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Stulecie Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów – mikrobiologia 
drzewiej i dziś.

Jacek Międzobrodzki, Stefan Tyski

Uniwersytet Jagielloński w Krakowie, Uniwersytet Jana Długosza w Częstochowie

 jacek.miedzobrodzki@uj.edu.pl

	 Warunki nauki polskiej w okresie rozbiorów w XIX w. odbiegały od warunków we Fran-
cji i Niemczech, gdzie zespoły Pasteura i Kocha konstruowały szczepionki i budowały ośrodki 
badawcze. Na ziemiach polskich nastąpiła likwidacja państwowości i nauki. Wyborem polskich 
badaczy było pozostanie i rezygnacja z badań lub emigracja. 
	 Sylwetki polskich badaczy do 1918. Wyjechał do Rosji L. Cienkowski (1822-87); opra-
cował szczepionkę przeciw wąglikową i wyizolował bakterie ratując przemysł cukrowniczy. Bę-
dąc Polakiem zapisał się jako ojciec mikrobiologii rosyjskiej. W zaborze austriackim pozostał 
A. Prażmowski (1853-1920), odkrywca bakterii fermentacji masłowej, autor systematyki bakterii, 
metody tyndalizacji, wiązania azotu przez bakterie Azotobacter. W tych samych latach O. Buj-
wid założył w Warszawie pierwszą poza Paryżem filię Instytutu Pasteura, później w Krakowie. 
Prowadził szczepienia ochronne przeciw wściekliźnie, gruźlicy i cholerze, zorganizował stację 
badania żywności, sporządzał surowice przeciwbłoniczą, przeciwtężcową, przeciwdurową i prze-
ciwdyzenteryczną; wszedł do historii jako ojciec seroterapii. Objął na Uniwersytecie Jagiellońskim 
pierwszą na ziemiach polskich Katedrę Higieny i Bakteriologii (1897); wykształcił grono bakte-
riologów zakaźników: T. Janiszewskiego, S. Drobę, R. Nitscha, J. Nowaka, S. Sierakowskiego, 
którzy zasilali ośrodki naukowe w całej Polsce. Pod zaborem pruskim brak było polskiej uczelni, 
pochodzący z Inowrocławia B. Niklewski (1879-1961) studiował w Berlinie i w Lipsku. Odkrył 
bakterie wodorowe i procesy nitryfikacji. Badania mikrobiologii gleby prowadził w też Dublanach 
S. Krzemieniewski (1871-1945) opisując rolę gatunku Azotobacter chroococcum w próchnicy. 
	 Okres międzywojenny 1918-1939 to czas rozwoju placówek naukowych. R. Nitsch za-
kładał katedry mikrobiologii na uniwersytetach Warszawskim i Jagiellońskim, badał surowice 
i szczepionki. J. Nowak wzniósł w Krakowie Instytut Weterynarii i Medycyny Doświadczalnej, 
odkrył mykoplazmy i opublikował atlas mikrobiologiczny (1927,1930); z W. Guzikiem i L. Ma-
deyskim wybudował zakład produkcji surowic i szczepionek „Sero”. Centra nauki organizowali 
B. Niklewski i S. Krzemieniewski, który z żoną H. Krzemieniewską (1878-1966) badał na Poli-
technice Lwowskiej miksobakterie i fizjologię roślin, z J. Badianem, cytologiem wszedł do czo-
łówki światowej mikrobiologii. Na Uniwersytecie Lwowskim R. Weigel wprowadził diagnostykę 
i pierwszą w świecie produkcję szczepionki przeciwko tyfusowi plamistemu. Do Polski powró-
cił L. Hirszfeld, bakteriolog i immunolog, odkrył mechanizm genetycznego dziedziczenia grup 
krwi oraz konfliktu serologicznego. Organizował ośrodki krwiodawstwa; z Z. Szymanowskim 
i M. Kacprzakiem wydawał pierwszy periodyk „Medycyna Doświadczalna i Społeczna” (w la-
tach 1949-2021 to „Medycyna Doświadczalna i Mikrobiologia” - organ PZH i PTM), a także or-
ganizował Polskie Towarzystwo Biologiczne. L. Rajchman utworzył Państwowy Zakład Higie-
ny i kierował Sekcją Zdrowia Ligi Narodów, wraz z L. Hirszfeldem, W. Chodźko (1875-1954), 
S. Sierakowskim i F. Przesmyckim utworzył na obszarze Polski 13 filii terenowych PZH.  
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	 W 1927 r. Szymanowski, Nitsch i Przesmycki powołali Polskie Towarzystwo Mikrobiologów 
i Epidemiologów, które w 1954 r. zmieniło nazwę na Polskie Towarzystwo Mikrobiologów. Do wojny 
odbyło się siedem Ogólnokrajowych Zjazdów PTMiE.  Druga wojna światowa przyniosła straty wie-
lu zamordowanych, aresztowanych lub wyemigrowanych mikrobiologów i zniszczonych ośrodków. 
R. Weigla dopuszczono do kierowania produkcją szczepionek przeciw tyfusowi plamistemu we 
Lwowie, w Krakowie i w Częstochowie. L. Hirszfeld usunięty z PZH, osadzony w getcie (1941) kiero-
wał Radą Zdrowia, prowadził kursy medyczne i produkował szczepionki, aż do opuszczenia getta.   
	 Po II wojnie światowej pierwsze oddziały terenowe PTM powołano w Lublinie (1945), War-
szawie (1949) i Gdańsku (1951). Od 1947 r. 12 profesorów pełniło funkcję Prezesa PTM, odbyły się 
23 Ogólnopolskie Zjazdy PTM.  Obecnie Towarzystwo liczy 857 członków w 14 Oddziałach Tere-
nowych PTM; najliczniejsze są w Krakowie (140 członków) i w Warszawie (122). PTM jest wydaw-
cą dwóch kwartalników: Polish Journal of Microbiology (IF=1,7) i Advancements of Microbiology 
(dawniej Postępy Mikrobiologii) (IF=0,6). PTM jest współzałożycielem (w 1927 r.) Międzynarodowej 
Unii Towarzystw Mikrobiologicznych - IUMS oraz (w 1974 r.) Federacji Europejskich Towarzystw 
Mikrobiologicznych - FEMS. Jest członkiem Europejskiego Towarzystwa Mikrobiologii Klinicznej 
i Chorób Zakaźnych - ESCMID oraz Międzynarodowego Towarzystwa Chemioterapii Przeciwdrob-
noustrojowej - ISAC. Polskie Towarzystwo Mikrobiologów obecnie jest największym w naszym kra-
ju stowarzyszeniem, o szerokim profilu działalności i zrzeszającym osoby zainteresowane różnymi 
obszarami mikrobiologii: m. medycznej, diagnostyki laboratoryjnej, m. weterynaryjnej, m. środowi-
skowej, m. przemysłowej oraz drobnoustrojami - bakteriami, grzybami, wirusami, pierwotniakami. 
Badania mikrobiologiczne w Polsce prowadzone są w wielu ośrodkach akademickich oraz in-
stytutach naukowych, resortowych i Polskiej Akademii Nauk. Po II W.Ś. powołano szereg or-
ganizacji mikrobiologicznych zajmujących się określonymi grupami drobnoustrojów, ponadto 
szereg towarzystw naukowych profilu swojej działalności zawiera badania mikrobiologiczne. 
Z punktu widzenia zdrowia publicznego, zawansowane badania drobnoustrojów chorobotwór-
czych prowadzone są w szeregu ośrodków klinicznych i instytutach Ministerstwa Zdrowia. Naj-
poważniejszy problem to rozprzestrzeniające się zjawisko lekooporności bakterii i grzybów. 
Rozwój technik diagnostyki mikrobiologicznej w tym metod genetycznych umożliwia szybką iden-
tyfikację drobnoustrojów i określenie genów warunkujących oporność na leki. Wiele instytucji, 
szpitali i ośrodków zdrowia prowadzi badania w tych kierunkach. Wiodącą rolę w monitoringu 
tych zagadnień odgrywają: Krajowy Ośrodek Referencyjny ds. Diagnostyki Bakteryjnych Zaka-
żeń Ośrodkowego Układu Nerwowego (KORD) i Krajowy Ośrodek Referencyjny ds. Wrażliwo-
ści na Drobnoustroje KORLD). Poszukiwania nowych związków chemicznych lub preparatów 
pochodzenia naturalnego o aktywności przeciwdrobnoustrojowej, które mogłyby w przyszło-
ści być kandydatami na leki prowadzone są w wielu uczelniach i instytutach. Natomiast bada-
nia podstawowe i genetyczne grzybów prowadzone są m.in. w Instytucie Biochemii i Biofizyki 
PAN w Warszawie, w Uniwersytecie Jagiellońskim czy Uniwersytecie Marii Curie-Skłodowskiej 
w Lublinie. Globalnym problemem klinicznym nie są obecnie zakażenia bakteryjne czy grzy-
bicze, lecz zakażenia powodowane przez wirusy, o czym przekonano się podczas pandemii 
SARS-CoV-2 w 2022 r. Badania wirusów prowadzone są m.in. w Uniwersytecie Warszawskim, 
Uniwersytecie Jagiellońskim i w Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu, a także 
w Krajowym Laboratorium Referencyjnym ds. Grypy w NIZP PZH – PIB. Należy podkreślić, 
że Polska należy do liderów światowych w badaniach nad wirusami bakteryjnymi prowadzo-
nych przede wszystkim w Instytucie Immunologii i Terapii Doświadczalnej im. Ludwika Hirsz-
felda PAN we Wrocławiu, Uniwersytecie Gdańskim oraz Instytucie Biochemii i Biofizyki PAN. 
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Choć zakażenia prionami nie stanowią już istotnego problemu, to badania i diagnostyka chorób 
prionowych prowadzona jest w Polsce m.in. w Uniwersytecie Medycznym w Łodzi oraz Instytu-
cie Psychiatrii i Neurologii w Warszawie. Mikrobiologia środowiskowa m.in. monitorująca ska-
żenie wód, gleby, powietrza, odgrywa także ogromną rolę. Dużym wyzwaniem była masowa 
katastrofa ekologiczna na rzece Odra w lecie 2022 r. wywołana zakwitem glonów - złotej algi.  
Badania mikrobiologiczne prowadzone są m.in. w Instytucie Ochrony Środowiska – PIB, Insty-
tucie Uprawy Nawożenia i Gleboznawstwa – PIB, Instytucie Ekologii Terenów Uprzemysłowio-
nych.  W ostatnich latach coraz więcej uwagi poświęca się koncepcji „One Health”, w której to 
mikrobiologia kliniczna, weterynaryjna, środowiskowa i farmaceutyczna odgrywają istotną rolę. 
Przedstawiciele wszystkich tych obszarów mikrobiologii są członkami PTM i przyczyniają się 
do rozwoju Towarzystwa.
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Sesja plenarna
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Bakterie środowiskowe – superbohaterowie czy czarne charaktery?

Aleksandra Ziembińska-Buczyńska, Magdalena Ćwiertniewicz-Wojciechowska, Beata Kończak, 
Grzegorz Cema

Politechnika Śląska, Politechnika Śląska, Głowny Instytut Górnictwa - Państwowy 
Instytut Badawczy, Politechnika Śląska

 aleksandra.ziembinska-buczynska@polsl.pl

	 Powszechnie wiadomo, że bakterie powodują choroby. Ze względu na zagrożenie dla 
zdrowia i życia ludzi, zwierząt i roślin badania mikrobiologiczne w tym zakresie wydają się 
być dominujące w środowisku mikrobiologów. Jednak warto wspomnieć, że jedynie około 1% 
bakterii żyjących na ziemi to patogeny. Zdecydowana większość tych mikrobów to organizmy 
niepatogeniczne. Co więcej, bogactwo oraz różnorodność metaboliczna bakterii występujących 
w środowisku od lat skłania naukowców do poszukiwania ich potencjalnego zastosowania m. in. 
w biotechnologii. Dodatkową zachętą do poszukiwania użycia tych mikroorganizmów w praktyce 
było wprowadzenie przez Komisję Europejską w 2015 roku pierwszych wytycznych dotyczących 
szerszego zastosowania gospodarki obiegu zamkniętego. Jak wykazuje coraz większa liczba 
badań zastosowania mikroorganizmów środowiskowych jako fabryk komórkowych (ang. microbial 
cell factories) do produkcji i utylizacji różnorodnych związków chemicznych to jedna z ważniejszych 
gałęzi rozwoju mikrobiologii i biotechnologii środowiskowej we wdrażaniu gospodarki obiegu 
zamkniętego. Mikroorganizmy środowiskowe stanowią podstawę m. in. biotechnologii 
oczyszczania ścieków oraz gleby (tzw. bioremediacji).  Coraz częściej wykorzystuje się je również 
w procesach tzw. fylloremediacji, czyli oczyszczania powietrza, które zachodzi dzięki współpracy 
roślin i zamieszkujących ich fyllosferę mikrobiomów. Wiele mikroorganizmów środowiskowych 
może być z powodzeniem wykorzystywana jako źródło enzymów wspomagających procesy 
rozkładu materii organicznej, wykorzystywanej do produkcji zielonej energii, bionawozów czy 
jako mikrofabryki do produkcji bioplastiku. Ważną gałęzią rozwoju mikrobiologii środowiskowej 
jest wykorzystanie bakterii produkujących węglan wapnia do tworzenia nowoczesnych materiałów 
budowalnych o zdolności do samonaprawiania. Stale rozwijane badania w zakresie mikrobiologii 
środowiskowej wskazują, że mikroorganizmy środowiskowe stanowią również wsparcie dla 
medycyny m. in. jako producenci materiałów opatrunkowych, antybiotyków i innych substancji 
biobójczych oraz jako mikrofabryki produkujące hormony, czy składniki leków.
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Gruźlica w XXI wieku – od klasycznej bakteriologii do genomiki 
i medycyny precyzyjnej

Ewa Augustynowicz-Kopeć

Instytutu Gruźlicy i Chorób Płuc Warszawa

 e.kopec@igichp.edu.pl

	 Gruźlica w XXI wieku pozostaje chorobą, której diagnostyka wymaga połączenia wiedzy 
klinicznej, epidemiologicznej, mikrobiologicznej i molekularnej. Rozwój nowych technologii 
zmienił możliwości wykrywania Mycobacterium tuberculosis, identyfikacji oporności na leki 
oraz monitorowania transmisji, ale jednocześnie postawił nowe pytania dotyczące interpretacji 
wyników. Współczesna diagnostyka gruźlicy nie może ograniczać się do odpowiedzi na pytanie, 
czy wykryto prątka. Musi odpowiedzieć na dwa zasadnicze pytania: czy doszło do zakażenia M. 
tuberculosis oraz czy zakażenie ma charakter aktywnej gruźlicy.
	 Pierwszy z tych problemów dotyczy zakażenia latentnego (LTBI). Wprowadzenie testów 
immunologicznych, przede wszystkim IGRA, istotnie zmieniło możliwości wykrywania zakażenia 
M. tuberculosis. Testy IGRA pozwalają wykrywać odpowiedź immunologiczną na antygeny 
charakterystyczne dla kompleksu M. tuberculosis i, w przeciwieństwie do próby tuberkulinowej, 
nie są obciążone wpływem szczepienia BCG. Nie oznaczają jednak same w sobie aktywnej 
gruźlicy. Wynik dodatni wskazuje na immunologiczne dowody zakażenia i wymaga interpretacji 
w kontekście wieku pacjenta, czynników ryzyka, objawów oraz wyników dalszej diagnostyki.
	 Dlatego diagnostyka LTBI i diagnostyka aktywnej gruźlicy powinny być postrzegane jako 
dwa powiązane, ale odrębne algorytmy. W przypadku podejrzenia zakażenia pierwszym krokiem 
jest ustalenie, czy pacjent wykazuje cechy zakażenia M. tuberculosis. Jeżeli wynik jest dodatni, 
kolejnym i kluczowym etapem jest wykluczenie aktywnej gruźlicy. Z kolei u pacjenta z objawami 
lub innymi przesłankami klinicznymi sugerującymi aktywną chorobę diagnostyka powinna być 
ukierunkowana bezpośrednio na wykrycie M. tuberculosis w materiale klinicznym, identyfikację 
prątka oraz ocenę jego lekooporności. Dodatni wynik IGRA nie jest testem rozpoznającym 
aktywną gruźlicę, podobnie jak ujemny wynik IGRA nie powinien być traktowany jako samodzielne 
narzędzie wykluczające gruźlicę aktywną w każdej sytuacji klinicznej.
	 W diagnostyce aktywnej postaci  gruźlicy dokonała się natomiast fundamentalna 
zmiana technologiczna. Klasyczna mikroskopia i hodowla, które przez dziesięciolecia stanowiły 
podstawę diagnostyki, zostały uzupełnione przez szybkie metody molekularne umożliwiające 
wykrycie M. tuberculosis oraz wybranych mechanizmów oporności w ciągu godzin, a nie tygodni. 
Jednocześnie hodowla i fenotypowe oznaczanie lekooporności pozostają ważnymi elementami 
diagnostyki, szczególnie w przypadkach złożonych oraz wtedy, gdy znaczenie wykrytej zmiany 
genetycznej wymaga potwierdzenia mikrobiologicznego.
	 Kolejnym etapem tej transformacji jest genomika. Sekwencjonowanie całego genomu 
M. tuberculosis umożliwia jednoczesną analizę wielu wariantów związanych z opornością, 
identyfikację linii i podlinii filogenetycznych oraz ocenę podobieństwa genomowego pomiędzy 
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szczepami. W ten sposób diagnostyka przestaje być jedynie odpowiedzią na pytanie „jaki jest 
wynik lekooporności?”, a zaczyna dostarczać informacji o biologii i ewolucji konkretnego szczepu.
	 Szczególnym wyzwaniem pozostaje interpretacja oporności. Obecność określonej mutacji 
nie zawsze oznacza prostą i jednoznaczną zależność „mutacja = oporność”. Znaczenie niektórych 
wariantów zależy od ich wpływu na funkcjonowanie komórki, poziom oporności oraz warunki 
środowiskowe. Dotyczy to między innymi oporności na izoniazyd, w której mogą występować 
warianty o różnym znaczeniu fenotypowym. Dlatego coraz większego znaczenia nabiera łączenie 
danych genomowych z fenotypowym oznaczaniem lekooporności.
	 Takie podejście prowadzi do nowego modelu interpretacji: genotyp – mechanizm oporności 
– zmiana fizjologii – fenotyp. Genomika może powiedzieć, jaka zmiana występuje w genomie 
prątka, natomiast fenotypowanie pozwala ocenić, jakie są jej rzeczywiste konsekwencje 
biologiczne. Połączenie obu poziomów informacji może w przyszłości umożliwić dokładniejszą 
charakterystykę szczepów, identyfikację zależności pomiędzy mechanizmem oporności 
a metabolizmem prątka oraz poszukiwanie nowych podatności terapeutycznych.
	 Rozwój genomiki zmienia również epidemiologię gruźlicy. Analiza genomów pozwala 
identyfikować klastry transmisyjne, śledzić rozprzestrzenianie się szczepów lekoopornych oraz 
lepiej rozumieć dynamikę transmisji w populacji. Laboratorium mikrobiologiczne staje się tym 
samym nie tylko miejscem potwierdzania rozpoznania, lecz także elementem nowoczesnego 
systemu nadzoru epidemiologicznego.
	 Ostatecznym celem jest medycyna precyzyjna, w której decyzja terapeutyczna będzie 
oparta nie tylko na rozpoznaniu gruźlicy, lecz także na możliwie pełnej charakterystyce 
konkretnego zakażenia: jego profilu genetycznego, mechanizmach oporności i właściwościach 
fenotypowych, z uwzględnieniem danych klinicznych i epidemiologicznych pacjenta.
	 Droga od klasycznej bakteriologii do medycyny precyzyjnej nie oznacza więc zastąpienia 
jednej metody drugą. Jest to proces integracji kolejnych poziomów informacji – od odpowiedzi 
immunologicznej i wykrywania zakażenia, przez rozpoznanie aktywnej choroby i fenotypowanie, 
po genomikę i bioinformatykę. Współczesna diagnostyka gruźlicy zmierza tym samym od 
prostego pytania „czy to gruźlica?” do znacznie bardziej precyzyjnego modelu: „czy doszło 
do zakażenia, czy choroba jest aktywna, jaki jest mechanizm oporności i jaka charakterystyka 
biologiczna prątka determinuje najlepsze postępowanie u tego pacjenta?”.
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One Health, One World i jeden szałot: czego zakażenia szpitalne uczą nas 
o świecie drobnoustrojów?

Jadwiga Wójkowska-Mach

Katedra Mikrobiologii Uniwersytet Jagielloński Collegium Medicum w Krakowie

 jadwiga.wojkowska-mach@uj.edu.pl

	 Zakażenia związane z opieką zdrowotną tradycyjnie postrzegano jako problem 
ograniczony do szpitala. Współczesna epidemiologia molekularna pokazuje jednak, że szpital nie 
jest zamkniętym ekosystemem, lecz miejscem, w którym spotykają się drobnoustroje i ich geny 
pochodzące z wielu źródeł. Do szpitala trafiają nie tylko pacjenci, ale również ich mikrobiota oraz 
historia wcześniejszych ekspozycji: hospitalizacji, leczenia przeciwdrobnoustrojowego, pobytu 
w opiece długoterminowej, kontaktu ze zwierzętami, żywnością i środowiskiem, a także podróży. 
Szpital jest zatem jednym z przystanków w globalnym obiegu drobnoustrojów.
	 Metaforą tego zjawiska może być śląski szałot, w którym składniki pochodzące z gleby, 
roślin, zwierząt i procesów fermentacji spotykają się w jednej misce za pośrednictwem człowieka, 
wody, powierzchni i narzędzi. Podobnie w szpitalu dochodzi do kontaktu mikrobioty pacjentów, 
personelu, osób odwiedzających oraz środowiska opieki zdrowotnej. Nie sposób zrozumieć 
ostatecznego efektu, analizując wyłącznie jeden element układu.
	 Globalne klony wysokiego ryzyka dobrze ilustrują tę współzależność. Klebsiella 
pneumoniae ST258, związana z epidemią KPC w Nowym Jorku w początku XXI wieku, w krótkim 
czasie została wykryta w wielu krajach i na kolejnych kontynentach. Acinetobacter baumannii GC2 
stał się jednym z najbardziej rozpowszechnionych na całymŚwiecei klonów XDR w oddziałach 
intensywnej terapii. Jednocześnie analiza genomowa może ujawnić, że sytuacja interpretowana 
jako pojedyncza epidemia szpitalna może być w rzeczywistości sumą wielu niezależnych ognisk 
i dróg transmisji. 
	 Jeszcze wyraźniej perspektywę One Health pokazuje Escherichia coli ST131. Linie 
należące do tego globalnego klonu występują u ludzi, zwierząt towarzyszących i gospodarskich 
oraz w środowisku, a granicy między medycyną ludzką, weterynarią i ekologią środowiska 
nie można jednoznacznie wyznaczyć. Podobną ewolucję sposobu myślenia obserwujemy 
w przypadku metycylinoopornego Staphylococcus aureus MRSA: od problemu pierwotnie 
uznawanego za szpitalny, przez zakażenia pozaszpitalne, po linie związane ze zwierzętami, 
szczególnie CC398. W obrębie tej grupy widoczne są już zarówno klasyczne linie LA-MRSA 
ST398, jak i adaptujące się do gospodarza ludzkiego linie ST1232, obecne w zakażeniach 
pozaszpitalnych i związanych z opieką zdrowotną.
	 Przemieszczanie się drobnoustrojów nie wyjaśnia jednak w pełni sukcesu pandemicznych 
klonów. Równie ważna jest lokalna selekcja. Antybiotyk leczy konkretnego pacjenta, ale 
równocześnie zmienia mikrobiotę i częstość występowania mechanizmów oporności w populacji 
drobnoustrojów, tworząc przewagę dla bakterii zdolnych do przetrwania. Wyselekcjonowane 
lokalnie drobnoustroje i mobilne elementy genetyczne mogą następnie rozprzestrzeniać 
się między pacjentami, placówkami, populacjami i ekosystemami. Racjonalne stosowanie 
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antybiotyków jest więc nie tylko elementem optymalizacji terapii, lecz także interwencją 
ekologiczną, działaniem przeciwepidemicznym i integralną częścią strategii One Health.
	 Nie istnieje epidemiologia wyłącznie lokalna ani oporność ograniczona do jednego szpitala. 
Zdrowia ludzi nie można oddzielić od zdrowia zwierząt i środowiska. Tak jak nie da się zrozumieć 
smaku szałotu, analizując wyłącznie ziemniaka, tak nie da się zrozumieć lekooporności, analizując 
wyłącznie szpital. One Health. One World. Jeden szałot.
	
Słowa kluczowe: One Health, zakażenia związane z opieką zdrowotną, lekooporność, globalne klony wysokiego ryzyka, 
epidemiologia molekularna, racjonalne stosowanie antybiotyków
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Sesja I  
Różne oblicza grzybów
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Czy moim bogiem jest Jowisz czy Zeus? Medyk zagubiony 
w taksonomii grzybów

Paweł Krzyściak

Zakład Kontroli Zakażeń i Mykologii, Katedra Mikrobiologii Uniwiersytet Jagielloński 
Collegium Medicum

 pawel.krzysciak@uj.edu.pl

	 Rozwiązaniem problemu może być nazywanie określanie choroby poprzez podanie 
procesu chorobowego, lokalizacji w uzupełnieniu o etiologię infekcyjną (np. „zapalenie płuc 
o etiologii Aspergillus”). W praktyce lekarz leczy żywego pacjenta i konkretne zmiany chorobowe 
w organizmie, a nie abstrakcyjną, ciągle zmienianą przez biologów nazwę mikroorganizmu. 
W myśl powiedzenia: nieważne, jak się nazywa, ważne, czym się to leczy język medyczny musi 
stawiać na użyteczność kliniczną, tak jak w przeszłości naturalnie porzucono wiele różnych pojęć, 
np. „suchoty” czy „dyfteryt”, tak teraz też powinniśmy przeredagować nasze słowniki i wykazy.
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W poszukiwaniu „ciemnej materii” grzybów mykoryzy arbuskularnej – 
brakujący element obrazu

Franco Magurno

Institute of Biology Biotechnology and Environmental Protection, Faculty of Natural Sciences, 
University of Silesia in Katowice, Katowice, Poland

 franco.magurno@us.edu.pl

	 Arbuscular mycorrhiza is the most ubiquitous symbiosis involving the vast majority of 
land plants, including the ten most important human food crops. Arbuscular mycorrhizal fungi 
(AMF) are obligated plant mutualists that act as key suppliers of mineral nutrients and water to 
plants, provide partial protection against several biotic and abiotic stresses, and serve as a key 
entry point for organic carbon into belowground ecosystems. Given the potential benefits to 
agricultural productivity, AMF have received increasing attention for their possible utilization in 
a more sustainable agriculture, minimizing chemical inputs without affecting crop yield. To date, 
a few hundred AMF species have been formally described, a surprisingly low number compared 
with the number of species recognized in other fungal phyla. On the other hand, high-throughput 
sequencing studies have revealed a large number of putative AMF lineages that are never 
obtained in culture or formally described, indicating that current isolation methods significantly 
underestimate the true diversity. In the talk, we will take a brief dive into what we can call the AMF 
dark matter, exploring its ecological significance and the challenges associated with its study.
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Profilowanie odpowiedzi zapalnej u chorych z kandydemią 
z wykorzystaniem analizy proteomicznej

Magdalena Mnichowska-Polanowska

Samodzielna Pracownia Mikrobiologii Lekarskiej w Katedrze Mikrobiologii, Immunologii 
i Medycyny Laboratoryjnej, Pomorski Uniwersytet Medyczny w Szczecinie

	 W oddziale intensywnej terapii (OIT) potrzebna jest precyzyjna stratyfikacja chorych 
umożliwiająca wczesne rozpoznanie sepsy w tym sepsy grzybiczej w celu podjęcia/zaniechania 
decyzji o leczeniu. Najczęściej w celach diagnostycznych, ale też terapeutycznych realizowana 
jest strategia oparta na wykrywaniu patogenu (pathogen-based approach). W tej strategii nie 
zawsze grzyb jest wykryty na czas lub może być niewykryty. Stratyfikacja chorych oparta 
na czynnikach ryzyka pozostaje niewystarczająca; przewidywalna i tym samym nadrozpoznawana 
jest kandydemia na podłożu bakteriemii co sprzyja nadużywaniu profilaktyki p/c grzybiczej. 
Z kolei mniej przewidywalna i zbyt późno wykrywana jest kandydemia izolowana co wiąże się 
z opóźnionym wdrożeniem leczenia Coraz częściej w wykrywaniu zakażeń spotykane jest 
podejście oparte na profilowaniu chorego (host-based approach) i jego odpowiedzi zapalnej 
z wykorzystaniem celowanej proteomiki. Wynikiem tego jest identyfikacja białek (mediatorów 
zapalenia) o potencjale diagnostycznym. Profilowanie odpowiedzi zapalnej z użyciem technologii 
PEA-OLINK jest uzupełnieniem dotychczasowych strategii wykrywania sepsy grzybiczej. 
Na podstawie różnic w ekspresji 92-białek zapalnych wyodrębniono chorych septycznych 
(z kandydemią) od chorych nieseptycznych (bez kandydemii). Analiza różnicowa wykazała istotne 
różnice w profilu odpowiedzi zapalnej u pacjentów nieseptycznych i septycznych: eksponowanych 
na sepsę grzybiczo-bakteryjną oraz izolowaną sepsą grzybiczą; różnice w białkach zapalnych 
wykorzystano jako dane wejściowe do modelu regresji logistycznej w celu walidacji 
skuteczności białek w różnicowaniu grup. Model oparty na trzech białkach (LAP-TGF beta-1, 
TRANCE i  IL-17C) różnicował przypadki z  izolowaną kandydemią od przypadków 
kandydemii z koinfekcją bakteryjną [AUC 0,82; 95% CI 0,629–0,968]. Trójbiałkowy profil 
zapalny umożliwił zatem rozróżnienie izolowanej sepsy grzybiczej od sepsy mieszanej 
grzybiczo-bakteryjnej wykazując potencjał diagnostyczny.
	 W prowadzonym badaniu uczestniczyli: Magdalena Mnichowska-Polanowska 1 , Bartłomiej 
Grygorcewicz 2,3 , Barbara Dołęgowska 4 , Agnieszka Boroń 5 , Agata Michnowska 6,7 , Konrad 
Jarosz 8 , Magdalena Adamowicz 8 , Bartosz Wojciuk 6 Informacja zostanie załączona jako slajd 
na końcu wykładu 
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Analiza genomowa szczepów Saccharomyces cerevisiae oraz podatność 
ich biofilmów na środki antyseptyczne

Aleksandra Górzyńska1, Valter Pfliegler2, Zuzanna Kawiak1, Monika Pomorska-Wesołowska3, 
Anna Wzorek4, Agnieszka Korzeniowska4 , Urszula Nawrot1

1 - Katedra i Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej i Parazytologii, Uniwersytet Medyczny 
we Wrocławiu, Polska 2 - Dept. of Molecular Biotechnology and Microbiology, University of 

Debrecen, Hungary 3 - KORLAB Laboratoria Medyczne, Ruda Śląska, Polska 4 - Laboratorium 
Mikrobiologii Lekarskiej, Centrum Zasobów Biologicznych BIOBANK PCM, Instytut Immunologii 

i Terapii Doświadczalnej PAN, Wrocław, Polska

 aleksandra.gorzynska@student.umw.edu.pl

	 Saccharomyces cerevisiae są coraz częściej izolowane z zakażeń od człowieka, w tym 
z zagrażających życiu fungemii. Celem pracy była analiza genomowa szczepów S. cerevisiae 
izolowanych z materiałów klinicznych, próbek żywności i suplementów diety oraz ocena 
podatności wytwarzanych przez nie biofilmów na wybrane środki antyseptyczne. Materiał 
i metody. Badaniami objęto 70 szczepów  izolowanych z  materiałów klinicznych,  produktów 
spożywczych oraz suplementów diety. Izolaty kliniczne zebrano od pacjentów ambulatoryjnych 
i szpitalnych z terenu Wrocławia oraz Górnego Śląska (KORLAB). Szczepy identyfikowano 
metodą MALDI-TOF MS. WGS (whole genome sequencing) zostało wykonane przez Novogene 
(Niemcy). Analizę genomową przeprowadzono we współpracy z Uniwersytetem w Debreczynie. 
Genomy badanych izolatów porównano z Kompendium Genetycznym obejmującym ponad 5000 
genomów drożdży. Ocenę wrażliwości biofilmów wybranych szczepów na Octenisept, Prontosan, 
Microdacyn oraz Braunol przeprowadzono metodą mikrorozcieńczeń z wykorzystaniem 
rezazuryny. Wyniki. Analiza sekwencji pozwoliła określić pokrewieństwo badanych szczepów 
i przyporządkować je do grup genetycznych. Większość (53%) izolatów, w tym jeden z krwi, 
należała do grupy drożdży piekarniczych, 22% do grupy o mieszanym lub nieznanym 
pochodzeniu („mixed origin”), natomiast 25% do grupy probiotycznej. Spośród izolatów z krwi 
1 należał do grupy piekarniczej, a 5 do probiotycznej. Braunol (7,5% jodopowidon), jako jedyny 
z badanych preparatów był aktywny wobec wszystkich szczepów, natomiast Microdacyn 
(0,004% podchloryny) nie działał wobec żadnego. Octenisept (0,1% dichlorowodorek oktenidyny) 
i Prontosan (0,1% poliheksanidyna) działały wobec biofilmów odpowiednio 47% i 60% badanych 
izolatów. Wnioski: Populacja badanych izolatów S. cerevisiae była genetycznie zróżnicowana, 
a większość szczepów z zakażeń inwazyjnych należała do kladu „boulardii”.  Biofilmy  S. 
cerevisiae często wykazują oporność na popularne środki antyseptyczne.
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Drożdże wyizolowane z żywności i ich pęcherzyki zewnątrzkomórkowe 
jako potencjalne systemy dostarczania substancji bioaktywnych 

do przewodu pokarmowego

Jolanta Mierzejewska, Marta Rogalska, Aleksander Gryciuk, Katarzyna Kmita, 
Małgorzata Milner-Krawczyk

Politechnika Warszawska, Wydział Chemiczny, Katedra Biotechnologii Środków Leczniczych 
i Kosmetyków, Laboratorium Mikrobiologii i Bioinżynierii, ul. Noakowskiego 3,  

00-664 Warszawa

 jolanta.mierzejewska@pw.edu.pl

	 Yeasts are a common component of the human diet, and upon ingestion, these microbes 
can be digested or survive the passage through the gastrointestinal tract. In the latter case, direct 
contact is established between viable yeast and epithelial or immune system cells. Research 
conducted on pathogenic fungi, principally Candida albicans and Cryptococcus neoformans, has 
demonstrated that these microorganisms are capable of secreting extracellular vesicles (EVs), 
which are essential for successful colonisation of the host. These membrane-bound particles 
carry various bioactive substances, including proteins, DNAs, and RNAs, which have the capacity 
to influence human cells. In contrast, the knowledge about EVs produced by GRAS yeasts 
remains limited.
	 The primary objective of this study was to select the most viable food-born strains of 
Saccharomyces cerevisiae and Kluyveromyces marxianus in a system that mimics the human gut 
environment. The second aim was to characterise yeast EVs in terms of their ability to influence 
the metabolism of intestinal cells in vitro and to transfer their cargo. 
	 Consequently, four yeast strains were found to be highly viable in the gut fluids, with strong 
adhesion to both the mucin layer and human cells, and with significant antioxidant activity. In 
addition, it has been demonstrated that yeasts release EVs which are noncytotoxic and can 
transfer their cargo into human cells in vitro. 
	 In conclusion, the present study has demonstrated that selected S. cerevisiae and K. 
marxianus strains are not cytotoxic, can attach to human intestinal cells and transfer their load 
throughout the EVs. This finding provides a foundation for further research, with the aim of 
investigating the potential use of these materials as carriers for biologically active substances.
	 Acknowledgment : This work is part of the project funded by the National Science Centre, 
Poland (NCN) and carried out under the number 2023\/49\/B\/NZ9\/03663.
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Potencjał biotechnologiczny grzybów izolowanych z produktów pszczelich

Marta Wanarska, Aleksandra Rosińska, Natalia Ciesielska, Piotr Szweda

Politechnika Gdańska, Wydział Chemiczny, Katedra Biotechnologii i Mikrobiologii, Gdańsk, 
Polska (MW, AR, NC), Politechnika Gdańska, Wydział Chemiczny, Katedra Technologii Leków 

i Biochemii, Gdańsk, Polska (PS)

 marta.wanarska@pg.edu.pl

	 Produkty pszczele to bogate źródło mikroorganizmów, w tym bakterii kwasu mlekowego, 
bakterii przetrwalnikujących i grzybów. Celem niniejszej pracy była izolacja grzybów z produktów 
pszczelich, ich charakterystyka i ocena potencjału biotechnologicznego. Próbki miodu i pierzgi 
pobrano z uli usytuowanych na terenie Wydziału Chemicznego PG. Pyłek pszczeli pochodził 
z pasieki zlokalizowanej w powiecie kołobrzeskim. Do izolacji grzybów użyto podłoży YPD Agar 
i Malt Extract Agar. Hodowle prowadzono w 25 °C przez 3-5 dni. Po izolacji czystych kultur, 
testowano aktywności enzymatyczne izolatów stosując podłoża agarowe z dodatkiem laktozy 
i X-gal, odtłuszczonego mleka, skrobi, inuliny, karboksymetylocelulozy, ksylanu oraz Tween 80 
i CaCl2. Wybrane izolaty sklasyfikowano. Z trzech różnych produktów pszczelich uzyskano 
łącznie 46 izolatów drożdży i grzybów drożdżopodobnych. Tylko jeden z nich miał aktywność 
β-galaktozydazy, po 5 izolatów wykazywało aktywność amylolityczną i ksylanolityczną, 
celulolityczną miało 7, a inulinazę produkowało 13 izolatów. Ponadto, 13 izolatów wykazywało 
aktywność proteolityczną, a lipolityczną zanotowano dla 20. Barwniki produkowały 4 izolaty. 
Jeden gromadził w komórkach pomarańczowy pigment, a trzy pozostałe ciemnoróżowy. 
Wytwarzanie zewnątrzkomórkowego polimeru zaobserwowano u 11 izolatów. Aureobasidium 
pullulans PL6D wyizolowany z pyłku pszczelego wykazywał najwięcej różnych aktywności 
enzymatycznych, a także wytwarzał polimer zewnątrzkomórkowy. Cystofilobasidium macerans 
7 z pierzgi charakteryzował się silną aktywnością celulolityczną i proteolityczną oraz produkcją 
ciemnoróżowego barwnika. Natomiast Debaryomyces sp. 10DK z miodu, oprócz aktywności 
β-galaktozydazy, miał także silną aktywność lipolityczną. Przeprowadzone badania wykazały, 
że grzyby izolowane z produktów pszczelich mają ogromny potencjał biotechnologiczny 
jako producenci enzymów o znaczeniu przemysłowym, mikrobiologicznych barwników 
i zewnątrzkomórkowych polimerów.
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Biokonwersja odpadów tekstylnych z wykorzystaniem grzybni boczniaka 
ostrygowatego (Pleurotus ostreatus)

Norbert Lipka (a ,b) , Kristian Marzec (c) and Piotr Brzeziński (b), Arkadiusz Głowacki(a),
Wiesław Kaca(a)

a – Jan Kochanowski University, Department of Microbiology, Institute of Biology, Pl 25-
406 Kielce, Poland, b – VIVE Innovation Sp.z.o. Pl 02-220 Warsaw, Poland, c – Agriculture 

University, Faculty of Biotechnology and Gardening Pl 31-425 Krakow, Poland

 wieslaw.kaca@ujk.edu.pl

	 Waste textiles, particularly those containing natural fibers such as cotton, linen, and hemp, 
can be repurposed as substrates for oyster mushroom (Pleurotus ostreatus) cultivation due to 
their high cellulose and lignin content. This approach offers an environmentally friendly strategy 
for textile waste valorisation while simultaneously producing edible mushrooms and mycelium-
based composite materials with potential insulating applications. In the present study, cultivation 
conditions for P. ostreatus were optimized with respect to growth-medium composition, humidity, 
temperature, and fruiting parameters. Both mycelium and fruiting bodies were analysed for metal 
content. Among the metals tested, only zinc (Zn), iron (Fe), and copper (Cu) were detected in both 
mycelium and fruiting bodies, at comparable concentrations of approximately 170, 80, and 21 mg\/
kg, respectively.
	 Across six experimental variants, fruiting body yields ranged from 0 to 45 g per cultivation 
bag, with an average yield of 20 g per bag. A schematic production workflow for P. ostreatus 
fruiting bodies based on substrates containing 30%, 50%, and 100% textile waste is presented. 
In addition, selected mechanical and thermal properties of textile–mycelium composites were 
evaluated, demonstrating their potential applicability as bio-based construction and insulation 
materials.
	 Acknowledgement: studies were supported by SPUB.RN. 25.231 - 2025\/26 grants from 
Jan Kochanski University Kielce, Poland (for WK)
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Sesja II 
Zmienność genetyczna 
bakterii oraz aspekty 
molekularne interakcji 
gospodarz-patogen
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Rola zmienności genetycznej deiminazy peptydyloargininowej 
w patogenności Porphyromonas gingivalis

Katarzyna Gawron

Katedra i Zakład Mikrobiologii Lekarskiej, Wydział Nauk Medycznych w Katowicach, 
Śląski Uniwersytet Medyczny, Katowice, Polska

 kgawron@sum.edu.pl

	 Jednym z czynników etiologicznych zapalenia przyzębia (ang. periodontitis, PD) 
jest Gram-ujemna, beztlenowa pałeczka P. gingivalis, która odpowiada za rozwój dysbiozy 
w mikroflorze kieszonek dziąsłowych. W ostatnich latach uwagę zwrócono na udział deiminazy 
peptydyloargininowej produkowanej przez P. gingivalis (ang. peptidylarginine deiminase, PPAD) 
w patogenezie PD. Deiminacja (cytrulinacja) katalizowana przez PPAD może prowadzić do zmian 
właściwości biologicznych i funkcji białek, a także generowania nowych epitopów, modulując 
w ten sposób stan zapalny i uszkodzenie tkanek w PD.
	 W naszych badaniach wykazaliśmy, że PPAD warunkuje adhezję i inwazję P. gingivalis 
do fibroblastów dziąsła oraz aktywację szlaku zależnego od prostaglandyny E2 (PGE2), efekt 
bardziej nasilony u pacjentów z PD niż zdrowych dawców, wskazujący na udział regulacji 
epigenetycznej w rozwoju PD. Ponadto, w szczepach P. gingivalis dawców z PD wykryliśmy nowy 
wariant polimorficzny w bliskim sąsiedztwie centrum aktywnego PPAD, który wykazywał wyższą 
aktywność i indukował bardziej nasiloną odpowiedź zapalną niż referencyjny szczep ATCC 33277. 
Występowanie super-aktywnej formy enzymu korelowało również ze stadium zaawansowania 
PD. Analiza sekwencji ppad wykazała także występowanie innych zmian i współwystępowanie 
specyficznych mutacji w klastrach. Szczepy P. gingivalis produkujące ppad z współwystępującymi 
wariantami polimorficznymi charakteryzowały się wyższą aktywnością PPAD oraz silniejszym 
efektem prozapalnym i proresorpcyjnym niż referencyjny szczep ATCC 33277. Dane te sugerują, 
że patogenność P. gingivalis uwarunkowana jest heterogennością PPAD, a specyficzne warianty 
współwystępujące w klastrach mogą stanowić ważne determinanty funkcji enzymatycznej tego 
białka, modulacji odpowiedzi immunologicznej i zapalnej oraz uszkodzenia przyzębia u chorych 
z PD, co jest istotne w kontekście badań wirulencji P. gingivalis i markerów prognostycznych PD.
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Strategie patogenów przyzębia osłabiające wrodzoną 
odporność gospodarza

Jan Potempa

University of Louisville School of Dentistry, Department of Oral Immunity and Infectious 
Diseases, Louisville, KY, USA & Zakład Mikrobiologii, Wydział Biochemii, Biofizyki 

i Biotechnologii, Uniwersytet Jagielloński, Kraków, Polska
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	 Neutrofile odgrywają istotną rolę w utrzymaniu homeostazy tkanek przyzębia, które 
znajdują się w bezpośrednim kontakcie z bakteriami zasiedlającymi powierzchnię zębów poniżej 
linii dziąseł. Komórki te stanowią pierwszą linię obrony przed bakteriami, które fagocytują 
a następnie zabijają je w fagolizosomach, produkują bakteriobójcze reaktywne związki tlenu 
(ang. Reactive Oxygen Species, ROS) oraz uwalniają zewnątrzkomórkowe sieci neutrofilowe 
(ang. Neutrophil Extracellular Traps, NETs) z czynnikami bakteriobójczymi. Po zakończeniu misji 
neutrofile ulegają apoptozie, a wytworzone ciałka apoptotyczne są usuwane przez makrofagi 
(eferocytoza), co aktywuje ich działanie homeostatyczne. Procesy te są kluczowe dla zdrowia 
tkanek przyzębia, ponieważ dziedziczne deficyty lub zaburzenia funkcji neutrofilii prowadzą 
do wczesnego rozwoju zaawansowanej postaci zapalenia przyzębia (ang. periodontitis, PD). 
Zatem zaburzenia funkcji neutrofili wywoływane przez bakterie płytki poddziąsłowej mogą być 
jednym z istotnych mechanizmów prowadzących do rozwoju PD.
	 Dla potwierdzenia niniejszej hipotezy wykazaliśmy, że Porphyromonas gingivalis 
wywołuje tworzenie NETs za pośrednictwem receptora wiążącego proteazę-2 (PAR-2), który jest 
bezpośrednio aktywowany przez Arg-gingipainy (Rgps) lub przez czynnik FXa generowany przez 
Rgps. W przeciwieństwie do archetypowych NETs, te wywołane sygnalizacją PAR-2 nie mają 
działania bakteriobójczego, a zamiast tego sprzyjają wzrostowi bakterii, ponieważ peptydy i białka 
bakteriobójcze są w nich zdegradowane. Dodatkowo, zaburzenie produkcji bakteriobójczych 
reaktywnych form tlenu przez miropinę - inhibitor proteazy serynowej (ang. serpin) wydzielaną 
przez Tannerella forsythia, może znacząco osłabić działanie przeciwdrobnoustrojowe 
w patologicznych kieszonkach dziąsłowych i zakażonych tkankach przyzębia. Co istotne, w pełni 
funkcjonalne neutrofile eksponowane na Rgps są fagocytowane przez makrofagi pomijając 
wszystkie dotychczas poznane interakcje receptor–ligand w eferocytozie. W przeciwieństwie 
do pochłaniania apoptycznych neutrofili (AN), eferocytoza eksponowanych na gingipainy 
„zdrowych” neutrofili (gLNs) prowadzi do aktywacji szlaków zapalnych w makrofagach. Co 
więcej, pochłonięte gLNs pozostają nienaruszone w eferosomach, ponieważ aktywacja proteaz 
lizosomalnych i innych enzymów hydrolitycznych jest opóźniona. Skutkuje to wolnym rozkładem 
własnych antygenów, co może prowadzić do patologicznej odpowiedzi autoimmunologicznej. 
Podsumowując, przedstawione wyniki wskazują na unikatową dla P. gingivalis i T. forsythia 
strategię wirulencji wymierzoną w neutrofile, która różni się od strategii innych patogenów 
bakteryjnych i w istotny sposób może przyczyniać się do przewlekłej odpowiedzi zapalnej 
charakterystycznej dla PD.
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Mikrośrodowisko zapalne przyzębia: rola interakcji fibroblastów dziąsła 
z patogenami jamy ustnej w kształtowaniu odpowiedzi immunologicznej

Aleksander M. Grabiec

Zakład Mikrobiologii, Wydział Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii, Uniwersytet Jagielloński, 
Kraków, Polska

 aleksander.grabiec@uj.edu.pl

	 Fibroblasty dziąsła są kluczowym składnikiem tkanek przyzębia i odpowiadają za 
utrzymanie ich struktury oraz integralności. Coraz więcej danych wskazuje jednak, że ich funkcja 
wykracza daleko poza przebudowę macierzy zewnątrzkomórkowej. Fibroblasty dziąsła pełnią 
rolę komórek wartowniczych, które rozpoznają patogeny jamy ustnej oraz sygnały związane 
z uszkodzeniem tkanek i aktywnie modulują lokalną odpowiedź immunologiczną poprzez 
produkcję cytokin, chemokin i innych mediatorów stanu zapalnego. 
	 Aktywacja fibroblastów dziąsła przez patogeny periodontologiczne i cytokiny prozapalne 
prowadzi do nasilonej produkcji mediatorów zapalnych wpływających na funkcje komórek 
odpornościowych, w szczególności makrofagów i neutrofili. Nasze badania wskazują, że 
synergistyczna aktywacja fibroblastów przez patogeny jamy ustnej oraz cytokiny zapalne może 
stanowić istotny mechanizm podtrzymywania przewlekłego stanu zapalnego w przebiegu 
przewlekłego zapalenia przyzębia (PZP). W obrębie zmienionych zapalnie tkanek fibroblasty 
dziąsła nabywają również utrwalone fenotypy prozapalne sprzyjające osteoklastogenezie 
i destrukcji kości. Dane te sugerują, że długotrwała ekspozycja na patogeny jamy ustnej może 
prowadzić do powstania „transkrypcyjnej pamięci” fibroblastów i przekształcenia ich w aktywnych 
regulatorów przewlekłego stanu zapalnego oraz destrukcji tkanek przyzębia.
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Zależne od źródła węgla wybudzanie komórek przetrwałych UPEC
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Antoine-Emmanuel Saliba, Jakub Piwowarski
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	 Introduction: Antibiotic treatment failure is driven not only by genetic resistance, but 
also by bacterial persistence. Persister cells are transiently antibiotic-tolerant subpopulations 
that survive lethal antibiotic exposure and resume growth after stress removal, contributing to 
recurrent infections. Contact-dependent inhibition reinforces persister formation in uropathogenic 
Escherichia coli (UPEC), but mechanisms controlling persister awakening remain unclear.
	 Aim: This study investigated metabolic and transcriptional events linked to UPEC persister 
reactivation, focusing on carbon source availability, ATP recovery and stress-related gene 
expression.
	 Methods: Ampicillin-induced UPEC persisters were transferred to media containing 
glucose, glycerol or non-metabolizable glucose analogue α-methylglucoside. Sodium azide was 
used to inhibit metabolism. Regrowth was monitored by OD600 and CFU\/mL. ATP was quantified 
in bulk and single cells after 2 h. Single-cell FISH assessed lon, clpX and cdiA expression. RNA-
seq characterized transcriptional changes during awakening.
	 Results: UPEC persisters showed carbon source-dependent regrowth. Glucose supported 
faster recovery than glycerol. α-Methylglucoside allowed regrowth only to low OD, whereas 
sodium azide prevented regrowth, indicating that active metabolism is required for awakening. 
Bulk and single-cell ATP measurements showed higher ATP levels after 2 h in glucose-containing 
conditions. Single-cell FISH indicated increased involvement of Lon and ClpX proteases during 
early reactivation, while cdiA expression was not dominant.
	 Conclusions: UPEC persister awakening is a metabolically driven and heterogeneous 
process. Faster regrowth in glucose correlates with early ATP recovery, while sodium azide 
confirms the requirement for active energy metabolism. Single-cell data suggest that protein 
quality control, particularly Lon- and ClpX-associated processes, may contribute to persister 
reactivation.
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Pectobacterium – różnorodność genetyczna, interakcje z gospodarzem 
i przystosowanie środowiskowe
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	 Pectobacterium spp. belong to the top 10 most important bacterial plant pathogens, 
causing major economic losses worldwide. These bacteria infect numerous plant species and 
spread through infected plant material, including symptomless vegetables and food products. 
Despite their economic importance, effective control strategies are still lacking.
	 This study aimed to improve the understanding of the genetic diversity, virulence 
mechanisms, host interactions, and environmental adaptation of Pectobacterium to new hosts 
and ecological niches.
	 Whole-genome sequencing, genomics, and phylogenomic analyses were combined 
with proteomics, lipidomics, and metabolomics. Bacterial respiration was monitored using Ru(II) 
polypyridyl complex. Membrane vesicles were analysed using electron microscopy, proteomics, 
and capillary electrophoresis.
	 The study resulted in the identification and characterisation of P. polaris in Poland, the 
description of the novel species P. zantedeschiae and P. polonicum, and the proposal to reclassify 
P. cacticida as Alcorniella cacticida. Analysis of pectinolytic strains isolated from symptomless 
vegetables demonstrated a high capacity of Pectobacterium to colonise asymptomatic hosts and 
adapt to new environments. Comparative analyses revealed metabolic differences associated 
with carbon source utilisation, nitrogen acquisition, and membrane fatty acid composition in P. 
betavasculorum. Membrane vesicles produced by P. zantedeschiae contained active plant cell 
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wall-degrading enzymes and β-lactamases, suggesting a role in virulence and dissemination of 
antimicrobial resistance determinants.
	 The results demonstrate the high genetic diversity and adaptive potential of Pectobacterium. 
Metabolic flexibility and membrane vesicle-mediated transport of virulence factors may contribute 
to host colonisation, environmental persistence, and pathogen dissemination.
	 Financing:
	 OPUS 9-2015\/17\/B\/NZ9\/01730
	 OPUS18-2019\/35\/B\/NZ9\/01973
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Herbicyd to nie tylko substancja aktywna, czyli jak formulacja kształtuje 
funkcjonowanie mikrobiomu gleby

Tomasz Ciesielski1, Natalia Lisiecka1, Marta Woźniak-Karczewska1, Anna Parus1, 
Łukasz Chrzanowski1
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	 Herbicydy są zwykle oceniane przede wszystkim przez pryzmat substancji aktywnej, jed-
nak ich rzeczywiste oddziaływanie na środowisko zależy również od formy chemicznej i całej 
formulacji preparatu. Szczególnym przykładem są herbicydowe ciecze jonowe, w których anion 
o działaniu chwastobójczym, np. pochodna 2,4-D lub glifosatu, połączony jest z odpowiednio 
dobranym kationem organicznym. Takie modyfikacje mają poprawiać właściwości użytkowe her-
bicydu, lecz jednocześnie mogą zmieniać jego mobilność, biodostępność, trwałość oraz wpływ 
na mikroorganizmy glebowe.
	 W referacie przedstawione zostaną wyniki badań dotyczących biodegradacji, ekotoksycz-
ności oraz oddziaływania wybranych herbicydowych cieczy jonowych na strukturę i funkcjonowa-
nie mikrobiomu gleby. Analizie poddano zarówno wpływ substancji aktywnej, jak i udział kationu 
oraz całej formulacji w kształtowaniu odpowiedzi mikroorganizmów. Szczególną uwagę zwrócono 
na zmiany aktywności biologicznej gleby, przebieg procesów degradacyjnych oraz potencjalne 
zaburzenia różnorodności mikrobiologicznej.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że ocena ryzyka środowiskowego herbicydów nie powinna 
ograniczać się wyłącznie do substancji aktywnej. Zmiana jej formy chemicznej może istotnie 
modyfikować zachowanie związku w glebie oraz charakter jego oddziaływania na mikrobiom. 
Oznacza to, że formulacja może decydować nie tylko o skuteczności preparatu, lecz także o jego 
długoterminowych konsekwencjach dla funkcjonowania ekosystemu glebowego.
	 Praca finansowana w ramach projektu SBAD nr 0912\/SBAD\/2600.
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Sesja III 
Mikrobiologia 
środowiskowa: Życie w skali 
mikro, wpływ w skali makro
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Bakterie endofityczne w biologicznej ochronie roślin

Katarzyna Hupert-Kocurek, Bożena Nowak, Daria Chlebek, Artur Piński
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	 Rośliny uprawne, zarówno w okresie wegetacji, jak i po zbiorach, są nieustannie narażone 
na oddziaływanie licznych szkodników i patogenów. Najliczniejszą grupę patogenów roślin 
stanowią grzyby, które odpowiadają za 20–40% strat plonów najważniejszych gospodarczo upraw, 
takich jak pszenica, kukurydza czy rzepak. Skutki infekcji grzybowych nie ograniczają się jedynie 
do strat ekonomicznych. Porażone rośliny i ich produkty mogą bowiem stanowić zagrożenie dla 
zdrowia ludzi i zwierząt. Powszechną praktyką ograniczania chorób roślin pozostaje stosowanie 
chemicznych środków ochrony roślin, których celem jest utrzymanie wysokiej jakości i wielkości 
plonów. Jednak intensywne i długotrwałe wykorzystywanie pestycydów budzi coraz większe 
obawy związane z ich negatywnym wpływem na środowisko, w tym zanieczyszczeniem 
gleb i wód, degradacją ekosystemów oraz zaburzeniem równowagi ekologicznej. Dodatkowo 
niespecyficzny charakter działania wielu pestycydów sprzyja selekcji szczepów opornych oraz 
rozprzestrzenianiu się genów warunkujących oporność w środowisku. W odpowiedzi na te 
wyzwania intensywnie rozwijane są alternatywne strategie ochrony roślin, oparte na metodach 
biologicznych wykorzystujących naturalne interakcje między patogenami a mikroorganizmami 
antagonistycznymi. Szczególne zainteresowanie budzą bakterie endofityczne – mikroorganizmy 
zasiedlające wnętrze tkanek roślinnych, zdolne do promowania wzrostu gospodarza i zasiedlające 
tę samą niszę ekologiczną co fitopatogeny. Dzięki zdolności do aktywnej kolonizacji roślin, 
ścisłym interakcjom z gospodarzem oraz różnorodnym mechanizmom ograniczającym rozwój 
patogenów, bakterie te są obecnie postrzegane jako obiecujące czynniki biologicznej ochrony 
roślin i potencjalna alternatywa dla konwencjonalnych środków chemicznych.
	 W niniejszej prezentacji, po krótkim omówieniu głównych mechanizmów biologicznej 
ochrony roślin, zaprezentowane zostaną wyniki badań własnych nad endofityczną bakterią 
z rodzaju Priestia wykazującą aktywność przeciwgrzybową wobec czterech powszechnych 
patogenów roślin: Colletotrichum dematium, Fusarium avenaceum, Rhizoctonia solani i Sclerotinia 
sclerotiorum oraz zdolność do promowania wzrostu roślin i ochrony rzepaku przed patogenami 
grzybowymi, skupiające się w główniej mierze na molekularnym podłożu mechanizmów leżących 
u podstaw oddziaływań antagonistycznych. Przedstawione zostaną także wyniki analizy zmian 
transkryptomicznych i metabolomicznych u badanego szczepu bakterii pod wpływem presji 
wywieranej przez patogeny, która umożliwiła identyfikację adaptacji metabolicznych oraz szlaków 
odpowiedzi na stres, mogących odgrywać kluczową rolę w przystosowaniu bakterii do interakcji 
z patogenami i kształtowaniu jej potencjału do biokontroli.
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Zmiany w fizjologii bakterii środowiskowych poddanych ekspozycji 
na pyretryny i pyretroidy

Wojciech Smułek
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	 W związku z realizacją Europejskiego Zielonego Ładu oraz strategii „Od pola do stołu” 
Unia Europejska zakłada, że do 2030 roku 25% gruntów rolnych będzie prowadzonych 
zgodnie z zasadami rolnictwa ekologicznego. Zmiana ta wiąże się z coraz powszechniejszym 
stosowaniem naturalnych środków owadobójczych, takich jak pyretryny i pyretroidy. Ich wpływ 
na mikroorganizmy glebowe oraz funkcjonowanie mikrobiomu wymaga szczegółowej oceny.
	 Celem badań było określenie fizjologicznych i biochemicznych efektów działania 
wybranych insektycydów na mikroorganizmy środowiskowe. W badaniach zastosowano 
kompleksowe podejście analityczne obejmujące metody spektrofotometryczne do oceny 
aktywności enzymów wewnątrzkomórkowych oraz zmian w metabolizmie różnych źródeł węgla. 
Stabilność substancji aktywnych oraz ich przemiany w układach doświadczalnych analizowano 
z wykorzystaniem technik chromatograficznych.
	 Istotnym elementem pracy była analiza zmian w budowie i właściwościach błony 
komórkowej. Uzyskane wyniki wykazały, że pyretryny i azadyrachtyna powodują istotne zmiany 
w składzie błon komórkowych, obejmujące m.in. zmianę proporcji nasyconych i nienasyconych 
kwasów tłuszczowych oraz modyfikację płynności błony. Adaptacjom tym często towarzyszyły 
zmiany hydrofobowości powierzchni komórek, świadczące o aktywacji mechanizmów odpowiedzi 
na stres, nawet przy stężeniach niepowodujących śmierci komórek.
	 Przeprowadzone badania wykazały, że niezależnie od poziomu toksyczności badane 
insektycydy wpływają na komórki bakteryjne i strukturę mikrobiomu na wielu poziomach 
organizacji. Otrzymane wyniki wskazują na konieczność uwzględniania szczegółowych analiz 
biochemicznych i lipidomicznych w ocenie bezpieczeństwa środowiskowego środków ochrony 
roślin dopuszczonych do stosowania w rolnictwie ekologicznym.
	 Praca ta została zrealizowana dzięki wsparciu Narodowego Centrum Nauki (Polska) 
w ramach projektu SONATA nr 2021\/43\/D\/NZ9\/01201.
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Rezystom powietrza miejskiego – badania w trzech miastach Polski
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	 Antybiotykooporność stanowi jedno z kluczowych wyzwań zdrowia publicznego w ujęciu 
koncepcji One Health. Pomimo licznych badań dotyczących występowania w środowisku bakterii 
opornych na antybiotyki oraz genów oporności, rola powietrza atmosferycznego jako nośnika tych 
czynników pozostaje nadal słabo poznana. Celem pracy była ocena różnorodności rezystomu 
powietrza wybranych miast Polski w ujęciu jakościowym i ilościowym 
	   Próbki powietrza pobierano w Poznaniu, Łodzi i Rybniku. Bakterie z ważnymi klinicznie 
fenotypami oporności (MRSA, ESBL, CRE, VRE) izolowano na podłożach chromogennych. 
Uzyskane izolaty analizowano metodą PCR pod kątem obecności genów integraz integronów 
oraz genów oporności. Analizy niehodowlane obejmowały izolację całkowitego DNA z powietrza 
oraz ilościowe oznaczanie genów oporności metodą cyfrowego PCR.
	   We wszystkich badanych lokalizacjach stwierdzono obecność bakterii opornych 
na antybiotyki. Liczebność bakterii hodowlanych wykazujących oporność na badane antybiotyki 
mieściła się w zakresie od 0,5×10² do 2,4×10³ jtk\/m³. Wykrywano m.in. pałeczki wytwarzające 
β-laktamazy ESBL oraz gronkowce oporne na metycylinę, głównie należące do gatunku 
Staphylococcus lentus. Analiza regionów zmiennych integronów klasy 1 wykazała obecność 
genów oporności przede wszystkim na aminoglikozydy (aadA, aadB) oraz trimetoprim (dfrA). 
Badania metagenomiczne ujawniły szeroki wachlarz genów oporności, w tym genów β-laktamaz 
(w tym blaCTX, blaSHV, blaNDM, blaKPC, blaVIM), a także mecA, qnrB, ermB, mcr-1 oraz vanA, 
występujących w zróżnicowanej ilości, sięgającej 106 kopii\/m3.
	   Wyniki wskazują, że powietrze miejskie może stanowić istotną drogę rozprzestrzeniania 
bakterii i genów oporności, w tym determinant o znaczeniu klinicznym. Podkreśla to potrzebę 
monitorowania mikrobiologicznej jakości powietrza oraz uwzględnienia rezystomu powietrza 
w strategiach ograniczania antybiotykooporności.
	 Badania finansowane przez Narodowe Centrum Nauki w ramach projektu 2021\/41\/B\/
NZ9\/01138.
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Różnorodność mikrobiologiczna i właściwości immunomodulujące 
archeonów halofilnych wyizolowanych z powietrza Kopalni Soli Bochnia

Magdalena Kowalewicz-Kulbat 1*, Aleksandra Puławska 2, Maciej Manecki 2, Karolina 
Stępniak 1,3, Dominika Drzewiecka 4, Camille Locht 1,5

1Department of Immunology and Infectious Biology, Faculty of Biology and Environmental 
Protection, University of Lodz, Banacha Street 12\/16, Lodz 90-237, 2 Faculty of Geology, 
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 magdalena.kowalewicz@biol.uni.lodz.pl

	 Underground salt mines represent extreme environments which combine low nutrient 
availability, darkness, and hypersaline conditions. This specific ecosystem appears to be 
a perfect niche for halophilic microorganisms. The Bochnia Salt Mine is one of the two best 
known mines in Poland used for halotherapy as a complementary therapy for the treatment 
of respiratory disorders. However, the potential beneficial effect of halophilic microorganisms 
present in the bioaerosol of salt mines remains largely unknown. The purpose of this study was 
firstly to determine the presence and abundance of halophilic microbial communities present 
in mine air and secondly to study the interaction of these microorganisms with human immune 
cells. The concentrations of culturable airborne halophilic microorganisms collected by air 
samplers at four locations in the mine varied from 7164 CFU\/m3 in the summer to 528 CFU\/
m3 in the winter. Seven halophilic archaeal species (grown at 37°C on HBM medium containing 
15-25% NaCl) were identified by 16S rRNA gene sequencing: Halalcalicoccus subterraneus, 
Halococcus hamelinensis, Halococcus salifodinae, Natrinema versiforme, Halococcus morrhuae, 
Halalkalicoccus paucihalophilus, Halococcus dombrowskii. Immunological studies in which human 
monocyte-derived dendritic cells and the THP-1 monocytic cell line were stimulated with the 
airborne halophilic archaea have revealed strong immunomodulatory properties of halophiles, 
as manifested by the induction of pro- and anti-inflammatory cytokines, such as TNF-α and 
IL-10, respectively, and a strong tolerogenic effect in human innate immune cells. Visitors of 
the Bochnia Salt Mine are thus exposed to halophilic archaea present in the air which by their 
immunomodulatory properties may contribute to the therapeutic effect against inflammatory lung 
and skin diseases during halotherapy.
	 The study was supported by the Polish National Science Center (NCN) grant No. 
2021\/41\/N\/ST10\/02751 and ULAM NAWA BPN\/ULM\/2023\/1\/00090\/U\/00001
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Wielofunkcyjny biopreparat do zrównoważonej uprawy kukurydzy

Justyna Szulc, Patrycja Rowińska, Tomasz Grzyb, Beata Gutarowska

Politechnika Łódzka Wydział Biotechnologii i Nauk o Żywności Katedra Biotechnologii 
Środowiskowej ul. Wólczańska 171\/173 90-530 Łódź

 justyna.szulc@p.lodz.pl

	 The objective of this study was to develop and validate an advanced, multi-strain 
biopreparation to support sustainable maize cultivation. The research encompassed the isolation 
and multi-stage selection of indigenous, spore-forming bacteria from post-harvest maize field soils 
in central Poland. Strains were taxonomically identified using MALDI-TOF MS and whole-genome 
sequencing, followed by comprehensive pheno-genotypic profiling.
	 2 021 \/ 5 000
	 Celem niniejszego badania było opracowanie i walidacja zaawansowanego, 
wieloszczepowego biopreparatu wspomagającego zrównoważoną uprawę kukurydzy. Badania 
obejmowały izolację i wieloetapową selekcję rodzimych bakterii przetrwalnikowych z gleb 
pożniwnych pól kukurydzy w centralnej Polsce. Szczepy zidentyfikowano taksonomicznie za 
pomocą spektroskopii mas MALDI-TOF MS oraz sekwencjonowania całego genomu, a następnie 
przeprowadzono kompleksowe profilowanie feno-genotypowe. Kluczowe kryteria selekcji 
obejmowały wysoką aktywność zewnątrzkomórkowych enzymów hydrolitycznych (celulaza, 
amylaza, ksylanaza, pektynaza, proteaza), niezbędnych do efektywnego rozkładu resztek 
roślinnych.
	 Ostateczne konsorcjum składało się z pięciu szczepów: Paenibacillus amylolyticus, Bacillus 
velezensis, B. subtilis, B. licheniformis i Priestia megaterium. Poza potencjałem rozkładu, szczepy 
wykazywały szerokie spektrum antagonistyczne wobec kluczowych fitopatogenów (Alternaria, 
Colletotrichum, Fusarium, Phoma, Rhizoctonia spp.). Ponadto metabolity z B. licheniformis i B. 
subtilis wykazywały znaczącą aktywność cytotoksyczną wobec komórek Spodoptera frugiperda 
(spodoptera frugiperda), co sugeruje dodatkowy potencjał biokontroli.
	 Zoptymalizowano indywidualne protokoły fermentacji dla każdego szczepu, aby 
zmaksymalizować biomasę i plon endospor, co doprowadziło do opracowania stabilnych 
produktów płynnych, sproszkowanych i granulowanych. Skuteczność płynnego biopreparatu 
została rygorystycznie przetestowana. Zastosowany w dawce 20 l\/ha, znacząco przyspieszył 
rozkład resztek pożniwnych, poprawił właściwości biochemiczne gleby (np. obieg składników 
odżywczych) oraz poprawił fizjologię, dynamikę wzrostu i końcowy plon biomasy kukurydzy 
w warunkach szklarniowych i polowych. Co kluczowe, analiza mikrobiomu gleby (qPCR, 
sekwencjonowanie DNBSEQ) potwierdziła, że ​​inokulacja zwiększyła całkowitą liczebność 
bakterii bez zakłócania rodzimej różnorodności mikroorganizmów. Dane metatranskryptomiczne 
dostarczyły mechanistycznego wglądu, pokazując, że biopreparat stymulował ekspresję genów 
mikrobiologicznych związanych z metabolizmem węgla i azotu w glebie.
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Sesja IV 
Antybiotykooporność 
drobnoustrojów
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„Wojna klonów” w epidemiologii wielolekoopornych pałeczek 
Enterobacterales w Polsce

Marek Gniadkowski

Narodowy Instytut Leków, Warszawa, Polska

 m.gniadkowski@nil.gov.pl

	 W latach 2013-2019 sytuacja epidemiologiczna CPE, czyli pałeczek Enterobacterales 
wytwarzających karbapenemazy, stopniowo się pogarszała, co odnotowywała sieć EARS-
Net, wykazując wzrost częstości oporności na karbapenemy wśród inwazyjnych szczepów 
Klebsiella pneumoniae z ok. 1% w okresie 2012-2015 do ok. 8% w latach 2018-2019. Struktura 
gatunkowa i klonalna CPE była dość stabilna: w skali kraju dominował gatunek K. pneumoniae, 
a wśród karbapenemaz enzymy typu NDM, za co w dużej mierze odpowiadał genotyp Klebsiella 
pneumoniae ST11 NDM-1, szerzący się od 2012/2013r. Regionami szczególnie nim „dotkniętymi” 
były województwa mazowieckie, podlaskie i lubelskie, natomiast w śląskim duże znaczenie 
odgrywały patogeny z enzymami typu KPC. Wielooporne szczepy K. pneumoniae w polskich 
szpitalach niemal pozbawione były genów tzw. „nadzjadliwości” (hvKp). Nowy wzrost CPE 
został odnotowany przez Krajowy Ośrodek Referencyjny ds. Lekowrażliwości Drobnoustrojów 
podczas pandemii COVID-19 i pełnoskalowej wojny w Ukrainie. Miał on charakter dwufazowy: 
o ok. 153% w latach 2019-2021 i o ok. 36% w l. 2022-2024. Wzrost w czasie pandemii był silny 
ilościowo, ale zachował skład populacji i karbapenemaz K. pneumoniae, z ok. 70% dominacją 
ST11 NDM-1. Natomiast w latach 2022-2024 udział tego szczepu spadł gwałtownie do poziomu 
ok. 15%, a jego miejsce zajęły nowe genotypy, zwłaszcza warianty klonów K. pneumoniae ST147, 
ST307 i ST395 z różnymi karbapenemazami. Aż ok. 30% szczepów z 2024r. posiadało geny 
hvKp na hybrydowych plazmidach, niosących też geny karbapenemaz i innych mechanizmów 
oporności. Drobnoustroje te często po raz pierwszy izolowano w Polsce, Niemczech i innych 
krajach w 2022r. od uchodźców wojennych z Ukrainy. W l. 2019-2024 częstość oporności 
na karbapenemy K. pneumoniae w Polsce wzrósł do ok. 20%, a jej populację zdominowały nowe, 
potencjalnie wybitnie niebezpieczne genotypy, które mogą łączyć rozszerzoną wielooporność 
z podwyższoną zjadliwością i epidemicznością.
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Szpitalne enterokoki w Polsce: klonalność, oporność na antybiotyki, 
czynniki patogenezy

Ewa Sadowy

Narodowy Instytut Leków, ul. Chełmska 30\/34, 00-725 Warszawa, Polska

 e.sadowy@nil.gov.pl

	 Enterokoki, bakterie Gram-dodatnie, które towarzyszą człowiekowi od dawna, stanowią 
obecnie jeden z najistotniejszych czynników bakteryjnych zakażeń szpitalnych (hospital-
acquired infections, HAI). Przyczyny tego stanu rzeczy leżą zarówno po stronie człowieka 
jak i drobnoustroju. Postępy medycyny umożliwiają leczenie pacjentów obarczonych licznymi 
czynnikami ryzyka zakażenia, takich jak pacjenci onkologiczni, a zwłaszcza hematologiczni, 
osoby po transplantacji czy wcześniaki. Z drugiej strony, analizy populacji enterokoków bytujących 
w szpitalach, a zwłaszcza dwóch najistotniejszych klinicznie gatunków takich jak Enterococcus 
faecalis i Enterococcus faecium wskazują na zachodzenie szeregu adaptacji tych bakterii 
do bytowania w specyficznych warunkach szpitalnych i skutecznej kolonizacji, a następnie 
rozprzestrzeniania się w organizmie pacjenta. Adaptacje te wiążą się z nabywaniem determinant 
oporności na najczęściej stosowane leki przeciwdrobnoustrojowe i selekcją specyficznych 
klonów cechujących się zarówno podwyższoną opornością na leki jak i obecnością licznych 
i zróżnicowanych czynników odpowiedzialnych za skuteczne przeżycie w organizmie gospodarza 
i uszkadzanie jego tkanek. 
	 Jak obecnie przestawia się sytuacja epidemiologiczna dotycząca HAI powodowanych 
przez enterokoki w Polsce? Na to pytanie staraliśmy się odpowiedzieć w badaniu obejmującym 
kompleksową zbiórkę izolatów szpitalnych należących do Enterococcus spp. w 2024 r. W badaniu 
uczestniczyły 43 szpitale z 36 miast zlokalizowanych we wszystkich województwach Polski. 
Łącznie uczestniczący w badaniu nadesłali 357 izolatów z zakażeń inwazyjnych i 318 izolatow 
z moczu wraz z odpowiednimi danymi klinicznymi. 
	 Re-identyfikacja izolatów przeprowadzona techniką MALDI-TOF wykazała obecność 
przede wszystkim E. faecalis (62,8%) i E. faecium (34,7%). Oznaczenie lekowrażliwości metodą 
mikrorozcieńczeń wykazało wysoką oporność na fluorochinolony (~100% E. faecium i ~50% E. 
faecalis opornych na ciprofloksacynę) i aminoglikozydy (~50% w obu gatunkach). Glikopeptydy 
były nieaktywne wobec 32% izolatów E. faecium (14% VanA, 18% VanB). Oba gatunki zachowały 
całkowitą wrażliwość na tigecyklinę i bardzo dobrą wrażliwość na linezolid i erawacyklinę (99,5%). 
Przeprowadzenie sekwencjonowania genomowego (WGS) wszystkich izolatów inwazyjnych 
umożliwiło bardziej szczegółowy wgląd w klonalne zależności między izolatami, analizę 
porównawczą fenotypu i genotypu oporności, identyfikację elementów ruchomych niosących geny 
oporności, a także zbadanie występowania określonych czynników związanych ze zjadliwością 
E. faecalis i E. faecium wobec ludzkiego gospodarza.
	 Prezentowane badania były finansowane ze środków Narodowego Programu Zdrowia 
na lata 2021-2025, finansowanego przez Ministra Zdrowia oraz projektu Narodowego Centrum 
Nauki nr 023\/51\/B\/NZ2\/02954.
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Oporność na fluorochinolony wśród chorych na gruźlicę MDR w Polsce 
w latach 2022–2024 w kontekście kryzysu migracyjnego

Monika Kozińska, Ewa Augustynowicz-Kopeć

Krajowe Referencyjne Laboratorium Prątka Zakład Mikrobiologii, Instytut Gruźlicy 
i Chorób Płuc, Warszawa, Polska

 m.kozinska@igichp.edu.pl

	 Wstęp: Fluorochinolony (FQ) uważane są za najbardziej skuteczne leki II-rzutu w leczeniu 
gruźlicy RR (oporność na rifampicynę) i MDR (oporność na izoniazyd i rifampicynę), i zawierają 
się w obecnie zalecanym schemacie leczenia BPaLM (Bedakilina+Pretomanid+Linezolid+Moksi-
floksacyna). Wynikiem długotrwałej monoterapii oraz ich nadmiernego stosowania w rozmaitych 
infekcjach, jest izolowanie szczepów Mycobacterium tuberculosis (MTB) FQ-opornych. Według 
raportu WHO z 2023 r., globalny odsetek MDR\/RR-TB z opornością na FQ wynosił 19%. 
	 Celem niniejszego badania była kompleksowa ocena fenotypowej i molekularnej opor-
ności na FQ wielolekoopornych szczepów MTB, izolowanych od chorych w latach 2022–2024. 
Konieczność przeprowadzenia takiej analizy wywołał m.in. konflikt rosyjsko-ukraiński, przyjęcie 
uchodźców wojennych i, w konsekwencji, wzrost liczby chorych z MDR-TB w naszym kraju.
	 Materiał i Metody: Wstępnie, populację badaną stanowiło 240 pacjentów z MDR-TB wy-
krytych w latach 2022–2024. Spośród nich wybrano 104 (43%) szczepy charakteryzujące się 
dodatkową opornością na FQ (pre-XDR-TB), potwierdzoną metodami fenotypowymi i molekular-
nymi. Genotypowanie szczepów prowadzono z wykorzystaniem metody sekwencjonowania tNGS 
Deeplex-MYC TB, wykrywającej spoligotyp szczepu oraz mutacje w genach zaangażowanych 
w lekooporność prątków.
	 Wyniki: Wszystkie szczepy (n=104) fenotypowo oporne na FQ (moksifloksacynę i\/lub 
lewofloksacynę) zostały poddane sekwencjonowaniu tNGS. Analiza sekwencji regionu QRDR 
w 99 (95%) szczepach pozwoliła wykryć mutacje o znaczeniu klinicznym. W przypadku 5 (5%) 
izolatów sekwencjonowanie nie wykazało obecności mutacji. U 95 (91%) chorych wykryto gruźlicę 
Beijing – 52 (55%) chorych było obcokrajowcami.
	 Wnioski: Znaczny odsetek oporności na FQ (43%) wśród szczepów MDR, obecność 
mutacji warunkujących wysoki poziom oporności oraz dominacja genotypu Beijing, wskazują 
na istotne wyzwania dotyczące leczenia gruźlicy w tej grupie chorych. Wyniki podkreślają koniecz-
ność systematycznego monitorowania oporności na FQ oraz szerokiego wykorzystania metod 
molekularnych.
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Sesja V 
Nowoczesność w mikrobiologii
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Czy sztuczna inteligencja zmieni diagnostykę mikrobiologiczną? AI jako 
nowe narzędzie w identyfikacji patogenów człowieka

Prof. dr hab n. med. Monika Brzychczy-Włoch, dr hab. Bartosz Zieliński, prof. UJ

Uniwersytet Jagielloński Collegium Medicum, Wydział Lekarski; Uniwersytet Jagielloński, 
Wydział Matematyki i Informatyki

 m.brzychczy-wloch@uj.edu.pl

	 Dynamiczny rozwój metod sztucznej inteligencji (AI) otwiera nowe perspektywy dla 
diagnostyki mikrobiologicznej. Algorytmy uczenia maszynowego i głębokiego uczenia są 
coraz częściej wykorzystywane do analizy złożonych danych diagnostycznych, wspierając 
identyfikację patogenów oraz interpretację wyników badań laboratoryjnych. Szczególnie 
obiecujące zastosowania obejmują analizę widm MALDI-TOF MS, automatyczną ocenę obrazów 
mikroskopowych, interpretację danych sekwencjonowania genomowego oraz przewidywanie 
lekooporności drobnoustrojów.
	 Wykład przedstawi aktualny stan wiedzy dotyczący wykorzystania sztucznej inteligencji 
w diagnostyce zakażeń człowieka, ze szczególnym uwzględnieniem identyfikacji bakterii 
i grzybów na podstawie obrazów mikroskopowych. Omówione zostaną zarówno potencjalne 
korzyści wynikające z wdrażania narzędzi AI, takie jak skrócenie czasu diagnostyki, zwiększenie 
dokładności identyfikacji czy możliwość efektywnej analizy dużych zbiorów danych, jak 
i ograniczenia związane z ich zastosowaniem w rutynowej praktyce laboratoryjnej. Poruszone 
zostaną zagadnienia dotyczące walidacji modeli, jakości danych treningowych, interpretowalności 
wyników oraz wymagań regulacyjnych i etycznych.
	 Szczególny nacisk zostanie położony na praktyczne aspekty wykorzystania sztucznej 
inteligencji w diagnostyce mikrobiologicznej. Kluczowym elementem wystąpienia będzie 
prezentacja własnych doświadczeń badawczych, wyników uzyskanych podczas realizacji 
projektów naukowych oraz dobrych praktyk wypracowanych w procesie tworzenia i wdrażania 
modeli AI wspomagających identyfikację patogenów człowieka.
	 Celem wykładu jest krytyczna ocena potencjału sztucznej inteligencji jako narzędzia 
wspierającego diagnostę mikrobiologicznego oraz próba odpowiedzi na pytanie, czy AI stanie 
się w najbliższych latach integralnym elementem nowoczesnych laboratoriów mikrobiologicznych.
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Mikrobiologiczne laboratorium przyszłości – automatyzacja, cyfryzacja 
i nowe technologie w diagnostyce

Aldona Olechowska-Jarząb

Zakład Mikrobiologii, Szpital Uniwersytecki w Krakowie

 aolechowska@su.krakow.pl

	 Współczesna diagnostyka mikrobiologiczna dynamicznie się rozwija, a jej kluczowym 
celem jest skrócenie czasu uzyskania wiarygodnego wyniku, zwiększenie bezpieczeństwa 
pacjenta oraz optymalizacja pracy laboratorium. Laboratorium przyszłości będzie zatem łączyć 
klasyczne metody hodowlane z pełnoskalową automatyzacją, diagnostyką molekularną, 
spektrometrią mas oraz narzędziami cyfrowymi wspieranymi przez sztuczną inteligencję (AI). 
Obecnie istotną rolę w szybkiej identyfikacji drobnoustrojów odgrywa spektrometria mas. 
Szczególne znaczenie ma oparty na tej technologii moduł pozwalający na bezpośrednią 
identyfikację drobnoustrojów z dodatnich, płynnych hodowli krwi. W diagnostyce sepsy szybkie 
ustalenie czynnika etiologicznego w sposób zasadniczy wspiera wdrożenie terapii celowanej 
i może poprawiać rokowanie pacjenta. Aktualnie upowszechniło się także zastosowanie 
syndromicznych paneli molekularnych typu multipleks, pozwalających na jednoczesne wykrywanie 
wielu czynników etiologicznych, oraz wybranych genów oporności bezpośrednio w materiale 
klinicznym. Ich wyniki wymagają jednak interpretacji w kontekście klinicznym oraz, jeśli to 
możliwe, uzupełnienia hodowlą i oceną lekowrażliwości. Automatyzacja obejmuje coraz więcej 
etapów procesu diagnostycznego m.in. posiew i inokulację materiału klinicznego, inkubację wraz 
z cyfrowym obrazowaniem hodowli w czasie rzeczywistym, ocenę morfologii kolonii i interpretację 
antybiogramów. Dzięki automatyzacji możliwa jest powtarzalność oraz standaryzacja pracy, 
ograniczone zostaje ryzyko błędów analitycznych. Integracja automatyzacji z nowoczesnymi 
technikami molekularnymi takimi jak sekwencjonowanie (NGS), bazami danych i algorytmami AI 
może wspierać nie tylko analizę obrazów z hodowli czy preparatów mikroskopowych, ale także 
wykrywanie wzorców oporności, badanie rezystomów oraz bieżący nadzór epidemiologiczny. 
Warunkiem skutecznego wdrożenia tych rozwiązań pozostają walidacja metod, kontrola jakości, 
właściwa interpretacja kliniczna oraz dostępność finansowania.
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Spektroskopia ramanowska jako narzędzie diagnostyczne 
w identyfikacji bakterii atypowych i beztlenowych układu rozrodczego 

– badanie pilotażowe

Agnieszka Gonet-Surówka, Katarzyna Majzner, Kacper Stawoski, Kinga Śmietana, Anna 
Białecka, Joanna Białecka, Katarzyna Rak, Iwona Gawron, Dorota Ochońska, Danuta Rojek-

Zakrzewska, Anna Malska-Woźniak, Monika Brzychczy-Włoch

Zakład Molekularnej Mikrobiologii Medycznej, Katedra Mikrobiologii Wydziału Lekarskiego 
UJCM, ul. Czysta 18, 31-121 Kraków, Polska Zespół Obrazowania Ramanowskiego, Zakład 

Fizyki Chemicznej, Wydziału Chemii UJ, ul. Gronostajowa 2, 30 - 387 Kraków, Polska Centrum 
Badań Mikrobiologicznych spółka z.o.o., ul. Sławkowska 17, 31-016 Kraków, Polska Oddział 

Kliniczny Endokrynologii Ginekologicznej i Ginekologii Onkologicznej Szpitala Uniwersyteckiego 
w Krakowie, ul. Mikołaja Kopernika 23, 31-501 Kraków, Polska

 agnieszka.gonet-surowka@uj.edu.pl

	 Spektroskopia ramanowska jest techniką oscylacyjną umożliwiającą analizę moleku-
larnego profilu komórek na podstawie sygnałów pochodzących od cząsteczek biologicznych. 
Celem badania była ocena możliwości zastosowania spektroskopii ramanowskiej jako metody 
wspomagającej identyfikację mikrobiologicznych czynników ryzyka niepłodności, ze szczegól-
nym uwzględnieniem bakterii atypowych i beztlenowych układu rozrodczego kobiet. Materiał 
biologiczny obejmował wymazy z pochwy i szyjki macicy, biopsje endometrium i innych tkanek. 
Grupę badaną stanowiło 20 pacjentek z klinicznie rozpoznaną niepłodnością poddanych za-
biegom ginekologicznym (laparoskopia, histeroskopia). Grupę kontrolną stanowiło 20 pacjentek 
zakwalifikowanych do tych zabiegów z innych wskazań niż niepłodność. Próbki pochodzące 
z wymazów z pochwy, szyjki macicy i bioptatów macicy poddano klasycznej hodowli bakteryj-
nej zgodnie z protokołami badań mikrobiologicznych, ze szczególnym uwzględnieniem bakterii 
atypowych i beztlenowych. Przeanalizowano widma spektroskopii ramanowskiej dla wyizolowa-
nych szczepów klinicznych, szczepów wzorcowych oraz linii komórkowych zakażonych bakteriami 
atypowymi. Wyniki wstępne analizy widm ramanowskich dla zawiesin bakteryjnych pozwoliły 
na identyfikację poszczególnych gatunków bakterii w mieszaninie. Spektroskopia ramanowska 
pozwoliła rozróżnić zarówno wybrane szczepy kliniczne, jak i komórki tego samego szczepu ho-
dowane w różnych warunkach. Analiza wielowymiarowa linii komórkowych zakażonych bakteriami 
atypowymi wykazała, że spektroskopia ramanowska umożliwia wykrycie zmian biochemicznych 
w komórkach indukowanych zakażeniem oraz pozwala na rozróżnienie pomiędzy różnymi szcze-
pami. Spektroskopia ramanowska  identyfikuje gatunki i szczepy bakterii w oparciu o analizę ich 
składu biochemicznego. Uzyskane wyniki wskazują, że spektroskopia ramanowska umożliwia 
różnicowanie bakterii zasiedlających podobną niszę ekologiczną oraz identyfikację różnic bioche-
micznych pomiędzy potencjalnymi czynnikami ryzyka niepłodności, co potwierdza jej potencjał 
jako narzędzia wspomagającego diagnostykę mikrobiologiczną.
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Sesja VI 
Bezpieczeństwo 
mikrobiologiczne w pracy, 
domu i środowisku człowieka 
w practical Państwowej 
Inspekcji Sanitarnej
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Bakterie z rodzaju Legionella w systemach wodnych – aktualne wyzwania 
laboratoryjne i epidemiologiczne

dr n. med. Hubert Okła, dr n. med. Grzegorz Hudzik

Wojewódzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Katowicach, ul. Raciborska 39,  
40-074 Katowice

 hubert.okla@gmail.com

	 Bakterie Legionella spp. stanowią kluczowy komponent mikrobiomu wodnego, zasiedlając 
zarówno środowiska naturalne, jak i antropogeniczne systemy wodne. Wykazują wysoką zdolność 
do kolonizacji biofilmów, które zapewniają im stabilne warunki metaboliczne oraz ochronę przed 
czynnikami stresowymi, w tym biocydami i wahaniami parametrów fizykochemicznych. Istotnym 
elementem ich ekologii jest także ścisły związek z amebami wolnożyjącymi, pełniącymi rolę 
gospodarzy pierwotnych, w których komórkach Legionella spp. może namnażać się, różnicować 
i uzyskiwać zwiększoną odporność środowiskową. Taka interakcja stanowi podstawowy 
mechanizm ich przetrwania i transmisji w systemach wodnych. Optymalne warunki wzrostu 
bakterii z rodzaju Legionella spp. obejmują instalacje wodne utrzymujące temperaturę 25–
45°C, w szczególności systemy ciepłej wody użytkowej, wieże chłodnicze, układy przemysłowe 
oraz urządzenia generujące aerozol wodny. Złożona struktura biofilmu oraz obecność 
mikroorganizmów symbiotycznych istotnie utrudniają skuteczną kontrolę mikrobiologiczną, 
sprzyjając długotrwałej stabilizacji populacji bakterii.
	 Znaczenie legionelozy w zdrowiu publicznym systematycznie wzrasta, czego 
odzwierciedleniem są rosnące wskaźniki zapadalności odnotowywane w Europie i na świecie. 
Najcięższa postać zakażenia, choroba legionistów, charakteryzuje się wysoką śmiertelnością, 
szczególnie wśród osób starszych, immunoniekompetentnych oraz zawodowo narażonych 
na inhalację skażonych aerozoli. Ogniska zakażeń najczęściej związane są z instalacjami 
wodnymi w budynkach użyteczności publicznej, placówkach ochrony zdrowia oraz zakładach 
przemysłowych, co podkreśla konieczność prowadzenia systematycznego nadzoru sanitarnego, 
oceny ryzyka oraz wdrażania działań prewencyjnych, takich jak kontrola temperatury, dezynfekcja 
systemów i monitorowanie parametrów mikrobiologicznych. 
	 Ryzyko ekspozycji na Legionella spp. zwiększają czynniki demograficzne i środowiskowe, 
takie jak starzenie się populacji, rosnąca mobilność społeczeństwa oraz zmiany klimatyczne 
sprzyjające utrzymywaniu podwyższonych temperatur wody w systemach wodociągowych. 
Warunki te intensyfikują namnażanie patogenu i utrudniają skuteczne działania profilaktyczne 
oraz kontrolne. W 2023 r. zarejestrowano ognisko legionelozy w województwie podkarpackim, 
które wykazywało tendencję do rozszerzania się poza obszar pierwotnego wystąpienia. 
Udokumentowane przypadki zachorowań oraz odnotowane zgony potwierdziły wysoką podatność 
krajowych systemów wodnych na skażenie L. pneumophila.
	 Standardowe metody hodowlane Legionella spp., wymagane przepisami prawa, 
charakteryzują się niską czułością, długim czasem inkubacji oraz podatnością na przerastanie 
przez mikroflorę towarzyszącą, co może prowadzić do zaniżania wyników. Dodatkowo część 
komórek przechodzi w stan VBNC (ang. viable but non culturable), w którym zachowują 
aktywność metaboliczną, lecz nie wykazują wzrostu na podłożach hodowlanych, co znacząco 
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utrudnia ich wykrywanie. Techniki molekularne, takie jak PCR, zapewniają wysoką czułość 
i szybkość analizy, jednak ich zastosowanie w obszarach regulowanych pozostaje ograniczone 
ze względu na brak możliwości różnicowania komórek żywych i martwych oraz brak pełnej 
standaryzacji procedur.
	 W konsekwencji laboratoria mikrobiologiczne zobowiązane są do jednoczesnego 
spełniania wymogów legislacyjnych oraz zapewnienia wiarygodności uzyskiwanych wyników, 
co stanowi istotne wyzwanie dla nadzoru sanitarnego i efektywnego zarządzania ryzykiem 
w systemach wodnych.
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Sekwencjonowanie pełnogenomowe jako nowe narzędzie epidemiologa

dr n. med. Beata Rozwadowska, dr n. med. Marta Albertyńska, dr n. med. Grzegorz Hudzik

Wojewódzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Katowicach, Raciborska 39,  
40-074 Katowice

 rozwadowska.beata@sanepid.gov.pl

	 Background: Salmonella spp. are among the most common bacterial causes of 
gastrointestinal infections. Although conventional microbiological methods enable pathogen 
identification, they do not always provide sufficient resolution to establish epidemiological links 
between cases. Whole-genome sequencing (WGS) provides high-resolution data for source 
attribution and transmission tracking in infectious disease investigations.
	 Objective: To evaluate the usefulness of whole-genome sequencing in the epidemiological 
investigation of a Salmonella outbreak and to assess the genomic relatedness of the analyzed 
strains.
	 Material and Methods: A total of 14 Salmonella isolates collected during an outbreak 
investigation were analyzed, including 9 isolates from clinical specimens and 5 isolates from food 
samples. Whole-genome sequencing was performed using next-generation sequencing (NGS) 
on the MiniSeq platform (Illumina, USA). Genomic relatedness was assessed using cgMLST 
and HierCC. Salmonella Enteritidis serotypes were confirmed using the SISTR and SeqSero2 
algorithms.
	 Results: WGS analysis identified two clusters of closely related isolates. The first cluster, 
HC2_419776, consisted of six isolates, including three clinical and three food-derived isolates. The 
second cluster, HC2_61234, comprised eight isolates, including six clinical and two food-derived 
isolates. The results demonstrated a strong genetic relationship between strains isolated from 
patients and those recovered from food samples, supporting their epidemiological linkage.
	 Conclusions: Whole-genome sequencing enabled precise assessment of the genomic 
relatedness among Salmonella isolates and confirmed the association between human cases 
and potential food sources of infection. Combined with advanced bioinformatics analyses, WGS 
represents a valuable tool for modern epidemiological investigations and surveillance of foodborne 
outbreaks.
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Sytuacja epidemiologiczna w szpitalach województwa pomorskiego 
w zakresie nosicielstwa i zakażeń spowodowanych bakteriami opornymi 

na karbapenemy

Aneta Bardon-Błaszkowska

Zastępca Pomorskiego Państwowego Wojewódzkiego Inspektora Sanitarnego

 aneta.bardon-blaszkowska@sanepid.gov.pl

	 W 2018 r. zarządzeniem Wojewody Pomorskiego został powołany Wojewódzki Zespół 
Monitorowania i Zwalczania Zakażeń Patogenami Opornymi na Antybiotyki Kluczowe dla 
Leczenia. Dzięki współpracy Szpitali z Zespołem możliwe jest systematyczne gromadzenie oraz 
analiza danych dotyczących nosicielstwa i zakażeń objawowych wywoływanych przez bakterie 
oporne na karbapenemy.
	 Od 2019 r. notuje się  wysoki udział kolonizacji wśród wykrywanych przypadków (76-83%). 
W  2025 r.  zaobserwowano wzrost liczby zakażeń objawowych, przy względnie stabilnej liczbie 
kolonizacji, co wskazuje  na potrzebę dalszej obserwacji trendu i analizy czynników powodujących 
zmianę.
	 Jeżeli chodzi o czynniki biologiczne dominuje Klebsiella pneumoniae, odpowiadając 
za około 80% wszystkich wykrywanych przypadków nosicielstwa/zakażeń spowodowanych 
bakteriami opornymi na karbapenemy. Jednocześnie obserwowany jest stopniowy 
wzrost udziału Pseudomonas aeruginosa, Escherichia coli oraz Acinetobacter baumannii.  
	 W latach 2021-2025 najczęściej identyfikowanym mechanizmem oporności w grupie 
Enterobacterales było KPC (Klebsiella pneumoniae carbapenemase), jednak w ostatnich 
latach obserwowano istotny wzrost znaczenia metalo-β-laktamaz, zwłaszcza typu NDM. 
Równocześnie zwiększała się liczba bakterii produkujących OXA-48, podczas gdy częstość 
występowania KPC, po osiągnięciu maksimum w 2024 r., uległa niewielkiemu obniżeniu.  
Szczególne znaczenie ma pojawianie się szczepów posiadających 2 lub 3, a nawet 4, mechanizmy 
oporności jednocześnie. W 2025 r. zanotowano następujące kombinacje: MBL (najczęściej NDM) 
+ KPC (8 przypadków), MBL (najczęściej NDM) +OXA-48 (6 przypadków), KPC + OXA -48 
(1 przypadek) oraz u 2 pacjentów nosicielstwo Kl. pneumoniae MBL+KPC+ESBL, u 1pacjenta 
nosicielstwo E.Coli - MBL+KPC+OXA -48 + ESBL. Połączenie kilku niezależnych mechanizmów 
oporności może jeszcze bardziej  ograniczyć skuteczność dostępnych terapii.
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Sesja VII 
Mikrobiologia i medycyna
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Diagnostyka mikrobiologiczna w erze medycyny precyzyjnej – od 
identyfikacji drobnoustroju do spersonalizowanej decyzji klinicznej

Katarzyna Dzierżanowska-Fangrat

Zakład Mikrobiologii i Immunologii Klinicznej IPCZD

K.FANGRAT@ipczd.pl

	
	 Rozwój nowoczesnych metod diagnostyki mikrobiologicznej umożliwia coraz szybszą 
i dokładniejszą identyfikację drobnoustrojów oraz mechanizmów ich oporności. Jednak sama 
dostępność zaawansowanych technologii nie jest równoznaczna z diagnostyką precyzyjną.
Jej istotą jest takie wykorzystanie badań mikrobiologicznych, aby uzyskany wynik prowadził 
do optymalnej decyzji klinicznej u konkretnego pacjenta.
	 Warunkiem racjonalnej diagnostyki jest odpowiedź na kilka podstawowych pytań: czy dane 
badanie jest właściwe w określonej sytuacji klinicznej, czy jego wynik wpłynie na postępowanie, 
czy będzie dostępny w czasie umożliwiającym modyfikację terapii, czy
zostanie prawidłowo zinterpretowany i czy na jego podstawie zostanie odpowiednio szybko 
podjęta właściwa decyzja. Medycyna precyzyjna nie oznacza przy tym wykonywania większej 
liczby ani bardziej zaawansowanych badań – niekiedy najbardziej racjonalną decyzją jest 
niewykonywanie badania, którego wynik nie zmieni postępowania.
	 Indywidualizacja diagnostyki i leczenia nie powinna jednak oznaczać dowolności.
	 Podejmowanie podobnych decyzji klinicznych według różnych, niejednolitych zasad 
zwiększa ryzyko błędów i utrudnia zapewnienie jakości oraz bezpieczeństwa. Dlatego istotną 
rolę odgrywają algorytmy diagnostyczne, które standaryzują nie samą decyzję dotyczącą
pacjenta, lecz proces dochodzenia do niej. Określają m.in. wskazania do wykonania badań, 
rodzaj i jakość materiału, kolejność stosowanych metod oraz sposób interpretacji i wykorzystania 
uzyskanych wyników.
	 Przykładem takiego podejścia jest diagnostyka zakażeń krwi. Zastosowanie szybkiej 
identyfikacji drobnoustrojów metodą spektrometrii masowej, molekularnego wykrywania 
wybranych patogenów i genów oporności oraz szybkich metod oznaczania lekowrażliwości
może znacząco skrócić czas do uzyskania informacji istotnej terapeutycznie. Szybki wynik ma 
jednak wartość kliniczną tylko wtedy, gdy stanowi element dobrze zorganizowanego procesu: 
określono, kiedy wykonywane są poszczególne badania, komu i w jaki sposób przekazywane 
są wyniki cząstkowe oraz kto odpowiada za ich interpretację i odpowiednio szybką modyfikację 
leczenia.
	 Znaczenie algorytmów nie ogranicza się do zakażeń krwi. Zastosowanie ustalonych 
ścieżek diagnostycznych m.in. w zakażeniach ośrodkowego układu nerwowego czy przewodu 
pokarmowego pozwala racjonalnie wykorzystywać również szerokie badania molekularne, 
ograniczając zarówno ich nieuzasadnione stosowanie, jak i ryzyko niewłaściwej interpretacji 
wyników.
	 Precyzyjna diagnostyka mikrobiologiczna i racjonalna antybiotykoterapia są zatem 
elementami tego samego procesu. Właściwie zaprojektowane algorytmy umożliwiają szybsze 
rozpoznanie zakażenia, racjonalne wykorzystanie badań, właściwą interpretację wyników, 
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wcześniejszą optymalizację antybiotykoterapii oraz ograniczenie niepotrzebnego leczenia. 
Standaryzacja procesu diagnostycznego pozwala jednocześnie zachować indywidualizację 
decyzji klinicznej. Suma optymalnych decyzji podejmowanych u poszczególnych pacjentów 
przekłada się natomiast na efekty na poziomie całej populacji szpitala i stanowi podstawę 
skutecznego programu racjonalnej antybiotykoterapii.
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„Sepsis oralis” Patogeneza i znaczenie kliniczne

Joanna Jursa-Kulesza

Samodzielna Pracownia Mikrobiologii Lekarskiej Katedra Mikrobiologii, Immunologii i Medycyny 
Laboratoryjnej PUM

 joanna.jursa.kulesza@pum.edu.pl

	 Choroby ogniskowe i zębopochodne ogniska infekcji są badane od czasów staro-
żytnych. Sepsis oralis – „sepsa jamy ustnej” to termin wprowadzony przez chirurga Wil-
liama Huntera ( 1861-1937) , który uznawał, że nieprawidłowe ustawienie zębów, choroby 
przyzębia i inne choroby jamy ustnej stanowią źródło ropy rozprzestrzeniającej się w organizmie. 
W 1911 roku Frank Billings po raz pierwszy wprowadził określenie „infekcja ogniskowa” . W popu-
larnych podręcznikach medycznych z początku XX wieku usuwanie wszystkich domniemanych 
ognisk zakaźnych z jamy ustnej uznawano nie tylko za działanie lecznicze, ale także zapobie-
gające wielu chorobom ogólnoustrojowym (w tym usuwanie migdałków). Teoria ogniskowa była 
bardzo popularna w środowisku ówczesnych wpływowych lekarzy ,szczególnie amerykańskich, 
co bardzo niekorzystnie wpłynęło na rozwój stomatologii zachowawczej i protetyki a szczególnie 
hamująco na nauczanie endodoncji.
	 Wprowadzenie antybiotyków do praktyki klinicznej po II wojnie światowej przyczyniło 
się do wieloletniego marginalizowania teorii ogniskowej w medycynie .Wyjątek stanowiła profilak-
tyka bakteryjnego zapalenia wsierdzia, w której zawsze podkreślano się znaczenie zapobiegania 
bakteriemii paciorkowcowej poprzez odpowiednią profilaktyczną antybiotykoterapię okołozabie-
gową w inwazyjnych procedurach stomatologicznych.
	 Aktualnie ognisko zakażenia w jamie ustnej definiuje się jako miejscowy, najczęściej 
przewlekły proces zapalny o etiologii drobnoustrojowej, stanowiący rezerwuar patogenów oraz 
ich produktów metabolicznych, zdolny do wywoływania reakcji miejscowych  i ogólnoustrojowych. 
Istotnym aspektem współczesnej definicji jest fakt, że ogniska zakażenia mogą mieć charakter 
subkliniczny i przebiegać bez wyraźnych objawów miejscowych w jamie ustnej.
	 Strukturalną i funkcjonalną podstawę tego procesu stanowi obecność i oddziaływanie 
biofilmu bakteryjnego. W jamie ustnej jest to zorganizowany, wielogatunkowy ekosystem mikroor-
ganizmów osadzonych w macierzy zewnątrzkomórkowej, adherujący do tkanek twardych (szkliwo 
zębów, cement korzeniowy, nieprawidłowe uzupełnienia protetyczne) i tkanek miękkich (błona 
śluzowa). Jego rozwój inicjuje adsorpcja glikoprotein ślinowych na powierzchni szkliwa i powsta-
nie nabytej błonki, która warunkuje pierwotną adhezję bakterii oraz dalszą sukcesję mikrobio-
logiczną. W kolejnych etapach dochodzi do koagregacji mikroorganizmów i tworzenia dojrzałej 
struktury biofilmu o wysokim stopniu organizacji przestrzennej i metabolicznej. Ognisko zakaże-
nia nie jest zatem jedynie biernym, zlokalizowanym źródłem bakterii, lecz bardzo dynamicznym 
układem interakcji pomiędzy biofilmem a układem immunologicznym gospodarza. Mikroorgani-
zmy oraz ich produkty (m.in. lip polisacharydy, enzymy proteolityczne i mediatory zapalne) mogą 
przenikać do krwiobiegu wywołując przejściową lub przewlekłą bakteriemię oraz inicjując reak-
cje zapalne w odległych tkankach i narządach. W sprzyjających warunkach, może dochodzić 
do zaburzenia równowagi mikrobiologicznej (dysbiozy), wynikającej np. z  niewy-
starczającej higieny jamy ustnej, co prowadzi do  selekcji patogenów, takich jak 
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np. Porphyromonas gingivalis, Tannerella forsythia i Treponema denticola oraz ini-
cjacji i rozwoju procesów chorobowych, których klasycznym przykładem są choroby przy-
zębia. W okolicy głowy i szyi znajduje się 90% potencjalnych ognisk zakażenia. W jamie 
ustnej są to przede wszystkim stany zapalne okolicy okołwierzchołkowej zębów i stany 
zapalne przyzębia. Poza zębopochodnymi mogą być to także stany zapalne zlokalizowa-
ne w migdałkach, zatokach i uchu środkowym. Pozostałe 10% dotyczy innych lokalizacji 
w organizmie człowieka: przydatków, oskrzeli, jelit i dróg żółciowych a także skóry. Tak duża 
częstość ognisk odontogennych wynika z tego, że cechy anatomiczne zębów tworzą szcze-
gólnie sprzyjające warunki do przewlekłych, utajonych infekcji. Proces zakaźny rozwija się 
w tkankach, które nie mają możliwości regeneracji (szkliwo, zębina) oraz w miejscach nie-
dostępnych dla mechanizmów obronnych organizmu (kanał korzeniowy). Błona śluzowa 
w zdrowej jamie ustnej tworzy niespecyficzną mechaniczną strefę obronną będącą barie-
rą fizjologiczną przed bakteriami, wirusami i grzybami. W określonych warunkach patologicz-
nych, np. w wyniku urazu lub stanu zapalnego wywołanego np. płytką bakteryjną lub na sku-
tek osłabionej odporności gospodarza może dochodzić do translokacji drobnoustrojów. 
Rozwój nowoczesnych metod hodowli drobnoustrojów oraz technik ich identyfikacji, w tym prze-
łom w detekcji bakterii beztlenowych, umożliwił pogłębienie wiedzy na temat etiopatogenezy za-
każeń endodontycznych oraz chorób przyzębia. W związku z wykryciem obecności bakterii jamy 
ustnej lub fragmentów ich materiału genetycznego w odległych tkankach organizmu wyróżniono 
trzy główne mechanizmy szerzenia się zakażeń. Zdefiniowano następujące drogi szerzenia się 
zakażeń: - bezpośrednia kolonizacja odległych narządów przez drobnoustroje jamy ustnej (np. 
w infekcyjnym zapaleniu wsierdzia), - działanie toksyn bakteryjnych (np. w przebiegu cukrzycy) - 
indukowanie odpowiedzi immunologicznej gospodarza (np. w zapaleniu nerek).
	 Duże zainteresowanie teorią ogniskowej infekcji nastąpiło na początku lat 90. XX wieku, 
kiedy badania epidemiologiczne wykazały zwiększone ryzyko ostrych incydentów 
sercowo-naczyniowych u osób ze złym stanem zdrowia jamy ustnej. W kolejnych latach per-
spektywa periodontologicznego spojrzenia na pacjenta poszerzyła się z oceny wyłącznie lo-
kalnych zmian w jamie ustnej na chorobę powiązaną z wieloma schorzeniami ogólnoustrojo-
wymi, takimi jak np. choroby demencyjne, szczególnie chorobę Alzheimera. Zauważono także 
związek chorób przyzębia z powikłaniami ciąży, w tym porodem przedwczesnym. Jednocze-
śnie wciąż poszukiwano charakteru tych zależności, które mogłyby wynikać zarówno ze zło-
żonych mechanizmów immunologicznych, jak i bezpośredniego oddziaływania drobnoustrojów 
jamy ustnej na odległe tkanki i narządy. Okazało się jednak, że nawiązanie do klasycznego pa-
radygmatu Kocha, zakładającego jednoznaczny związek pojedynczego patogenu z określoną 
jednostką chorobową, nie znajduje bardzo szerokiego zastosowania, z wyjątkiem przypadków 
zakażeń przerzutowych szerzących się drogą hematogenną, np. w ropniach mózgu . Ogniska 
infekcji pochodzenia odontogennego mogą stanowić bowiem rozpoznawalną przyczynę zakażeń 
odległych, w tym ropni ośrodkowego układu nerwowego i mogą, według danych literaturowych 
odpowiadać za około 3–10% przypadków ropni mózgu.
	 Współczesne ujęcie mikrobiologii jamy ustnej wskazuje, że jej wpływ na procesy choro-
bowe w innych narządach ma najczęściej charakter pośredni. Mikroorganizmy zasiedlające jamę 
ustną tworzą bardzo złożony ekosystem obejmujący bakterie saprofityczne, komensalne oraz 
patogeny oportunistyczne i bezwzględne. Wiele z nich wykazuje zdolność tworzenia biofilmu, 
w którym zachodzą złożone interakcje międzygatunkowe oraz specyficzne relacje z układem 
immunologicznym gospodarza. Mikrobiota jamy ustnej stanowi integralną część mikrobioty czło-
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wieka.Współczesne koncepcje podkreślają, że mikroorganizmy nie pełnią jedynie roli biernych 
rezydentów, lecz uczestniczą w dynamicznych i wzajemnych interakcjach z organizmem gospo-
darza.
	 Zaburzenia składu oraz funkcji mikrobioty, a także zmiany w jej relacjach z gospodarzem, 
mogą odgrywać istotną rolę w patogenezie licznych chorób ogólnoustrojowych lub zwiększać 
podatność na ich rozwój. Dlatego pamiętając o wieloczynnikowej etiologii wielu chorób ogólnych, 
warto analizować wpływ potencjalnych ognisk zakażenia w jamie ustnej na predyspozycję do za-
chorowania lub niekorzystnej modyfikacji przebiegu choroby, szczególnie u pacjentów z obniżoną 
odpornością, okresowo lub stale immunoniekompetentnych.
	 Uwzględniając osiągnięcia diagnostyczne współczesnej medycyny a także rozwój 
metod leczniczych w stomatologii, szczególnie, w leczeniu chorób przyzębia, chorób mia-
zgi i zapaleń okołowierzchołkowych obecne spojrzenie na teorię choroby ogniskowej ma 
zupełnie nowy i bardziej racjonalny charakter. Wiadomo bowiem, że przy zwiększonej 
agresywności mikroorganizmów, zmniejszonej odporności organizmu lub urazie błony 
śluzowej jamy ustnej, drobnoustroje i ich toksyny mogą &quot;migrować i przenikać&quot; 
przez krew i szlaki limfatyczne, oddalając się od początkowego ogniska infekcji i zatrzymać się 
w innym zdrowym narządzie . Dostępna literatura sugeruje, że mikrobiota jamy ustnej 
pochodząca z ognisk odontogennych odgrywa istotną rolę w wystąpieniu chorób 
ogniskowych, już od momentu, gdy mediatory zapalne dostają się do krwiobiegu i wy-
wierają bezpośredni wpływ na odległe tkanki i narządy. Badanie przeprowadzone 
przez Dominy i in. wykazało, że ponad 90% próbek mózgu pobranych od pacjentów z chorobą Al-
zheimera zawierało czynniki wskazujące na obecność P. gingivalis lub mediatorów prozapalnych 
(β-amyloidu). Wiadomo także, jak pokazują badania kliniczne, że chociaż nie zawsze nieaktywne 
przewlekłe ogniska zwiększają ryzyko powikłań ogólnoustrojowych, to eliminacja ognisk może 
poprawiać przebieg chorób (np. autoimmunologicznych), na co wskazują opisy przypadków pa-
cjentów, u których nastąpiło ustąpienie objawów ogólnych po usunięciu ogniska. Wskazywany 
jest też możliwy związek między utrzymującą się infekcją jamy ustnej a powikłaniami zakaźnymi 
po przeszczepie narządów (serca, nerek, wątroby i płuc), co wspiera konieczność konsultacji 
stomatologicznej i eliminacji ognisk zakażenia jamy ustnej przed takim zabiegiem, tym bardziej, 
że elementem leczenia jest pozabiegowa immunosupresja. Warto wprowadzić taki obowiązujący 
standard do procedury kwalifikacji pacjentów do przeszczepów narządów.
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Porównanie wyników uzyskanych testem immunoenzymatycznym 
in-house ELISA oraz sześcioma komercyjnymi zestawami ELISA 

w diagnostyce przeciwciał dla Bordetella pertussis

Waldemar Rastawicki

Narodowy Instytut Zdrowia Publicznego PZH – PIB, Warszawa, Polska

 wrastawicki@pzh.gov.pl

	 Wstęp: Serodiagnostyka krztuśca prowadzona jest zarówno zestawami in-house 
ELISA jak również zestawami komercyjnymi, różniącymi się między sobą metodyką, rodzajem 
i stężeniem antygenu oraz wartościami referencyjnymi. Wszystko to powoduje, że prowadzone 
przy ich użyciu badania mogą wykazywać dużą rozbieżność wyników.
	 Cel: Celem pracy było porównanie wyników, uzyskanych w różnych zestawach ELISA, 
w diagnostyce przeciwciał dla pałeczek B. pertussis.
	 Materiał i Metody: W badaniach wykorzystano 40 próbek surowicy uzyskanych od osób 
chorych, podejrzanych o krztusiec, dwa standardy WHO (06\/142 i 06\/140) oraz panel 7 surowic 
kontrolnych przygotowanych przez ECDC. Użyto zestaw in-house ELISA oraz sześć komercyjnych 
zestawów ELISA, firm: Savyon Diagnostics,  Euroimmun, NovaTec, Virotech, TestLine, Virion\/
Serion. Niejednoznaczne wyniki wykluczono z analizy. Wyliczono średnie geometryczne, 
zgodność, czułość i swoistość oraz przedziały ufności. Związek korelacji przeprowadzono przy 
użyciu współczynnika korelacji Spearmena.
	 Wyniki: W zależności od użytego zestawu, przeciwciała klasy IgA i IgG wykrywano 
odpowiednio od 5,0% do 27,0% i od 12,0% do 70,0% próbek surowicy pacjentów. Średnia 
geometryczna wartość poziomu przeciwciał klasy IgA wahała się od 4,6 IU\/ml do 7,1 IU\/ml. 
W przypadku klasy IgG różnice były jeszcze wyższe, od wartości 32,9 IU\/ml do 82,1 IU\/ml. 
Analiza wyników badań w klasie IgG, uzyskanych wszystkimi sześcioma komercyjnymi zestawami 
ELISA, wykazała jedynie 17,5% zgodność. Średni odsetek błędów w poziomie przeciwciał 
oznaczonych w próbkach kontrolnych różnił się dość istotnie i wahał się, w zależności od zestawu, 
od 9,5% do 35,4%.
	 Wnioski: Badania wykazały bardzo istotne rozbieżności w wynikach uzyskiwanych 
w poszczególnych zestawach, co może sprawiać poważne problemy diagnostyczne, zwłaszcza 
podczas badania próbki surowicy uzyskanej jednokrotnie w przebiegu choroby. Konieczne są 
dalsze prace w celu standaryzacji testów serologicznych wykorzystywanych w diagnostyce 
krztuśca.
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Poszukiwanie i ocena nowych biomarkerów w diagnostyce zakażenia 
latentnego i aktywnej gruźlicy

Dagmara Borkowska-Tatar 1, Anna Zabost 1, Michał Czopowicz 2, Ewa Augustynowicz-
Kopeć 1

1. Zakład Mikrobiologii Krajowe Referencyjne Laboratorium Prątka, Instytut Gruźlicy i Chorób 
Płuc, ul. Płocka 26, 01-138 Warszawa, Polska 2. Samodzielny Zakład Epidemiologii i Ekonomiki 
Weterynaryjnej, Instytut Medycyny Weterynaryjnej, Szkoła Główna Gospodarstwa Wiejskiego - 

SGGW, ul. Nowoursynowska 159c, 02-776 Warszawa, Polska

 d.borkowska@igichp.edu.pl

	 Wstęp: Rozróżnienie pomiędzy latentnym zakażeniem prątkiem gruźlicy (LTBI), a aktywną 
gruźlicą (TB) pozostaje istotnym wyzwaniem diagnostycznym. Obecnie stosowane testy immuno-
logiczne charakteryzują się wysoką czułością w wykrywaniu zakażenia Mycobacterium tubercu-
losis, jednak nie pozwalają na jednoznacznego różnicowanie pomiędzy LTBI, a TB. Identyfikacja 
nowych biomarkerów immunologicznych mogłaby zwiększyć trafność diagnostyczną.
	 Materiały i metody: Do badania włączono 145 próbek osocza pochodzących od pacjen-
tów z rozpoznaną czynną gruźlicą, LTBI oraz osób z grupy kontrolnej. U uczestników zakwalifiko-
wanych do grupy LTBI i kontrolnej wykluczono gruźlicę na podstawie badań mikrobiologicznych 
i klinicznych. U wszystkich wykonano test QuantiFERON-TB Gold Plus oraz oznaczono stężenia 
20 cytokin. Profil cytokin oceniono z wykorzystaniem technologii wieloparametrowej Luminex 
xMAP. Wyniki poddano analizie statystycznej w programie TIBCO Statistica 13.3, obliczając wiel-
kość pola pod krzywą ROC (AUROC), a także czułość (Se) i swoistość (Sp) oraz ilorazy prawdo-
podobieństwa wyniku dodatniego (LR+) i ujemnego (LR-) dla optymalnej wartości granicznej.
	 Wyniki: Zaobserwowano zróżnicowaną ekspresję wybranych cytokin pomiędzy badanymi 
grupami, jednak większość analizowanych parametrów nie wykazała istotnych różnic statystycz-
nych między osobami z LTBI, a TB. Model diagnostyczny oparty na IL-7 i IFN-γ charakteryzował 
się bardzo wysoką trafnością w różnicowaniu tych pacjentów (AUROC 98,1%; Se 94,6%; Sp 
96,5%; LR+ 27 i LR- 0,06; p &lt; 0,001).
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują, że IL-7, IFN-γ mogą stanowić obiecujące biomar-
kery w diagnostyce różnicowej LTBI i TB. Szczególnie wysoka wartość diagnostyczna modelu 
opartego na IL-7 i IFN-γ sugeruje, że podejście wieloparametrowe może znacząco zwiększyć 
skuteczność diagnostyki różnicowej LTBI i TB. Wdrożenie takich biomarkerów mogłoby w przy-
szłości wspierać podejmowanie decyzji klinicznych oraz uzupełniać obecnie stosowane testy 
immunologiczne.
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Sesja VIII 
Mikrobiologia żywności
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Od stresu do przetrwania – jak technologie utrwalania żywności 
zmieniają bakterie

Wioleta Chajęcka-Wierzchowska, Patryk Wiśniewski, Patryk Adamski, Arkadiusz Zakrzewski, 
Joanna Gajewska, Zuzanna Byczkowska-Rostkowska, Anna Zadernowska

1Katedra Mikrobiologii Żywności, Technologii i Chemii Mięsa, Wydział Nauki o Żywności, 
Uniwersytet Warmińsko-Mazurski w Olsztynie

 wioleta.chajecka@uwm.edu.pl

	 Nowoczesne technologie utrwalania żywności są projektowane przede wszystkim z my-
ślą o skutecznej redukcji liczby drobnoustrojów. Z punktu widzenia mikrobiologii nie mniej istotne 
jest jednak to, co dzieje się z komórkami, które przeżywają proces. Ekspozycja subletalna może 
uruchamiać odpowiedź stresową, sprzyjać naprawie uszkodzeń i prowadzić do trwałych lub przej-
ściowych zmian fenotypowych, których nie ujawnia rutynowa ocena oparta na liczbie jednostek 
tworzących kolonie. W badaniach własnych analizowaliśmy odpowiedź bakterii związanych z żyw-
nością na wysokie ciśnienie hydrostatyczne, stres osmotyczny oraz inne czynniki technologiczne. 
U Listeria monocytogenes wykazano, że HPP może modyfikować podatność na antybiotyki, eks-
presję genów oporności i wirulencji oraz zdolność tworzenia biofilmu, a część zmian utrzymywała 
się po przywróceniu optymalnych warunków wzrostu. W przypadku Enterococcus faecalis wy-
kazano możliwość aktywacji wcześniej niewyrażanych genów oporności na tetracykliny oraz ich 
transferu, natomiast badania nad bakteriami kultur starterowych potwierdziły, że stres technolo-
giczny może zwiększać częstość horyzontalnego transferu determinant oporności. U Staphylococ-
cus aureus obserwowano z kolei zależne od rodzaju stresu zmiany ekspresji genów enterotoksyn. 
Wyniki te pokazują, że skuteczność procesu technologicznego nie powinna być rozpatrywana wy-
łącznie jako stopień inaktywacji. Równie ważny jest stan fizjologiczny i właściwości frakcji przeży-
wającej. Lepsze poznanie odpowiedzi bakterii na stres subletalny jest konieczne, aby projektować 
procesy, które nie tylko ograniczają liczebność drobnoustrojów, lecz także minimalizują ryzyko 
selekcji i utrwalania cech sprzyjających ich dalszemu przetrwaniu w łańcuchu żywnościowym.



70

XXX Jubileuszowy Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów
2 4 - 2 6  W R Z E Ś N I A  2 0 2 6 ,  K a t o wi  c e

Ogniska chorób przenoszonych drogą pokarmową w Polsce

Aneta Bardon-Błaszkowska

Departament Zapobiegania i Kontroli Chorób Zakaźnych GIS

 Aneta.Bardon-Blaszkowska@sanepid.gov.pl

	 W okresie 2019–2025 sytuacja epidemiologiczna ognisk chorób przenoszonych 
drogą pokarmową w Polsce ulegała istotnym zmianom związanym zarówno z okresem pandemii 
COVID19, a następnie z powrotem do wcześniejszych wzorców kontaktów społecznych, 
jak i doskonaleniem nadzoru epidemiologicznego. Na początku analizowanego okresu 
rejestrowano około tysiąca ognisk rocznie, natomiast w latach 2024 i 2025 liczba ta wzrosła 
dwukrotnie. W całym analizowanym okresie największa liczba zachorowań w ogniskach była 
spowodowana bakteriami Salmonella, natomiast nastąpiły zmiany w strukturze etiologii ognisk 
wirusowych: w 2019 roku częściej rozpoznawano ogniska rotawirusowe niż norowirusowe, 
natomiast później rosło znaczenie etiologii norowirusowej, która w ostatnich latach stała się jedną 
z dominujących w ogniskach zakażeń pokarmowych.
	 Szczególnie istotną zmianą był wzrost liczby ognisk wywoływanych przez Clostridioides 
difficile, które zgodnie z obserwacjami krajowymi i europejskimi odgrywają coraz większą 
rolę w podmiotach leczniczych, gdzie Clostridioides difficile odpowiadają za znaczną część 
epidemicznych ognisk szpitalnych.
	 W analizowanym okresie obserwowano również ogniska wirusowego zapalenia 
wątroby typu A. Po okresie względnej stabilizacji liczba ognisk WZW A wzrosła w 2025 roku, 
potwierdzając wzrost aktywności epidemicznej tej choroby.
	 Na uwagę zasługuje wysoki udział ognisk o nieustalonej etiologii. W 2019 roku stanowiły 
one około jednej piątej wszystkich ognisk, natomiast w latach 2024 i 2025 etiologii nie udało się 
ustalić w około jednej trzeciej ognisk, co świadczy z jednej strony o wzroście czułości nadzoru 
epidemiologicznego, z drugiej o potrzebie dalszego wzmacniania diagnostyki laboratoryjnej, 
w tych badań molekularnych, wykonywanych w ramach dochodzeń epidemiologicznych.
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Izolacja, identyfikacja, właściwości enologiczne i potencjał wybranych 
szczepów drożdży Saccharomyces i non-Saccharomyces jako monokultur 

starterowych do fermentacji moszczu winogronowego

Monika Kordowska-Wiater, Anna Stój, Elwira Komoń-Janczara, Monika Pytka, Adam 
Staniszewski , Magdalena Walasek, Tomasz Czernecki, Magdalena Kapłan

Katedra Biotechnologii, Mikrobiologii i Żywienia Człowieka, Katedra Ekofizjologii Bezkręgowców 
i Biologii Eksperymentalnej, Instytut Produkcji Ogrodniczej, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie

 monika.kordowska-wiater@up.edu.pl

	 Wstęp: Wina fermentowane spontanicznie stanowią środowisko życia dla wielu szczepów 
drożdży z rodzaju Saccharomyces i non-Saccharomyces, typowych dla danego regionu. 
Uzyskane z fermentujących moszczy izolaty mogą służyć jako regionalne kultury starterowe 
do produkcji win, decydujące o ich unikalnych walorach sensorycznych.
	 Celem badania było wyizolowanie, identyfikacja oraz ocena właściwości enologicznych 
i przydatności do fermentacji wybranych izolatów drożdżowych uzyskanych z polskich win 
gronowych fermentowanych spontanicznie. 
	 Materiały i metody: Wyizolowane drożdże zidentyfikowano genetycznie poprzez 
sekwencjonowanie fragmentu ITS-PCR i scharakteryzowano w aspekcie tolerancji na etanol, 
aktywności enzymatycznej metodą API ZYM, produkcji H2S oraz aktywności killerowej. 
W fermentacjach małoskalowych, prowadzonych w soku winogronowym  z SO2 i bez 
SO2 określono tempo fermentacji, pH, liczbę drożdży, zawartość cukrów, etanolu, kwasów 
organicznych i związków lotnych.
	 Wyniki: Identyfikacja genetyczna ujawniła gatunki: Saccharomyces cerevisiae, S. 
paradoxus, Metschnikowia pulcherrima, M. ziziphicola, Hanseniaspora uvarum oraz Pichia 
kluyveri. Szczepy non- Saccharomyces i te z rodzaju Saccharomyces wykazywały słaby wzrost 
odpowiednio w obecności 4–6% i 14–16% (v\/v) etanolu. Drożdże wykazywały zróżnicowaną 
aktywność enzymatyczną oraz wytwarzanie H2S, ale nie były antagonistyczne względem siebie. 
W monokulturach zaobserwowano różnice w szybkościach fermentacji. Wszystkie szczepy 
podczas fermentacji soku winogronowego osiągnęły 10⁹ jtk\/ml, produkując etanol w zakresie 
53,92–86,54 g\/l oraz glicerol w zakresie 0,0–4,48 g\/l. Drożdże wytwarzały charakterystyczne 
związki lotne np. estry - 2-fenylooctan i dekanoinian etylu. Pichia kluyveri wykazała wrażliwość 
na SO2.
	 Wnioski: Monokultury wyizolowanych drożdży mają potencjał jako startery do fermentacji 
moszczu winogronowego, aby uzyskać wina różniące się stężeniami etanolu, glicerolu,  kwasów 
organicznych i związków lotnych.
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ProBiotechnologia w służbie weterynarii: polskie rozwiązanie 
mikrobiologiczne „ApiBiotic” w prewencji przed rozwojem zgnilca 

amerykańskiego pszczół

P. Nowotnik1, P. Chorbiński2, P. Migdał3, R. Błaszczak4, D. Kaźmierczak5, A. Gronostaj6, 
M. Grabarczyk7

2, 3 Uniwersytet Przyrodniczy we Wrocławiu, Wrocław, Polska 4 ProBiotics Polska Wytwórnia 
Probiotyków, Bratuszyn. Polska 1, 5, 6, 7 Instytut Technologii Mikrobiologicznych w Turku , 

Turek, Polska

 piotr.nowotnik@probiotics.pl

	 Celem badania była ocena aktywności przeciwdrobnoustrojowej metabiotyku ApiBiotic, 
zawierającego szczepy z rodzajów: Parasaccharibacter, Lactobacillus i Apilactobacillus, 
a także substraty roślinne wobec genotypów ERIC I-IV Paenibacillus larvae wywołującej 
zgnilec amerykański pszczół, w warunkach in vitro, jak i in vivo z udziałem rodzin pszczelich. 
Badania in vitro przeprowadzono zgodnie ze standardami EUCAST oraz CLSI z odpowiednimi 
modyfikacjami uwzględniającymi specyfikę szczepów oraz preparatu. W badaniach wykorzystano 
izolaty terenowe oraz szczepy referencyjne P. larvae: ATCC 9545, CCUG 50846 i CCUG 48973. 
W badaniach in vivo, po uprzednim oznaczeniu liczby drobnoustrojów, ApiBiotic zastosowano 
w celu oceny jego wpływu na liczebność P. larvae. Pasiekę podzielono na 4 grupy. W 3 grupach 
stosowano syrop sacharozowy (20–50% m\/v) wzbogacony preparatem ApiBiotic (1,5–100% v\/v), 
podawany 4-krotnie co 7 dni: jako pokarm (grupa I), poprzez polewanie uliczek międzyramkowych 
(grupa II) i przez oprysk plastrów (grupa III). Grupa IV (kontrola) otrzymywała wyłącznie syrop 
sacharozowy. Po zakończeniu aplikacji wykonano ilościową analizę mikrobiologiczną. Dla 
wszystkich 10 patogenów wyznaczono wartości graniczne obejmujące rozkład minimalnego 
stężenia hamującego (MIC; 10–125 mg\/cm³), minimalnego stężenia bakteriobójczego (MBC; 
10–250 mg\/cm³) oraz czas działania bakteriobójczego (0–4 h ekspozycji). Wykazano zależny 
od stężenia wzrost aktywności przeciwdrobnoustrojowej, oceniany na podstawie średnicy stref 
zahamowania wzrostu (Ø 2–25 mm). Po 4 tygodniach stosowania zaobserwowano wyraźny efekt 
supresyjny wobec P. larvae. W grupach poddanych terapii patogen przestał być wykrywalny 
w mikrobiomie larw, a jego liczebność uległa redukcji o 2–3 log10 w porównaniu z grupą kontrolną 
oraz wartościami przed zastosowaniem preparatu. Uzyskane wyniki potwierdziły aktywność 
przeciwdrobnoustrojową preparatu ApiBiotic zarówno w warunkach laboratoryjnych (in vitro), jak 
i terenowych (in vivo).
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Wrażliwość izolatów L.innocua na Nisaplin.

Anna Zawiasa, Agnieszka Olejnik-Schmidt

Katedra Biotechnologii i Mikrobiologii Żywności, Wydział Nauk o Żywności i Żywieniu, 
Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, Polska

 anna.zawiasa@up.poznan.pl

	 Wstęp: Listeria innocua jest najczęściej izolowanym gatunkiem z rodzaju Listeria zarówno 
z żywności, jak i ze środowiska produkcji żywności. Szczególne znaczenie w ograniczaniu 
wzrostu bakterii z rodzaju Listeria mają bakteriocyny bakterii fermentacji mlekowej, zwłaszcza 
nizyna – jedyna bakteriocyna dopuszczona do stosowania jako dodatek do żywności. Jej 
komercyjną postacią jest preparat Nisaplin® zawierający nizynę jako substancję aktywną. 
	 Cel pracy: Celem badań była ocena wrażliwości izolatów L. innocua na preparat 
Nisaplin®. 
	 Materiał i metody: Analizą objęto 51 izolatów L. innocua pochodzących z surowców 
i produktów mięsnych oraz ze środowiska produkcji mięsa w Polsce. Wrażliwość na Nisaplin® 
oceniono metodą dyfuzji agarowej na podłożu BHI poprzez wyznaczenie minimalnego stężenia 
hamującego (MIC). Badano preparat Nisaplin® w stężeniach 200, 500, 1000 i 5000 mg\/kg, 
odpowiadających odpowiednio 5, 12,5, 25 i 125 mg\/kg nizyny. Badania wykonano w trzech 
niezależnych powtórzeniach. 
	 Wyniki: Wrażliwość izolatów L. innocua na Nisaplin® była zróżnicowana. Dwa izolaty 
(4%) wykazywały MIC równy 12,5 mg\/kg nizyny, 41 izolatów (80%) – 25 mg\/kg, natomiast 
8 izolatów (16%) – 125 mg\/kg. Wszystkie analizowane izolaty charakteryzowały się wartościami 
MIC równymi lub niższymi od maksymalnego dopuszczalnego poziomu stosowania nizyny 
w żywności. 
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują na wysoką skuteczność preparatu Nisaplin® wobec 
badanych izolatów L. innocua. Wszystkie izolaty były hamowane przez stężenia odpowiadające 
poziomom dopuszczonym do stosowania w żywności, co potwierdza potencjał nizyny jako 
środka ograniczającego wzrost bakterii z rodzaju Listeria. W kolejnych etapach planowana jest 
ocena wrażliwości izolatów na samą substancję aktywną nizynę oraz analiza genów związanych 
z opornością na bakteriocyny.
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Sesja IX 
Z mikrobiologią wśród zwierząt
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Zdrowie zwierząt w erze nowych wyzwań epidemiologicznych – 
perspektywa One Health

dr hab. Magdalena Larska, prof. PIWet-PIB

Państwowy Instytut Weterynaryjny - Państwowy Instytut Badawczy w Puławach

 m.larska@piwet.pulawy.pl

	 Granice pomiędzy zdrowiem zwierząt, człowieka i środowiska stają się coraz mniej 
wyraźne. Zmiany klimatyczne, globalizacja, intensyfikacja produkcji zwierzęcej, przekształcanie 
siedlisk oraz rosnąca mobilność ludzi i zwierząt tworzą warunki sprzyjające pojawianiu się 
nowych zagrożeń epidemiologicznych. Patogeny przekraczają bariery gatunkowe i geograficzne, 
zmieniają swoje zasięgi, a choroby dotychczas postrzegane jako lokalne mogą w krótkim czasie 
stać się problemem o znaczeniu międzynarodowym. W tej rzeczywistości zdrowia zwierząt 
nie można analizować w oderwaniu od funkcjonowania ekosystemów i zdrowia publicznego. 
Zoonozy, choroby wektorowe, antybiotykooporność oraz obecność patogenów w populacjach 
zwierząt dzikich pokazują, że tradycyjny, sektorowy model nadzoru epidemiologicznego 
przestaje być wystarczający. One Health staje się więc nie tylko koncepcją współpracy, lecz 
praktycznym warunkiem skutecznego przewidywania, wykrywania i ograniczania zagrożeń. 
Wykład będzie próbą spojrzenia na współczesne problemy epidemiologiczne z perspektywy 
systemu naczyń połączonych. Szczególna uwaga zostanie poświęcona roli zwierząt dzikich 
jako rezerwuarów, gospodarzy i biologicznych wskaźników zmian zachodzących w środowisku, 
a także znaczeniu nowoczesnej diagnostyki, biomarkerów odpowiedzi immunologicznej, narzędzi 
molekularnych i zintegrowanego monitoringu. Kluczowym wyzwaniem przyszłości nie będzie 
bowiem wyłącznie skuteczniejsze rozpoznawanie chorób, ale zdolność do wcześniejszego 
dostrzegania sygnałów zagrożenia i właściwej interpretacji danych pochodzących z różnych 
obszarów. W erze nowych wyzwań epidemiologicznych skuteczna ochrona zdrowia zwierząt 
wymaga odejścia od reagowania na pojedyncze ogniska na rzecz myślenia o całym systemie. 
One Health daje ramy dla takiego podejścia, łącząc medycynę weterynaryjną, zdrowie 
publiczne i nauki o środowisku w jeden wspólny model bezpieczeństwa biologicznego. 
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Diagnostyka mikrobiologiczna w weterynarii - nowe wyzwania

Anna Bogucka, Magdalena Florek, Jarosław Król, Gabriela Motyka-Krupa

Weterynaryjne Laboratorium Diagnostyczne „Vetlab”, Warszawa, Polska; Uniwersytet 
Przyrodniczy we Wrocławiu, Katedra Patologii, Zakład Mikrobiologii, Wrocław, Polska; 

Uniwersytet Przyrodniczy we Wrocławiu, Katedra Patologii, Zakład Mikrobiologii, Wrocław, 
Polska; Weterynaryjne Laboratorium Diagnostyczne „Vetlab”, Warszawa, Polska

 jaroslaw.krol@upwr.edu.pl

	 Rosnąca różnorodność gatunków zwierząt objętych opieką weterynaryjną, zwłaszcza 
zwierząt towarzyszących, stawia również przed laboratoriami mikrobiologicznymi nowe wyzwa-
nia diagnostyczne. W przypadku wielu gatunków egzotycznych dostępność danych dotyczących 
mikrobioty, znaczenia klinicznego izolowanych drobnoustrojów oraz interpretacji wyników lekow-
rażliwości pozostaje ograniczona. W takich sytuacjach kluczowe znaczenie ma krytyczna ocena 
wyniku laboratoryjnego oraz ścisła współpraca mikrobiologa z lekarzem weterynarii. Na przykła-
dzie przypadków związanych z izolacją Devriesea agamarum oraz Chelonobacter oris od gadów 
przedstawiona zostanie rola mikrobiologa nie tylko jako diagnosty, ale również jako uczestnika pro-
cesu poszerzania wiedzy o chorobach zakaźnych zwierząt. Przykłady te pokazują, że weteryna-
ryjne laboratoria mikrobiologiczne mogą odgrywać istotną rolę w identyfikacji nowych problemów 
diagnostycznych i epidemiologicznych, wymagających analizy dostępnych danych oraz aktywne-
go poszukiwania informacji naukowych. Celem wykładu jest przedstawienie codziennych wyzwań 
stojących przed laboratoriami wykonującymi badania mikrobiologiczne w weterynarii oraz zwróce-
nie uwagi na obszary wymagające dalszego rozwoju, zarówno w zakresie diagnostyki laboratoryj-
nej, jak i tworzenia wytycznych wspierających interpretację wyników u różnych gatunków zwierząt. 
Nowe gatunki bakterii – na przykładzie gronkowców (rodzaje Staphylococcus i Mam-
maliicoccus) powodujących zapalenie gruczołu mlekowego (mastit is) u  bydła 
Ciągłe udoskonalanie metod diagnostycznych stosowanych w mikrobiologii, a przede wszyst-
kim powszechne użycie technik genotypowych jako podstawowego narzędzia do klasyfikacji 
drobnoustrojów, spowodowało gwałtowny wzrost liczby opisanych gatunków bakterii, w tym ta-
kich, które mogą być czynnikiem etiologicznym mastitis. Przykładowo, liczba gatunków gron-
kowców (rodzaje Staphylococcus i Mammaliicoccus) wzrosła z około 25 w latach 90. do 76 
obecnie. Podobna sytuacja (chociaż ze znacznie mniejszą dynamiką wzrostu liczby gatun-
ków) dotyczy też innych grup bakterii. Powoduje to konieczność stosowania nowych technik 
diagnostycznych, umożliwiających dokładną identyfikację czynników etiologicznych mastitis. 
	 Grupą bakterii, do której należy najwięcej nowo opisanych patogenów gruczołu mlekowe-
go bydła, są gronkowce określane wcześniej jako CNS (coagulase-negative staphylococci – gron-
kowce koagulazoujemne), a obecnie jako NASM (non-aureus staphylococci and mammaliicocci). 
Zmiana nazwy wynikła z dwóch powodów: po pierwsze, w 2012 r. opisany został (z przypadków 
subklinicznego i klinicznego mastitis) koagulazozmienny gatunek Staphylococcus agnetis; po 
drugie, do grupy NASM należy 5 gatunków (z których 4 nierzadko stwierdza się u bydła, w tym 
w próbkach mleka) należących do nowo utworzonego rodzaju Mammaliicoccus. Na podstawie 
danych z piśmiennictwa, ponad 30 gatunków bakterii należących do grupy NASM może być 
izolowanych z przypadków zapalenia wymienia u bydła i liczba ta stale rośnie. Przykładowo, 
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w ostatnich 10 latach opisano następujące gatunki (w nawiasach podano rok, w którym dany 
gatunek został ustanowiony lub stwierdzony po raz pierwszy jako czynnik etiologiczny mastitis): 
Staphylococcus microti (2016), S. rostri (2019), S. debuckii (2019), S. pseudoxylosus (2019), S. 
borealis (2018 i 2023). Poprawna identyfikacja nowo opisanych gatunków bakterii wymaga sto-
sowania odpowiednio skutecznych metod diagnostycznych oraz dostępności obszernych i zróż-
nicowanych baz danych. W przypadku nowych drobnoustrojów z grupy NASM, bazy te mogą 
nie być wystarczająco szybko uaktualniane, co może prowadzić do błędów diagnostycznych. 
	 Za najbardziej dokładne spośród wszystkich metod identyfikacji uznawane są metody 
genotypowe, szczególnie sekwencjonowanie całego genomu bakterii lub analiza sekwencyj-
na „housekeeping genes” (np. genów dnaJ, sodA czy rpoB). Mają one duży potencjał różni-
cujący (pozwalają na rozróżnianie nawet blisko spokrewnionych ze sobą gatunków bakterii), 
a odpowiednie bazy danych (np. GenBank) są z reguły dużo bardziej obszerne i często uak-
tualniane, co umożliwia poprawną identyfikację nawet niedawno opisanych gatunków lub izo-
latów o nietypowych właściwościach. Należy tu zaznaczyć, że analiza sekwencyjna genu 
16S rRNA, która przez kilka dekad była podstawowym narzędziem identyfikacji molekularnej 
bakterii, w przypadku NASM wyraźnie straciła na znaczeniu. Przykładowo, w badaniach wła-
snych sekwencjonowanie genu 16S rRNA pozwoliło na jednoznaczną i poprawną identyfi-
kację jedynie 43% izolatów tej grupy bakterii, w ok. 10% przypadków rozpoznanie było błęd-
ne, natomiast dla blisko połowy izolatów NASM (47%) identyfikacja tą metodą nie przyniosła 
rozstrzygnięcia (dwa lub trzy gatunki były wskazane z jednakowym prawdopodobieństwem). 
	 Technika MALDI-ToF MS (matrix-assisted laser desorption/ionization time-of-flight mass 
spectrometry) uważana jest za szybką i dokładną metodę identyfikacji drobnoustrojów choro-
botwórczych, w tym tych powodujących zapalenie wymienia u bydła. Najważniejszymi manka-
mentami MALDI-ToF, oprócz wysokiego kosztu zakupu urządzenia, może być niewystarczająca 
liczba widm referencyjnych w bazie danych systemu. Ta jednak może być dość łatwo rozszerzona 
w laboratorium, tak aby lepiej ją dostosować do specyficznych potrzeb użytkownika. W przypad-
ku identyfikacji gronkowców NASM z przypadków zapalenia wymienia, skuteczność techniki 
MALDI-ToF oceniono (na podstawie badań własnych oraz danych z literatury) na 64-67% (przy 
zastosowaniu komercyjnej bazy danych) oraz 74-97% (z użyciem bazy rozszerzonej przez użyt-
kownika). Chociaż omawiana technika wydaje się być dość obiecująca w identyfikacji gronkowców 
powodujących zapalenie wymienia, niewątpliwie wymaga jeszcze walidacji i standaryzacji.
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Przypadek posocznicy krwotocznej – nadal aktualne zagrożenie dla 
zdrowia zwierząt

Agnieszka Kędrak-Jabłońska1, Sylwia Budniak1, Katarzyna Baran1, Agnieszka Chabros1, 
Magdalena Larska2
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	 Wstęp: Posocznica krwotoczna jest wywoływana przez bakterie Pasteurella multocida, 
należące do serotypów B:2 i E:2 zgodnie z klasyfikacją Carter-Heddleston. Choroba przebiega 
pod postacią posocznicy, charakteryzuje się wysoką zachorowalnością i śmiertelnością. Na 
zakażenie wrażliwe jest bydło, świnie, owce, kozy, konie, bawoły, zebu, bizony, jelenie, daniele, 
reny, jaki i wielbłądy. Szczepy serotypu B wywołały masowe padnięcia suhaków stepowych 
w Kazachstanie w 2015 r., obejmujące około 2\/3 światowej populacji tego gatunku.
	 Cel: Celem badań była izolacja i identyfikacja drobnoustrojów w materiale klinicznym 
pochodzącym od padłych danieli.
	 Materiał i metody: Materiał do badań bakteriologicznych pochodził od dwóch padłych 
samic daniela z gospodarstwa hodowlanego. Próbki do badań posiewano na agar z dodatkiem 
5% krwi końskiej oraz podłoże McConkeya. Identyfikację wyizolowanych szczepów P. multocida 
przeprowadzano na podstawie właściwości morfologicznych i biochemicznych. Wykonywano 
test multiplex PCR pozwalający na równoczesną identyfikację gatunku oraz określenie typów 
otoczkowych A, B, D lub F, a następnie reakcję PCR służącą do identyfikacji szczepów P. 
multocida serotypu B:2,5 wywołującego posocznicę krwotoczną (WOAH).
	 Wyniki: Szczepy wyosobnione w badaniach bakteriologicznych zakwalifikowano zgodnie 
z kryteriami Muttersa i wsp. oraz Bisgaarda i wsp. do podgatunku P. multocida subsp. multocida. 
W reakcji multiplex PCR wykazano zarówno przynależność szczepu do gatunku P. multocida, jak 
i obecność otoczki typu B. W kolejnej reakcji potwierdzono, że badany szczep posiadał otoczkę 
typu B i antygen somatyczny 2,5.
	 Wnioski: Przeprowadzone badania pozwoliły na stwierdzenie przypadku posocznicy 
krwotocznej u danieli w Polsce. Występowanie tej jednostki chorobowej potwierdza, że nie należy 
ona do przeszłości, ale pozostaje aktualnym zagrożeniem dla zdrowia zwierząt i powinna być 
uwzględniana w diagnostyce różnicowej przypadków nagłych padnięć.
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Fagobiom jelitowy a zdrowie zwierząt – nowe możliwości ograniczania 
stosowania antybiotyków

Paweł Nawrotek
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	 Narastająca antybiotykooporność drobnoustrojów oraz rosnąca liczba szczepów 
wielolekoopornych należą do najpoważniejszych wyzwań współczesnej medycyny i weterynarii. 
Intensyfikacja produkcji zwierzęcej oraz utrzymujące się wysokie zużycie antybiotyków sprzyjają 
selekcji bakterii opornych, zwiększając potrzebę opracowania nowych, biologicznych metod 
wspierania zdrowia zwierząt.
	 Fagobiom jelitowy jest integralnym elementem ekosystemu przewodu pokarmowego 
i uczestniczy w kształtowaniu składu oraz aktywności mikrobioty bakteryjnej, wpływając 
na utrzymanie homeostazy jelitowej. Dzięki selektywnej eliminacji określonych populacji bakterii 
bakteriofagi regulują stabilność i różnorodność mikrobiomu. Zaburzenia struktury fagobiomu 
obserwowane są w przebiegu dysbiozy i wielu stanów chorobowych, co wskazuje na jego 
potencjał jako biomarkera zdrowia jelit.
	 Jednym z nowych kierunków badań jest transplantacja wiromu kałowego (FVT, fecal 
virome transplantation), polegająca na podaniu jałowego filtratu kałowego zawierającego przede 
wszystkim bakteriofagi pochodzące od zdrowego dawcy. Fagi jelitowe odgrywają istotną rolę 
w utrzymaniu równowagi mikrobiologicznej poprzez regulację liczebności populacji bakteryjnych, 
ograniczanie kolonizacji patogenów oraz interakcje z układem odpornościowym gospodarza 
(Sausset i in. 2020). Dotychczasowe wyniki badań wskazują, że FVT może skuteczniej niż 
transplantacja mikrobioty kałowej (FMT, fecal microbiota transplantation) ograniczać uszkodzenia 
jelit oraz wspierać odbudowę homeostazy jelitowej w wybranych modelach zwierzęcych (Wu 
i in. 2024). Rosnąca wiedza na temat fagobiomu jelitowego wskazuje, że jego modulacja może 
stać się elementem nowych strategii poprawy zdrowia zwierząt oraz ograniczania stosowania 
antybiotyków.
	
	 Piśmiennictwo:
	 1. Sausset R., Petit M.A., Gaboriau-Routhiau V., De Paepe M. 2020. New insights into 
intestinal phages. Mucosal Immunol. 13, 2, 205–215.
	 2. Wu D., Liang S., Du X., Xiao J., Feng H., Ren Z., Yang X., Yang X. 2024. Effects of fecal 
microbiota transplantation and fecal virome transplantation on LPS-induced intestinal injury in 
broilers. Poult. Sci. 103, 2.
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Piocyjanina jako środowiskowa substancja przeciwdrobnoustrojowa

Natalia Gurgacz1*, Urszula Lubańska2, Karolina Widoniak1, Łukasz Sługocki2, 
Rafał Rakoczy1,3, Adrian Augustyniak*1,3
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	 Piocyjanina to fenazyna bakteryjna produkowana naturalnie wyłącznie przez gatunki Pseu-
domonas aeruginosa i P. paraeruginosa. Znana jest jako czynnik wirulencji tych bakterii, jednak 
może mieć szerokie zastosowanie w rolnictwie, medycynie oraz ochronie środowiska. Wykazuje 
właściwości antybakteryjne i przeciwgrzybicze. Może także pobudzać odporność systemową ro-
ślin, wspomagając ich wzrost i chroniąc przed patogenami. Odgrywa kluczową rolę w procesach 
biodegradacji, ułatwiając rozkład zanieczyszczeń ropopochodnych, heksadekanu, toluenu czy 
toksycznych chemikaliów. 
	 Celem badań było zidentyfikowanie środowiskowych producentów piocyjaniny oraz ocena 
toksyczności piocyjaniny wobec wybranych organizmów modelowych.
	 Materiałem do badań były dzikie szczepy P. aeruginosa pozyskane z kąpieliska miejskiego 
w Szczecinie i szczep referencyjny P. aeruginosa ATCC 27853. Piocyjaninę uzyskiwano meto-
dą z wykorzystaniem chloroformu i kwasu solnego z suszeniem w wypróżniarce. Właściwości 
antybakteryjne piocyjaniny testowano na szczepach referencyjnych bakterii oportunistycznie pa-
togennych oraz wybranych bakterii środowiskowych. Toksyczność piocyjaniny testowano na roz-
wielitkach wielkich Daphnia magna oraz pieprzycy siewnej Lepidium sativum L.
	 Przeprowadzone badania pozwoliły wyizolować środowiskowe szczepy P. aeruginosa, 
w których wyróżniono takie, które wyróżniały się istotnie statystycznie większą produkcją piocyja-
niny w porównaniu ze szczepem referencyjnym. Badania potwierdziły antybakteryjne właściwości 
piocyjaniny wobec testowanych bakterii, sugerując możliwość jej zastosowania jako skutecznego 
biopestycydu. Ponadto wykazano, że niskie stężenia piocyjaniny wspierają rozwój testowanych 
roślin na wczesnym etapie hodowli.
	 Pracę wykonano w ramach Grantu Rektora dla Doktorantów Szkoły Doktorskiej w Zachod-
niopomorskim Uniwersytecie Technologicznym w Szczecinie nr ZUT\/5\/2026\/Natalia Gurgacz 
oraz ze środków projektu LIDER14\/169\/2023 (NCBR, Polska).
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Sesja X 
Wirusy współcześnie
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Postęp w badaniach nad wirusowymi zakażeniami serca
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	 Wirusowe zakażenia serca nie przebiegają według jednego wspólnego scenariusza. Do 
wirusów „kardiotropowych” zalicza się głównie enterowirusy, HHV-6, parwowirusa B19 i SARS-
-CoV-2. Wspólnym elementem jest zwykle rozsiew drogą krwi i zakażanie komórek posiadających 
odpowiednie receptory. Bezpośrednie cytolityczne uszkadzanie kardiomiocytów najlepiej udoku-
mentowano dla wirusów Coxsackie B i adenowirusów; inne wirusy zakażają m.in. śródbłonek, 
pericyty, fibroblasty lub komórki odpornościowe.
	 Patogeneza jest kombinacją bezpośredniego działania wirusa i odpowiedzi immunolo-
gicznej. Można wyróżnić trzy nakładające się fazy: zakażenie i uszkodzenie komórek, odpowiedź 
zapalną oraz gojenie albo przewlekłą przebudowę serca. Odpowiedź immunologiczna ogranicza 
replikację, lecz może nasilać uszkodzenie poprzez cytotoksyczność limfocytów, cytokiny, ROS 
i enzymy proteolityczne. U części chorych po eliminacji wirusa zapalenie utrzymuje się wskutek 
autoimmunizacji i mimikry molekularnej. Przewlekły proces prowadzi do aktywacji fibroblastów, 
włóknienia, zaburzeń przewodzenia i kardiomiopatii pozapalnej.
	 Rozumienie tych mechanizmów zmieniało się wraz z rozwojem metod badawczych. Hi-
stopatologia, mikroskopia i modele zwierzęce stworzyły początkowo obraz choroby jako efek-
tu bezpośredniego niszczenia kardiomiocytów. Biopsja endomiokardialna i immunohistochemia 
ujawniły znaczenie lokalnej odpowiedzi zapalnej. PCR i qPCR umożliwiły wykrywanie genomów 
wirusowych w sercu, ale pokazały też, że sama obecność DNA lub RNA nie dowodzi aktyw-
nej replikacji ani związku przyczynowego. Analiza ekspresji genów, modele knockout\/CRISPR 
oraz humanizowane układy in vitro i in vivo doprowadziły do koncepcji procesu wieloetapowego. 
Obecnie single-cell RNA-seq, proteomika i transkryptomika przestrzenna pozwalają badać, które 
populacje komórek uczestniczą w zakażeniu i jak zmienia się „ekosystem” serca w przestrzeni 
i czasie.
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Rola infekcji w rozwoju zespołów otępiennych. 
Znaczenie szczepień ochronnych

Tomasz Dzieciątkowski
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	 Klasyczny paradygmat etiopatogenezy choroby Alzheimera (Alzheimer disease; AD) 
i innych zespołów otępiennych, skoncentrowany wokół samoistnej kaskady amyloidowej, ustępuje 
obecnie miejsca nowoczesnym teoriom neuroimmunologicznym. Coraz silniejsze dowody 
naukowe wskazują, że przewlekłe stany zapalne, dysfunkcje bariery krew-mózg (blood-brain 
barrier; BBB) oraz zakażenia wywołane przez patogeny odgrywają kluczową rolę w inicjacji 
i progresji neurodegeneracji. W tym kontekście immunomodulacja poprzez szczepienia ochronne 
jawi się jako jedna z najbardziej obiecujących strategii niefarmakologicznej redukcji ryzyka 
kognitywnego.
	 W celu potwierdzenia takiego związku dokonano systematycznego przeglądu i analizy 
kluczowych badań kohortowych, epidemiologicznych oraz translacyjnych z lat 2018–2026,
deponowanych w bazach PubMed i Scopus. Szczególną uwagę poświęcono mechanizmom 
aktywacji mikrogleju przez patogeny (m.in. HSV-1, Porphyromonas gingivalis) oraz wynikom 
wieloośrodkowych badań oceniających kohorty pacjentów szczepionych przeciwko grypie, 
półpaścowi, pneumokokom oraz szczepionką BCG.
	 Wykazano, iż wirus opryszczki zwykłej typu 1 (HSV-1) u nosicieli allelu APOE-ε4 znacząco 
zwiększa ryzyko choroby Alzheimera, zaś leczenie przeciwwirusowe obniża je o 92% (Tzeng et 
al., 2018). Z kolei białko beta-amyloidu wykazuje ekspresję jako peptyd przeciwdrobnoustrojowy 
w odpowiedzi na obecność patogenów (np. P. gingivalis – Dominy et al., 2019). W obszarze 
profilaktyki szczepiennej kluczowe dowody dostarczyły badania wielkoekranowe: szczepienia 
przeciwko wirusom grypy (Bukhbinder et al., 2022) wykazały 40% redukcję ryzyka choroby 
Alzheimera w okresie 4 lat obserwacji. Naturalny eksperyment epidemiologiczny w Walii (Eyting 
et al., 2024) potwierdził z kolei, że rekombinowana szczepionka przeciw półpaścowi (Shingrix) 
zmniejsza prawdopodobieństwo diagnozy demencji o 17% i wydłuża czas przeżycia bez objawów 
otępiennych o 164 dni. Z kolei, immunoterapia BCG stosowana powszechnie w ramach leczenia 
adiuwantowego raka pęcherza moczowego (Klinger et al., 2021) poskutkowała spadkiem ryzyka 
demencji o 58%, co wskazuje na silny mechanizm nieswoistej stymulacji odporności wrodzonej 
(tzw. trained immunity).
	 Na tej podstawie można wnioskować, iż patogeny neurotropowe oraz nawracające 
infekcje obwodowe (ZUM, zapalenia płuc) stanowią bezpośredni, modyfikowalny czynnik ryzyka 
neurodegeneracji poprzez indukcję przewlekłych procesów neurozapalnych. Szczepienia 
ochronne (przeciw grypie, półpaścowi i pneumokokom) wykazują silny efekt neuroprotekcyjny, 
skutecznie zmniejszając obciążenie zapalne ośrodkowego układu nerwowego. Zalecana 
rutynowa immunizacja osób dorosłych oraz seniorów powinna zostać pilnie zintegrowana ze 
standardami profilaktyki geriatrycznej i neurologicznej jako kluczowa, wysoce efektywna kosztowo 
strategia walki z istotnym epidemiologicznie problemem narastania częstości występowania 
zespołów otępiennych.
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Celuloza bakteryjna jako nośnik do immobilizacji bakteriofagów: aktywny 
opatrunek do leczenia przewlekłych infekcji skóry
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	 Antimicrobial resistance is one of the most significant global public health threats, driving 
the search for alternatives to conventional antibiotic therapy. Among the proposed strategies, 
phage therapy has emerged as a promising approach. Combining bacteriophages with biomaterial 
carriers may further enhance their therapeutic potential, particularly in the treatment of chronic 
and difficult-to-heal wounds.
	 The aim of this study was to immobilize bacteriophages on bacterial cellulose (BC) 
and evaluate the efficacy of BC-based active dressings against biofilm-forming bacteria. Two 
bacteriophages active against methicillin-resistant Staphylococcus aureus and Pseudomonas 
aeruginosa were immobilized on BC using the adsorption method. Purified and sterile BC pellicles 
were incubated with phages in SM buffer, and the efficiency of immobilization was subsequently 
assessed. The antibiofilm activity of BC-based phage dressings was evaluated using the 
Antibiofilm Dressing’s Activity Measurement (A.D.A.M.) test and an artificial wound bed model. 
	 The results demonstrated that BC is an effective carrier for bacteriophage immobilization, 
with immobilization efficiency depending primarily on BC properties such as crystallinity and 
porosity. The BC-based active dressings exhibited significant antibiofilm activity, with biofilm 
reduction reaching 35% for S. aureus and 42% for P. aeruginosa compared to the control.
	 These findings indicate that BC-based dressings containing immobilized bacteriophages 
represent a promising strategy for the treatment of chronic wounds associated with antibiotic-
resistant and biofilm-forming bacteria.
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	 Wprowadzenie: Zakażenie HCV przez wiele lat może przebiegać bezobjawowo, 
prowadząc do rozwoju marskości wątroby i raka wątrobowokomórkowego. Kluczowe znaczenie 
ma wczesne wykrywanie zakażeń, w czym istotną rolę odgrywają Punkty Konsultacyjno-
Diagnostyczne (PKD).   
	 Cel: Ocena wyników badań przesiewowych w kierunku HCV oraz analiza czynników 
ryzyka związanych z reaktywnym wynikiem testu anty-HCV w PKD w latach 2022–2025. 
	 Materiał i metody: Analizie poddano 107 981 badań przesiewowych wykonanych w PKD 
w latach 2022–2025. Oceniono częstość wyników reaktywnych oraz ich związek z wybranymi 
czynnikami ryzyka.   
	 Wyniki: W analizowanym okresie odnotowano 755 wyników reaktywnych (0,70%). 
Odnotowano niewielką tendencję wzrostową odsetka wyników reaktywnych - z 0,62% w 2022 r. 
(52\/8345) do 0,74% w 2024 r. (234\/31 486) - z nieznacznym spadkiem do 0,70% w 2025 r. 
	 Odsetek wyników reaktywnych wśród mężczyzn był wyższy niż wśród kobiet (68,21% vs. 
31,52%). Najwięcej wyników reaktywnych odnotowano w grupach wiekowych 31–40 lat (33,25%) 
oraz 21–30 lat (27,95%). 
	 Analiza czynników ryzyka wykazała najwyższą częstość wyników reaktywnych wśród 
osób deklarujących wspólne używanie igieł podczas iniekcji (11,22%; OR = 3,74; 95% CI: 2,07–
6,74). 
	 Istotnie wyższe ryzyko uzyskania wyniku reaktywnego stwierdzono również w grupie osób 
stosujących iniekcje (6,09%) w porównaniu z osobami ich niestosującymi (0,65%; OR = 9,88; 95% 
CI: 7,39–13,21). 
	 Wśród osób deklarujących przyjmowanie substancji psychoaktywnych oraz ekspozycję 
na krew odsetek wyników reaktywnych wynosił odpowiednio 0,96% (OR = 1,47; 95% CI: 1,22–
1,77) i 0,80% (OR = 1,68; 95% CI: 1,25–2,27). 
	 Wnioski: PKD stają się ważnym elementem diagnostyki HCV w Polsce. Najwyższe ryzyko 
uzyskania wyniku reaktywnego dotyczy osób stosujących iniekcje, szczególnie współdzielących 
igły. Wyniki wskazują również na obciążenie w młodszych grupach wiekowych, co uzasadnia 
utrzymanie szeroko dostępnych badań przesiewowych z uwzględnieniem osób młodych.
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Rola alternatywnego miejsca integracji profaga φSa3 w kształtowaniu 
wirulencji klinicznych izolatów metycylino-opornych szczepów 

Staphylococcus aureus

Julia Wiktorowska 1, Ksenia Szymanek-Majchrzak 1
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	 Wstęp: Profag φSa3 integruje w miejscu attB w obrębie sekwencji genu sfingomielinazy 
C, hlb. Niesie geny klastra IEC (scn, chp, sak), które warunkują zdolność szczepów do unikania 
odpowiedzi immunologicznej gospodarza, stanowiąc klasyczny marker wirulencji ludzkich izolatów 
metycylino-opornych szczepów Staphylococcus aureus (MRSA). Szczepy MRSA posiadające 
zdolność do przeprowadzania β-hemolizy są izolowane od ludzi niezwykle rzadko i najczęściej 
są pozbawione faga φSa3. 
	 Cel pracy: Identyfikacja i charakterystyka genetyczna szczepów MRSA o nietypowym 
profilu wirulencji, niosących w genomie kompletny gen hlb oraz geny klastra IEC; zdefiniowanie 
alternatywnego miejsca integracji profaga φSa3. 
	 Materiał i metody: 21 klinicznych izolatów MRSA wykazujących aktywność 
β-hemolityczną na podłożu agarowym z krwią baranią. Obecność genów sak, chp, sak, int oraz 
kompletność genu hlb oceniano posługując się metodą PCR. Sekwencję genomową reprezen-
tatywnego izolatu SA584 odczytano na platformie Illumina MiSeq. Adnotację przeprowadzono 
w programie RASTtk i skorygowano manualnie. Do analiz porównawczych użyto genom szczepu 
referencyjnego MRSA252 (EMRSA-16\/SCCmec II\/ST36\/CC30\/spa t018). 
	 Wyniki: Wszystkie izolaty wykazywały aktywność β-hemolityczną. W ich genomach po-
twierdzono obecność kompletnego genu hlb oraz genów klastra IEC (typ C). Analiza genomu 
szczepu SA584 (2,799 Mb; GC 32,76%; SCCmec Vb; typ sekwencyjny ST338; kompleks klonalny 
CC59; typ spa t437) wykazała dwie mutacje punktowe w obrębie sekwencji attB\/hlb. Sekwencję 
profaga φSa3 zidentyfikowano w obrębie wyspy genomowej νSaβ - jego integracja w miejsce 
attB-like skutkowała rozbiciem genu hsdS oraz utratą kluczowych genów wirulencji typowo prze-
noszonych w wyspie. 
	 Wnioski: Alternatywne miejsce integracji profaga φSa3 może stanowić mechanizm ada-
ptacyjny prowadzący do wielopłaszczyznowej modulacji wirulencji klinicznych izolatów MRSA, 
w szczególności potęgując ich toksyczność i zwiększając zdolność do kolonizacji organizmu go-
spodarza.
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Sesja XI 
Natura niewyczerpanym 
źródłem substancji 
przeciwdrobnoustrojowych



88

XXX Jubileuszowy Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów
2 4 - 2 6  W R Z E Ś N I A  2 0 2 6 ,  K a t o wi  c e

Peptydy przeciwdrobnoustrojowe w diagnostyce i terapii zakażeń

Anna Mertas
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	 Peptydy przeciwdrobnoustrojowe (AMPs; ang. antimicrobial peptides) wytwarzane są 
przez różne typy komórek organizmów prokariotycznych oraz eukariotycznych. U ssaków AMPs 
produkowane są przez aktywowane komórki układu odpornościowego oraz komórki nabłonkowe. 
Peptydy te wydzielane są w sposób ciągły lub na skutek działania czynników uszkadzających 
tkanki. Podstawowa klasyfikacja AMPs wyróżnia pięć grup peptydów: 1) anionowe peptydy, w któ-
rych przeważają kwasy: asparaginowy i glutaminowy, aktywne wobec bakterii Gram(+) i Gram(-) 
oraz grzybów, 2) peptydy kationowe aktywne wobec bakterii Gram(+) i Gram(-), 3) peptydy katio-
nowe, w których dominują aminokwasy: glicyna, prolina, arginina i tryptofan, 4) peptydy anionowe 
i kationowe posiadające mostki disiarczkowe i reszty cysteinowe, 5) peptydy anionowe i kationowe 
wchodzące w skład większych białek.
	 AMPs są ważnymi elementami wrodzonej odpowiedzi immunologicznej. Wykazują dzia-
łanie przeciwbakteryjne, przeciwwirusowe, przeciwgrzybicze, przeciwpasożytnicze, przeciwno-
wotworowe, immunomodulujące. Biorą także udział w procesie angiogenezy, gojenia ran, czy 
zobojętniania toksyn.
	 Przeciwdrobnoustrojowe działanie naturalnych AMPs polega głównie na dezintegracji 
błony komórkowej drobnoustrojów, hamowaniu tworzenia ściany komórkowej oraz biosyntezy 
kwasów nukleinowych i białek, a także na wiązaniu pierwiastków niezbędnych w procesach ko-
mórkowych drobnoustrojów.
	 Dzięki swoim właściwościom AMPs wykazują ogromny potencjał diagnostyczno-terapeu-
tyczny stanowiąc źródło markerów przydatnych w diagnostyce laboratoryjnej (np. kalprotektyna, 
lipokalina neutrofilowa), a także diagnostyce obrazowej (jako specyficzny kontrast znakowany ra-
dioizotopem). W terapii zakażeń podejmowane są próby klinicznego zastosowania egzogennej ka-
telicydyny w leczeniu ran przewlekłych w celu przyspieszenia procesu gojenia rany. Stężenie tego 
peptydu w surowicy krwi lub płynie wysiękowym jest markerem prognostycznym gojenia  rany.
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Roślinne olejki eteryczne jako narzędzie do walki z biofilmem i nie tylko
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	 Roślinne olejki eteryczne są od lat przedstawiane jako obiecujące źródło związków 
o aktywności przeciwbakteryjnej i przeciwbiofilmowej. Opisywany jest również ich wpływ 
na ekspresję genów, metabolizm drobnoustrojów, odpowiedź zapalną oraz procesy zachodzące 
w komórkach gospodarza. Mimo ogromnej liczby publikacji i doniesień o wysokiej aktywności 
przeciwdrobnoustrojowej oraz niskiej cytotoksyczności, rozwiązania oparte na olejkach 
eterycznych pozostają jednak stosunkowo rzadkie w praktyce klinicznej i mikrobiologicznej. 
W wykładzie prześledzona zostanie cała droga olejku eterycznego – od materiału roślinnego, 
jego pochodzenia, chemotypu, sposobu pozyskania i przechowywania, poprzez skład chemiczny 
i właściwości fizykochemiczne, aż do badań mikrobiologicznych, oceny cytotoksyczności, 
formulacji i możliwości zastosowania praktycznego. Szczególna uwaga zostanie zwrócona 
na źródła zmienności wyników oraz błędy metodologiczne typowe dla badań in vitro: problemy 
z rozpuszczalnością i lotnością olejków, wpływ rozpuszczalników i emulgatorów, brak kontroli 
rzeczywistego stężenia dostępnego biologicznie, niejednoznaczne definicje aktywności 
przeciwbiofilmowej oraz stosowanie modeli, które nie odzwierciedlają warunków występujących 
w organizmie gospodarza. Omówiona zostanie także relacja pomiędzy skutecznym stężeniem 
przeciwdrobnoustrojowym, cytotoksycznością a oknem terapeutycznym. Przedstawione zostaną 
również ograniczenia związane z formulacją, stabilnością, powtarzalnością składu, skalowaniem 
produkcji, kosztami oraz wymaganiami regulacyjnymi stawianymi olejkom eterycznym. Omówione 
zostaną również elementy, które powinny zostać wystandaryzowane, aby wyniki badań nad 
olejkami eterycznymi były porównywalne, powtarzalne i charakteryzowały się wysoką wartością 
translacyjną.
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Cerageniny inspirowane naturalnymi peptydami 
przeciwdrobnoustrojowymi – od koncepcji biomimetycznej 

do przedklinicznych modeli zakażeń u zwierząt
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	 Wstęp: Narastająca oporność drobnoustrojów na antybiotyki wymaga poszukiwania no-
wych strategii terapeutycznych. Naturalne peptydy przeciwdrobnoustrojowe (AMPs) stanowią klu-
czowy element odporności wrodzonej wielu organizmów, jednak ich zastosowanie kliniczne ogra-
niczają m.in. podatność na degradację proteolityczną oraz krótki okres półtrwania. Cerageniny, 
będące niepeptydowymi mimetykami AMPs, zachowują najważniejsze właściwości biologiczne 
naturalnych peptydów, jednocześnie eliminując wiele ich ograniczeń.
	 Cel: Przedstawienie drogi rozwoju ceragenin jako związków inspirowanych naturalnymi 
peptydami przeciwdrobnoustrojowymi oraz przedstawienie wybranych badań przedklinicznych 
z wykorzystaniem modeli zwierzęcych zakażeń.
	 Materiał i metody: Dokonano analizy opublikowanych badań własnych in vivo dotyczą-
cych ceragenin, prowadzonych w modelach mysich i szczurzych. Uwzględniono modele zakażeń 
układu moczowego, ostrego odmiedniczkowego zapalenia nerek oraz waginozy bakteryjnej.
	 Wyniki: Dotychczasowe badania wskazują, że cerageniny skutecznie ograniczają wzrost 
drobnoustrojów, redukują tworzenie biofilmu oraz modulują odpowiedź zapalną gospodarza. 
W większości modeli obserwowano zmniejszenie liczby bakterii w tkankach, poprawę obrazu 
histopatologicznego oraz korzystny profil bezpieczeństwa. 
	 Wnioski: Cerageniny stanowią przykład skutecznego wykorzystania rozwiązań wypra-
cowanych przez naturę do projektowania nowoczesnych substancji przeciwdrobnoustrojowych. 
Wyniki badań przedklinicznych potwierdzają ich szeroki potencjał terapeutyczny i wskazują na po-
trzebę dalszych badań translacyjnych oraz przygotowania do przyszłych badań klinicznych.
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Klebicyny jako celowana strategia ograniczania karbapenemoopornych 
szczepów Klebsiella pneumoniae
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	 Wstęp: Rosnąca częstość występowania wielolekoopornych patogenów bakteryjnych, 
zwłaszcza karbapenemoopornej Klebsiella pneumoniae (CRKP), podkreśla pilną potrzebę po-
szukiwania alternatywnych strategii przeciwdrobnoustrojowych. Bakteriocyny, w tym klebicyny, 
są białkowymi związkami przeciwdrobnoustrojowymi wykazującymi silną i względnie swoistą ak-
tywność wobec bakterii blisko spokrewnionych, przy potencjalnie ograniczonym wpływie na mi-
krobiotę gospodarza.
	 Cel: Celem pracy była ocena, czy jelitowe izolaty Klebsiella spp. mogą być źródłem bak-
teriocyn aktywnych wobec szczepów karbapenemoopornych.
	 Materiał i metody: W badaniach przesiewowych przeanalizowano 250 izolatów Klebsiella 
spp. Aktywność bakteriocynogenną oceniano względem szczepu wskaźnikowego metodą płytek 
dwuwarstwowych, a następnie wybrane izolaty testowano wobec panelu szczepów K. pneumo-
niae opornych na karbapenemy. Identyfikację wybranych genów bakteriocyn przeprowadzono 
metodą PCR.
	 Wyniki: Spośród 250 badanych izolatów Klebsiella spp. 47 (19%) wykazywało aktywność 
wobec szczepu wskaźnikowego. Część wybranych izolatów bakteriocynogennych hamowała 
wzrost wielu szczepów CRKP, a odsetek szczepów wrażliwych na działanie poszczególnych 
producentów wynosił od 14% do 78%. Analiza molekularna wykazała obecność wybranych ge-
nów bakteriocyn, najczęściej mikrocyny E492 oraz klebicyny B.
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują, że jelitowe izolaty Klebsiella spp. mogą być źródłem 
bakteriocyn aktywnych wobec CRKP. Wykazana aktywność wybranych szczepów oraz obecność 
genów związanych z produkcją bakteriocyn uzasadniają dalszą charakterystykę tych izolatów 
i identyfikację nowych związków przeciwdrobnoustrojowych. Szczególnie istotnym kierunkiem po-
zostaje pozyskiwanie oczyszczonych, rekombinowanych klebicyn metodami inżynierii genetycznej 
oraz ocena ich potencjału jako terapii wspomagającej, zwłaszcza w połączeniu z antybiotykami.
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Sesja XII 
Mikrobiom w nas i wokół nas
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Mikrobiom i mikrobiota człowieka – skąd pochodzi, jak się rozwija i jak 
współpracuje z gospodarzem
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	 Na skórze i wewnątrz naszego ciała żyją biliony mikroorganizmów: bakterii, grzybów, 
archeonów i wirusów. Ich zbiorowisko określa się jako mikrobiotę, natomiast słowem mikrobiom 
obejmuje się także ich geny i środowisko, w którym funkcjonują. Dawne określenie „flora 
bakteryjna” jest mylące, bo mikroorganizmy nie są roślinami.
	 Te mikroskopijne społeczności zasiedlają m.in. jelita, jamę ustną i skórę. Pomagają 
rozkładać składniki pokarmowe, wspierają dojrzewanie układu odpornościowego i utrudniają 
rozwój drobnoustrojów chorobotwórczych. Nie tworzą jednak stałego zestawu: ich skład 
zmienia się wraz z wiekiem, dietą, środowiskiem, chorobami i stosowanymi lekami, zwłaszcza 
antybiotykami. Ostatnie doniesienia naukowe sugerują, że mikrobiom może dotyczyć także 
innych miejsc naszego ciała, dotychczas uważanych za „fizjologicznie jałowe”, np. dolnych dróg 
oddechowych w stanie zdrowia.
	 Intensywny rozwój mikrobioty rozpoczyna się w okresie okołoporodowym i trwa przez 
pierwsze lata życia. Wpływają na niego m.in. sposób porodu, karmienie piersią, otoczenie oraz 
późniejsze rozszerzanie diety. Dzieci urodzone drogą pochwową i przez cesarskie cięcie mogą 
początkowo różnić się składem mikroorganizmów, ale nie oznacza to automatycznie, że jeden 
mikrobiom jest definitywnie „dobry”, a drugi „zły”. Cesarskie cięcie, gdy jest wskazane, ratuje 
zdrowie i życie matki lub dziecka, zaś kompozycja mikrobioty będzie się różnić, lecz na jej dalsze 
kształtowanie się mają wpływ inne czynniki.
	 Badacze obserwują związki między zaburzeniami mikrobioty a otyłością, alergiami, 
chorobami zapalnymi jelit czy cukrzycą. Samo współwystępowanie nie dowodzi jednak, że zmiany 
mikrobiomu są bezpośrednią przyczyną choroby. To dynamiczny ekosystem, który pomaga 
organizmowi zachować równowagę, ale wciąż kryje wiele pytań.
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Wewnętrzne życie szczura - badania nad mikrobiotą jelitową w schizofrenii.
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	 Schizofrenia (SCHIZO) to zaburzenie neurorozwojowe charakteryzujące się złożonym 
obrazem klinicznym, w którym można wyróżnić objawy pozytywne, negatywne i poznawcze. 
Coraz liczniejsze badania wskazują, że w powstawaniu tej choroby zdają się mieć udział czynniki 
zapalne, ale także oś jelitowo-mózgowa i czynniki wpływające na jej funkcjonowanie. Ponadto 
mikrobiota jelitowa może wpływać na syntezę lub metabolizm neuroprzekaźników lub sama je 
wytwarzać. 
	 Obserwacje te pozwalają założyć, że mikrobiota jelitowa prawdopodobnie przyczynia 
się do rozwoju SCHIZO, której etiologia wciąż nie została w pełni wyjaśniona i wydaje się być 
wieloczynnikowa, odzwierciedlając interakcję między podatnością genetyczną a czynnikami 
środowiskowymi.
	 Prezentacja ma na celu przybliżenie podstawowych założeń funkcjonowania osi 
jelito-mózg, w tym roli mikrobioty przewodu pokarmowego oraz przedstawienie wstępnych 
wyników projektu finansowanego ze środków Narodowego Centrum Nauki (SONATA 17, 
nr grantu 2021\/43\/D\/NZ5\/00469), w którym wykorzystano model zwierzęcy schizofrenii 
(model neurorozwojowy szczurów [zwierzęta Sprague-Dawley], uzyskany przez podanie 
metyloazoksymetanolu [MAM] samicom w 17 dniu ciąży, który spowodował zaburzenia 
anatomiczne, czynnościowe i behawioralne u szczurzego potomstwa, odpowiadające 
obserwowanym u pacjentów ze schizofrenią). 
	 Celem projektu jest kompleksowa ocena (jakościowa i ilościowa, z wykorzystaniem 
metody sekwencjonowania nowej generacji [next generation sequencing, NGS]) składu mikrobioty 
jelita grubego u szczurów w modelu SCHIZO oraz w grupie kontrolnej przed przeprowadzeniem 
procedury przeszczepu mikrobioty kałowej (fecal microbiota transplantation, FMT – z grupy 
kontrolnej do grupy SCHIZO oraz z grupy SCHIZO do grupy kontrolnej) i po FMT, a także 
kompleksowa ocena składu mikrobioty krwi i tkanki mózgowej po zakończeniu eksperymentu 
oraz analiza profilu proteomu wybranych obszarów mózgu i testów behawioralnych.
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Inna strona mikrobiomu: ko-selekcja cech wirulencji i wielolekooporności 
wśród komensalnych szczepów Escherichia coli u zdrowych dorosłych
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	 Wstęp: Mikrobiom jelitowy zdrowych ludzi uznaje się za bezpieczny rezerwuar bakterii 
komensalnych, choć granica ta zaciera się z powodu obecności w jelicie grubym pozajelitowych 
patogennych Escherichia coli (ExPEC). W toku ewolucji linie te połączyły wysoki potencjał 
wirulencji z antybiotykoopornością. Większość badań koncentruje się na izolatach klinicznych, 
a skala współwystępowania tych cech w mikrobiocie zdrowej populacji pozostaje słabo poznana.
	 Cel: Ocena powiązania liczby wysp patogenności (PAI) z profilami oporności i typem 
sekwencyjnym (ST) komensalnych E. coli.
	 Materiał i metody: Zbadano 143 komensalne szczepy E. coli od zdrowych dorosłych. 
Dalszą analizą objęto izolaty niosące ≥1 PAI (N=105), identyfikowane techniką PCR. Typy 
sekwencyjne (ST) oznaczono metodą MLST (schemat Achtmana). Fenotyp wrażliwości: MDR 
(wielolekooporne), R (oporne) lub S (wrażliwe), oznaczono metodą dyfuzyjno-krążkową. Istotność 
różnic oceniono dokładnym testem Fishera.
	 Wyniki: W badanej populacji zidentyfikowano zróżnicowane ST. W grupie o bogatym 
profilu wirulencji (3 lub 5 PAI; N=58) zidentyfikowano klasyczne linie ExPEC powiązane 
z zakażeniami układu moczowego i krwi: ST73, ST131, ST141, ST12 i ST95, oraz rzadziej 
opisywane, m.in. ST1057, ST978, ST491 i ST2613. Wykazano silną zależność między liczbą PAI 
a lekoopornością. Szczepy charakteryzujące się bogatym profilem wirulencji istotnie częściej 
prezentowały fenotyp MDR niż szczepy o niskim potencjale (1 lub 2 PAI; N=47) (48,3% vs 21,3%; 
p=0,0046). Częstość profilu R nie różniła się istotnie między grupami, natomiast szczepy o niższej 
liczbie PAI wykazywały wyraźny trend w kierunku pełnej wrażliwości (S).
	 Wnioski: Naturalny mikrobiom zdrowych dorosłych stanowi istotny, ukryty rezerwuar 
szczepów E. coli wykazujących ko-selekcję cech wirulencji i wielolekooporności. Obecność 
w jelicie linii klonalnych o wysokim potencjale chorobotwórczym i oporności MDR stanowi realne 
ryzyko endogennych, trudnych w leczeniu infekcji pozajelitowych.
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Polisacharyd zawierający ramnofuranozę produkowany przez 
Flavonifractor plautii PCM 3108: od struktury i biosyntezy 

do odpowiedzi immunologicznej
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	 Flavonifractor plautii jest ściśle beztlenową bakterią należącą do rzędu Clostridiales 
i składnikiem ludzkiej mikrobioty jelitowej. Gatunek ten jest znany głównie ze zdolności 
do metabolizowania flawonoidów, natomiast wiedza dotycząca jego biologii pozostaje 
ograniczona. Zwiększoną liczebność F. plautii obserwowano u pacjentów z rakiem jelita grubego, 
nieswoistymi chorobami zapalnymi jelit oraz innymi schorzeniami przewodu pokarmowego. 
	 Celem pracy była pierwsza charakterystyka polisacharydu (PS) produkowanego przez F. 
plautii PCM 3108 oraz identyfikacja genetycznych podstaw biosyntezy rzadkiego monosacharydu 
– ramnofuranozy (Rhaf). 
	 W badaniach połączono analizy strukturalne i genomowe z oceną aktywności biologicznej. 
Strukturę PS określono metodami chemicznymi, spektroskopią NMR oraz MALDI-TOF MS. 
Genom szczepu przeanalizowano pod kątem genów metabolizmu cukrów i biosyntezy PS. 
Aktywność immunostymulującą oceniono przy użyciu układów reporterowych TLR oraz testów 
indukcji cytokin. 
	 Analizy chemiczne i spektroskopia NMR potwierdziły obecność L-Rhaf. Po raz pierwszy 
wykazano, że PS produkowany przez F. plautii PCM 3108 jest ramnanem o strukturze jednostki 
powtarzalnej →2)-L-Rhaf-(1→4)-L-Rhaf-(1→. Analiza genomowa ujawniła potencjalny locus 
związany z biosyntezą PS, zawierający geny syntezy dTDP-L-rhamnozy oraz gen kodujący enzym 
potencjalnie zaangażowany w biosyntezę Rhaf. Organizacja regionu genomowego sugeruje 
istnienie szlaku biosyntezy i składania PS zawierającego Rhaf. Oczyszczony PS wykazywał 
aktywność immunostymulującą, indukując odpowiedź zależną od TLR2 oraz produkcję IL‑6 
i TNF‑α. 
	 Przedstawiono pierwszą charakterystykę polisacharydu produkowanego przez F. plautii 
PCM 3108. Zidentyfikowano również potencjalny locus biosyntezy Rhaf. Uzyskane wyniki 
poszerzają wiedzę o różnorodności polisacharydów mikrobioty jelitowej oraz molekularnych 
podstawach biosyntezy Rhaf.
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Analiza retrospektywna mikrobioty endometrium ze szczególnymi 
uwzględnieniem gatunkowej różnorodności Lactobacillus spp. u kobiet 

w wieku rozrodczym.
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	 Zaburzenia mikrobioty endometrium stanowią istotny problem kliniczny, ponieważ 
mogą prowadzić do przewlekłych stanów zapalnych, zwiększać podatność na zakażenia oraz 
niekorzystnie wpływać na płodność. Kluczową rolę w utrzymaniu równowagi mikrobiologicznej 
odgrywają bakterie z rodzaju Lactobacillus, które poprzez produkcję kwasu mlekowego, nadtlenku 
wodoru i innych substancji przeciwdrobnoustrojowych utrzymują kwaśne pH oraz ograniczają 
kolonizację przez drobnoustroje oportunistyczne i patogenne. Celem niniejszego badania jest 
ocena znaczenia poszczególnych gatunków bakterii z rodzaju Lactobacillus w kształtowaniu 
mikrobioty dróg rodnych oraz ich związku z obecnością wybranych mikroorganizmów potencjalnie 
chorobotwórczych. Analizą objęto wyniki badań mikrobiologicznych aspiratów jamy macicy 
pochodzące od 200 kobiet w wieku rozrodczym (18–49 lat). Badania wykonano metodą 
hodowli z zastosowaniem odpowiednich podłoży, warunków inkubacji i czasu – parametrów 
wymaganych dla uzyskania wzrostu czynników etiologicznych. Identyfikację przeprowadzono 
metodą spektometrii mas (MALDI-TOF Biotyper). Dodatkowo wybrane materiały poddano analizie 
z wykorzystaniem sekwencjonowania nowej generacji (NGS) w celu rozszerzonej charakterystyki 
badanych szczepów. Uzyskane wyniki potwierdzają kluczową rolę dominacji bakterii z rodzaju 
Lactobacillus w utrzymaniu prawidłowej mikrobioty endometrium oraz ograniczaniu kolonizacji 
przez potencjalnie patogenne drobnoustroje. Obserwacje te podkreślają znaczenie monitorowania 
składu mikrobioty endometrium jako istotnego elementu profilaktyki, diagnostyki oraz 
postępowania terapeutycznego u kobiet w wieku rozrodczym. Ocena mikrobioty może stanowić 
cenne narzędzie wspierające zachowanie zdrowia reprodukcyjnego oraz optymalizację leczenia 
niepłodności i zwiększenie skuteczności procedur wspomaganego rozrodu.
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Struktura mikrobiomu jamy ustnej u pacjentów z rzutowo-remisyjną 
postacią stwardnienia rozsianego
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	 Background: Relapsing–remitting multiple sclerosis (RRMS) is a chronic autoimmune 
disease of the central nervous system. Recent studies have linked alterations in the human 
microbiome with multiple sclerosis; however, the contribution of the oral microbiome remains 
poorly understood.
	 Aim of the study: The aim of this study was to evaluate the diversity, taxonomic 
composition and community structure of the oral microbiome in patients with relapsing–remitting 
multiple sclerosis compared with healthy controls.
	 Methods: A total of 99 oral swab samples (53 RRMS and 46 controls) were analyzed 
using 16S rRNA gene (V3–V4 region) sequencing. Bioinformatic analyses were performed using 
QIIME2 and R. Alpha diversity, beta diversity, taxonomic composition and differential abundance 
at the genus level were evaluated using DESeq2 and Wilcoxon testing.
	 Results: Observed ASV richness differed between groups (Wilcoxon test, p = 0.018), 
whereas Shannon and Simpson diversity indices did not differ significantly. Beta diversity differed 
significantly between RRMS patients and controls (Bray–Curtis PERMANOVA: R² = 0.019, p 
= 0.005), while multivariate dispersion did not differ significantly (PERMDISP p = 0.095). The 
dominant phyla in both groups were Firmicutes, Bacteroidota, Proteobacteria, Fusobacteriota 
and Actinobacteriota. DESeq2 and Wilcoxon analyses identified several genera showing 
nominal differences between groups, including Streptococcus, Actinomyces, Haemophilus 
and Pseudopropionibacterium; however, none remained significant after false discovery rate 
correction.
	 Conclusions: The oral microbiome of RRMS patients differs from that of healthy controls 
at the community level, whereas no individual genera remained significantly different after multiple-
testing correction. These findings suggest subtle microbiome alterations that should be validated 
in larger, independent cohorts.
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Sesja XIII 
Związki 
przeciwdrobnoustrojowe 
- nowe wyzwania
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Antybiotyki przyszłości: w kierunku terapii oszczędzających mikrobiom
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	 Mikrobiom jest jednym z istotnych czynników wpływających na prawidłową fizjologię 
człowieka. Różnorodny, bogaty w wiele rodzajów drobnoustrojów mikrobiom sprzyja 
prawidłowemu przebiegowi procesów metabolicznych, a także zapewnia odpowiednie 
działanie wielu układów fizjologicznych, między innymi układu immunologicznego i nerwowego. 
Niewłaściwe stosowanie antybiotyków może prowadzić do eliminacji określonych grup 
drobnoustrojów, najczęściej ważnych członków społeczności mikrobiomu, prowadząc 
do zubożenia taksonomicznego, utraty określonych jego funkcji oraz do rozwoju dysbiozy. Stan 
dysbiozy, czyli utrata różnorodności mikrobiomu, związany jest z ryzykiem występowania wielu 
chorób człowieka, których lista, sporządzona na podstawie dostępnego piśmiennictwa, obecnie 
sięga już dziesiątków różnych zespołów chorobowych, włącznie z chorobami nowotworowymi. 
Dysbioza może sprzyjać rozrostowi oportunistycznych bakterii w miejsce taksonów, które pod 
wpływem antybiotykoterapii zginęły lub których liczebność uległa znacznemu zmniejszeniu. 
Mikrobiom stanowi również ogromny rezerwuar genów oporności na antybiotyki obecnych 
w genomach bakterii. Zaburzenia mikrobiomu wywołane antybiotykoterapią oraz selekcja 
szczepów opornych sprzyjają horyzontalnemu przenoszeniu genów lekooporności wśród 
bakterii, prowadząc tym samym do zwiększenia ryzyka dalszego rozprzestrzeniania się 
oporności na antybiotyki. Najpoważniejsze zaburzenia mikrobiomu jelitowego obserwuje się po 
stosowaniu antybiotyków o szerokim spektrum działania, które eliminują liczne grupy bakterii 
komensalnych oraz sprzyjają selekcji szczepów opornych na antybiotyki. Wobec tego niezbędne 
staje się opracowanie strategii oszczędzających mikrobiom, między innymi poprzez poszukiwania 
precyzyjnych antybiotyków, selektywnie zwalczających konkretne patogeny. Dla realizacji tego 
celu potrzebny jest rozwój szybkiej diagnostyki mikrobiologicznej, która może ona umożliwić 
szybsze wdrażanie terapii celowanej i ograniczenie stosowania antybiotyków o szerokim 
spektrum działania. Takie postępowanie może zmniejszać zaburzenia mikrobiomu i ryzyko 
rozwoju dysbiozy. Zatem w leczeniu zakażeń bakteryjnych należy, gdy jest to możliwe, preferować 
leki o wąskim spektrum działania. Przykładami takich leków są penicylina V i temocylina jako 
alternatywa dla karbapenemów. Natomiast murepawadyna działająca wybiórczo wobec 
Pseudomonas aeruginosa oraz afabicyna ukierunkowana na Staphylococcus aureus stanowią 
przykłady rozwijanych antybiotyków celowanych. Podejście to zakłada stopniowe przechodzenie 
od empirycznej terapii szerokospektralnej do leczenia bardziej precyzyjnego, oszczędzającego 
mikrobiom i ograniczającego rozwój lekooporności. Strategia ta jest proponowana jako nowy 
element zdrowia publicznego, potencjalnie przynoszący korzyści kliniczne, epidemiologiczne 
i ekonomiczne. Może ona również przyczyniać się do ograniczania transmisji drobnoustrojów 
wielolekoopornych w placówkach ochrony zdrowia. Podkreśla się, że ochrona mikrobiomu 
jednego pacjenta może chronić także innych pacjentów i środowisko. Z takich założeń wynikają 
też ważne implikacje dla badania antybiotyków i ich skuteczności. Oprócz klasycznych 
wskaźników skuteczności leku warto uwzględniać też wpływ leczenia na skład i funkcje 
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mikrobiomu, częstość wtórnych zakażeń oraz ryzyko szerzenia się drobnoustrojów opornych. 
Celowane antybiotyki o wąskim spektrum są istotne także dla pacjentów onkologicznych, 
u których ochrona mikrobiomu jest wyjątkowo ważna. Większa różnorodność mikrobiomu u tej 
grupy pacjentów wiąże się z lepszą odpowiedzią na immunoterapię i potencjalnie korzystniejszym 
przebiegiem leczenia choroby nowotworowej. Mikrobiom można chronić nie tylko poprzez wybór 
odpowiedniego antybiotyku, lecz także poprzez odpowiednią drogę jego podania lub odpowiednią 
postać farmakologiczną leku. Przykładem może tu być przezskórne podanie tetracykliny 
za pomocą hydrożelowych mikroigieł, dzięki czemu lek trafia bezpośrednio do krążenia, 
a ekspozycja bakterii jelitowych na antybiotyk zostaje ograniczona. Zatem za kluczowe kierunki 
rozwoju antybiotykoterapii oszczędzającej mikrobiom uznaje się obecnie celowane antybiotyki 
o wąskim spektrum działania, szybką diagnostykę umożliwiającą identyfikację patogenu oraz 
różne postacie farmakologiczne lub drogi podania leku. Podejście to może przyniesć korzyści 
zarówno pacjentowi, jak i systemowi ochrony zdrowia poprzez ograniczenie zakażeń związanych 
z opieką zdrowotną oraz potencjalnie przyczynić się do ograniczenia narastania lekooporności 
oraz ochrony skuteczności istniejących antybiotyków.
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Nowe leki nie generujące lekoopornych bakterii - utopia czy cel możliwy 
do osiągnięcia?
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	 Wraz z początkiem XXI wieku nastąpiła całkowita zmiana podejścia co do możliwości 
pokonania przez człowieka zakażeń bakteriami, szczególnie wielolekoopornymi (MDR). 
Wprowadzenie koncepcji „Jedno zdrowie” (One health) uświadomiło, w kontekście globalnym, 
powiązania pomiędzy (I) stosowaniem na szeroką skalę związków przeciwbakteryjnych 
w rolnictwie, hodowlach ryb, drobiu i trzody chlewnej, (II) oraz obecnością antybiotyków w ściekach 
komunalnych, szpitalnych i przemysłowych, (III) a problemem selekcji i szerzenia się szczepów 
MDR groźnych dla zdrowia publicznego. Ponadto fakt izolowania szczepów opornych na nowe 
antybiotyki i chemioterapeutyki w stosunkowo krótkim okresie od ich wprowadzenia do lecznictwa, 
pomimo wdrażania programów racjonalnej polityki antybiotykowej, stało się kolejnym alarmującym 
wyzwaniem. Zatem pojawiły się fundamentalne pytania: (I) czy możliwy jest lek przeciwbakteryjny 
niegenerujący oporności bakterii? (II) czy ten lek będzie zawierał związek przeciwbakteryjny 
mający swoje specyficzne miejsce wiązania w komórce bakteryjnej lub czy raczej powinien 
zawierać związek, który może mieć co najmniej dwa różne punkty uchwytu \/ lub mechanizmy 
działania na bakterie, (III) czy być może lek przeciwbakteryjny naszej przyszłości to nie związek 
o bezpośredniej aktywności wobec bakterii, a konstrukt o mechanizmie indukującym niszczenie 
komórek bakteryjnych? Jednocześnie z pytaniami o przeciwbakteryjny produkt leczniczy naszej 
przyszłości pojawiły się pytania jakim badaniom, na etapie badań podstawowych, powinien być 
poddawany potencjalny związek lub konstrukt, aby z jak największym prawdopodobieństwem 
wyselekcjonować do etapów badań przedklinicznych tylko te związki, które nie spowodują 
w przyszłości generowania lekoopornych bakterii. 
	 Niniejszy wykład stanowi skompresowany przegląd najnowszych informacji i koncepcji 
badawczych, które starają się znaleźć odpowiedź na powyższe pytania lub wskazują na możliwe 
drogi ich rozwiązania.
	 Gwałtowny rozwój nauki w XXI wieku, w tym wprowadzanie nowych technik i metod 
badawczych, umożliwia zarówno (I) bardziej efektywne i celowane projektowanie związków\/
konstruktów aktywnych wobec bakterii, jak i (II) głębsze poznanie zmian, które zachodzą 
w komórkach lub całych populacjach bakterii poddanych sytuacji stresowej jak obecność 
potencjalnego leku przeciwbakteryjnego. Tym samym dysponujemy obecnie nowymi 
możliwościami poszukiwania przeciwbakteryjnych leków przyszłości, które w niewielkim stopniu 
lub całkowicie nie generowałyby lekooporności bakterii. Jednakże niezbędnym i koniecznym 
elementem do osiągnięcia tego celu będzie restrykcyjne przestrzeganie wskazań do stosowania 
takich produktów leczniczych przez człowieka.
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Porfiryny jako obiecujące sonouczulacze w terapii sonodynamicznej 
skierowanej przeciw drobnoustrojom wielolekoopornym

Daniel Ziental 1, Francesca Giuntini 2, Marcin Wysocki 1,3, Aleksandra Pawska 4, Jolanta 
Dlugaszewska 4, Lukasz Sobotta 1

1 Uniwersytet Medyczny im. Karola Marcinkowskiego w Poznaniu, Katedra Chemii 
Nieorganicznej i Analitycznej, Rokietnicka 3, 60-806 Poznań, Polska; 2 School of Pharmacy 

and Biomolecular Sciences, Liverpool John Moores University, Liverpool L3 2AJ, UK; 3 
Uniwersytet Medyczny im. Karola Marcinkowskiego w Poznaniu, Szkoła Doktorska, Bukowska 
70, 60-812 Poznań, Polska 4 Uniwersytet Medyczny im. Karola Marcinkowskiego w Poznaniu, 

Katedra Genetyki i Mikrobiologii Farmaceutycznej, Rokietnicka 3, 60-806 Poznan, Poland

 jdlugasz@ump.edu.pl

	 Porfiryny (Pf) to związki makrocykliczne, zbudowane z czterech pierścieni pirolowych 
połączonych mostkami metinowymi. Właściwości Pf, takie jak silna absorpcja światła, wysoka 
fotostabilność, efektywne generowanie tlenu singletowego, niska toksyczność i biokompatybilność, 
a także możliwość wszechstronnych modyfikacji chemicznych, czynią je jednymi z obiecujących 
związków uczulających wykorzystywanych zarówno w terapii fotodynamicznej (PDT), jak 
i sonodynamicznej (SDT).
	 Zarówno PDT, jak i SDT prowadzą do generowania reaktywnych form tlenu, które jako 
silne utleniacze powodują uszkodzenie błon komórkowych komórek docelowych, zarówno 
bakteryjnych, jak i nowotworowych. Pewne ograniczenia Pf, takie jak skłonność do agregacji 
w środowisku wodnym powodują, że intensywnie rozwijane są nowe generacje uczulaczy, które 
charakteryzują się korzystniejszymi właściwościami fizycznymi i biologicznymi.
	 W pracy oceniono aktywność sonodynamiczną 5,10,15,20-tetrakis(N-metylo-4-
pirydyniową)porfirynę (TMPyP) oraz jej kompleksy z jonami metali wobec MRSA, Escherichia 
coli ESBL(+) i Candida albicans oporną na flukonazol w warunkach in vitro.
	 Uzyskane wyniki potwierdziły istotny związek pomiędzy budową chemiczną makrocyklu 
a jego stabilnością oraz zdolnością do generowania reaktywnych form tlenu (ROS). Najwyższą 
wydajność wytwarzania ROS przy jednoczesnej wysokiej stabilności wykazywały porfiryna 
niekompleksowana oraz jej kompleks z cynkiem(II). Z kolei kompleks z miedzią(II), mimo niższej 
stabilności, charakteryzował się porównywalnie wysoką zdolnością do generowania ROS.
	 Badania aktywności przeciwdrobnoustrojowej wykazały wyjątkowo wysoką aktywność 
przeciwdrobnoustrojową analizowanych związków. Powodowały one redukcję liczby komórek, 
zarówno form planktonicznych drobnoustrojów, jak i biofilmu o ponad 5 log, co jest rzadko 
spotykane wśród znanych sonouczulaczy.
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Zastosowanie fosforescencyjnej respirometrii optycznej z użyciem 
biosensorów wrażliwych na tlen w badaniach lekowrażliwości i analizie 

mikrobiologicznej preparatów farmaceutycznych
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	 Wstęp: Narastająca oporność mikroorganizmów i rygorystyczne wymogi kontroli jakości 
leków w przemyśle farmaceutycznym wymuszają rozwój nowatorskich metod analitycznych. 
Alternatywą dla czasochłonnych metod tradycyjnych jest fosforescencyjna respirometria 
optyczna (FOR). Wykorzystuje ona wrażliwe na tlen biosensory do monitorowania metabolizmu 
komórkowego w czasie rzeczywistym.
	 Cel pracy: Ocena użyteczności FOR opartej na kompleksach Ru(II) do monitorowania 
wpływu czynników chemicznych na drobnoustroje oraz szybkiej detekcji drobnoustrojów 
w jałowych i niejałowych produktach leczniczych.
	 Materiały i Metody: Zastosowano sensory tlenowe bazujące na kompleksach Ru(II): 
unieruchomiony w silikonie dichlorek tris(4,7-difenylo-1,10-fenantrolino)rutenu(II) (Box) i jego 
rozpuszczalną w wodzie pochodną kwasu disulfonowego (BsOx). Analizowano wpływ klasycznych 
leków przeciwdrobnoustrojowych (np. amfoterycyna B), ekstraktów roślinnych oraz nowatorskich 
metaloleków (kompleks Rh(III)-sulfamerazyna) na szczepy bakterii i grzybów z rodzaju Candida.
	 Wyniki: Skrócono czas odczytu lekowrażliwości z 24-48 h do zaledwie 3-7 h dla bakterii 
i poniżej 24 h dla grzybów. FOR umożliwiła detekcję drobnoustrojów w lekach już po 3 godzinach, 
znacznie wyprzedzając procedury referencyjne Farmakopei Europejskiej. Analiza kinetyki wzrostu 
mikroorganizmów ujawniła wpływ stężeń sub-MIC na wydłużenie czasu generacji. Dodatkowo dla 
rozpuszczalnego sensora BsOx udowodniono zjawisko synergizmu z amfoterycyną B, potęgujące 
jej aktywność przeciwgrzybiczą.
	 Wnioski: Analiza kinetyki wzrostu drobnoustrojów przy użyciu metod opartych 
na sensorach rutenowych(II) stanowi bardzo czułą, powtarzalną i zautomatyzowaną alternatywę 
diagnostyczną. FOR jest narzędziem badawczym wykazującym ogromny potencjał aplikacyjny 
w badaniach nad innowacyjnymi lekami przeciwdrobnoustrojowymi, analizie interakcji 
synergistycznych oraz jako szybkie narzędzie do weryfikacji czystości mikrobiologicznej 
farmaceutyków.



105

XXX Jubileuszowy Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów
2 4 - 2 6  W R Z E Ś N I A  2 0 2 6 ,  K a t o wi  c e

Sesja XIV 
Antybiotykooporność 
w koncepcji ONE HEALTH - 
antybiotyki w medycynie, 
przemyśle i środowisku
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Granice naturalnego oczyszczania: Środowiskowy obieg 
i mikrobiologiczna degradacja antybiotyków
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	 Obecność antybiotyków w środowisku analizuje się przede wszystkim w kontekście presji 
selekcyjnej i rozprzestrzeniania genów oporności. Równie istotnym, choć wciąż niedostatecznie 
poznanym zagadnieniem pozostaje los samych cząsteczek, w tym mechanizmy ich transformacji, 
powstawanie produktów pośrednich (TPs) oraz biologiczne i fizykochemiczne ograniczenia ich 
eliminacji. Stały dopływ biologicznie aktywnych związków do ekosystemów wodnych i glebowych 
stawia lokalne społeczności mikroorganizmów wobec nowych presji metabolicznych.
	 Zdolności mikroorganizmów do transformacji farmaceutyków są znaczne, lecz silnie 
zależne od struktury związku i warunków środowiskowych. β-laktamy są stosunkowo podatne 
na hydrolizę, podczas gdy wiele fluorochinolonów wykazuje większą trwałość środowiskową, 
m.in. ze względu na stabilność struktury i silną sorpcję do fazy stałej. Biodegradacja może 
zachodzić poprzez metabolizm bezpośredni lub kometabolizm, z udziałem enzymów o szerokiej 
specyficzności substratowej oraz społeczności mikroorganizmów. Znane są również nieliczne 
bakterie zdolne do wykorzystania wybranych antybiotyków jako źródła węgla.
	 Kluczowym ograniczeniem samooczyszczania jest biodostępność związków. Silna 
sorpcja może ograniczać ich dostępność dla mikroorganizmów, nie eliminując jednak całkowicie 
ich oddziaływania biologicznego. Jednocześnie biodegradacja nie zawsze prowadzi do pełnej 
mineralizacji – może zatrzymywać się na etapie TPs, z których część zachowuje aktywność 
biologiczną lub wykazuje większą toksyczność niż związek macierzysty. Przy stężeniach 
charakterystycznych dla mikrozanieczyszczeń niska dostępność substratu może dodatkowo 
ograniczać indukcję wyspecjalizowanych szlaków degradacyjnych.
	 Określenie biologicznych, enzymatycznych i fizykochemicznych granic transformacji 
antybiotyków jest zatem kluczowe dla oceny rzeczywistego potencjału środowiskowego 
samooczyszczania oraz projektowania skutecznych strategii bioaugmentacji i technologii 
wspomagania remediacji.
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Antybiotykooporność w środowisku Morza Bałtyckiego
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	 Antybiotykooporność stanowi jedno z największych zagrożeń dla zdrowia publicznego 
na świecie. Współcześnie problem ten postrzegany jest nie tylko jako wyzwanie medyczne, 
lecz także środowiskowe. Środowisko odgrywa istotną rolę jako rezerwuar oraz miejsce 
transmisji bakterii opornych i genów antybiotykooporności. Szczególne znaczenie przypisuje się 
środowisku morskiemu, które stanowi końcowy odbiornik wielu zanieczyszczeń pochodzenia 
antropogenicznego (ścieki komunalnymi i szpitalne, spływ rzeczny czy z terenów rolniczych).
	 Projekt BALTIC-AMR ma na celu opracowanie wspólnej strategii dla krajów nad Morzem 
Bałtyckim, umożliwiającej kompleksowe monitorowanie i ograniczanie rozprzestrzeniania się 
oporności na antybiotyki. Badania obejmują analizy ścieków, wody morskiej i odchodów dzikiego 
ptactwa pod kątem obecności związków antybakteryjnych, metali ciężkich oraz bakterii opornych 
na antybiotyki beta-laktamowe i karbapenemy. 
	 Próbki pobierano co dwa tygodnie, w latach 2024 i 2025 z 12 punktów pomiarowych 
zlokalizowanych w strefie przybrzeżnej Zatoki Gdańskiej, oraz z 1 oczyszczalni ścieków. Łącznie 
pobrano 272 próbki wody morskiej, oraz 72 próbek ścieków. Szczepy bakteryjne izolowano metodą 
filtracji membranowej i hodowano na podłożach CHROMagar™ ESBL oraz mSuperCARBA™. 
Identyfikację biochemiczną izolatów przeprowadzono przy użyciu zautomatyzowanego systemu 
VITEK 2 (bioMérieux).
	 Większość wyizolowanych szczepów opornych na beta-laktamy i karbapenemy należała 
do rodzaju Pseudomonas, gatunku Escherichia coli oraz kompleksu Enterobacter cloacae. 
	 Kolejnym etapem prac będzie sekwencjonowanie całych genomów bakterii oraz analiza 
bioinformatyczna i porównawcza, co w połączeniu z danymi środowiskowymi pozwoli stworzyć 
wiarygodny i zharmonizowany system nadzoru oporności na antybiotyki w regionie Bałtyku.
	 Projekt BALTIC-AMR nr 2023\/05\/Y\/NZ9\/00169 finansowany przez Narodowe Centrum 
Nauki w ramach współpracy z siecią JPIAMR – Joint Programming Initiative on Antimicrobial 
Resistance.
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Zastosowanie pola magnetycznego do zwiększania efektywności działania 
środków przeciwdrobnoustrojowych wobec bakterii patogennych
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	 Narastająca oporność bakterii patogennych na środki przeciwdrobnoustrojowe oraz 
ograniczona skuteczność terapii wobec drobnoustrojów tworzących biofilm wskazują na potrzebę 
poszukiwania nowych strategii wspomagających działanie antybiotyków i antyseptyków. Celem 
badań była ocena wpływu zmiennego pola magnetycznego (ZPM) na efektywność działania 
wybranych substancji przeciwdrobnoustrojowych wobec bakterii patogennych w różnych formach 
bytowania.
	 W badaniach uwzględniono przedstawicieli głównych grup antybiotyków, w tym 
antybiotyki β-laktamowe reprezentujące poszczególne podgrupy, oraz substancje o aktywności 
antyseptycznej, m.in. dichlorowodorek oktenidyny. Analizy prowadzono z wykorzystaniem 
szczepów Staphylococcus aureus oraz Pseudomonas aeruginosa w formie biofilmu, hodowli 
planktonicznych oraz murawki na podłożu agarowym.
	 Wykazano, że ekspozycja bakterii na ZPM może istotnie zwiększać ich wrażliwość 
na wybrane substancje przeciwdrobnoustrojowe. Najsilniejsze zmiany obserwowano 
w przypadku antybiotyków oddziałujących na ścianę komórkową, przede wszystkim β-laktamów 
i glikopeptydów. Istotne zwiększenie wrażliwości stwierdzono również dla dichlorowodorku 
oktenidyny. Efekt ten obserwowano zarówno w biofilmach, jak i w hodowlach planktonicznych, 
gdzie odnotowano obniżenie wartości MIC, oraz w hodowlach agarowych, w których stwierdzono 
zwiększenie stref zahamowania wzrostu. Skala zmian zależała głównie od właściwości szczepu, 
czasu ekspozycji, parametrów ZPM oraz stężenia zastosowanej substancji.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że ZPM może stanowić obiecujące narzędzie wspomagające 
działanie środków przeciwdrobnoustrojowych, zwłaszcza tych oddziałujących na ścianę 
komórkową bakterii.
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Czy enterokoki wymykają się terapii? Ocena oporności klinicznych 
izolatów Enterococcus spp.
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	 Bakterie z rodzaju Enterococcus należą do naturalnej mikrobioty przewodu pokarmowego 
człowieka, jednak stanowią również ważne czynniki etiologiczne zakażeń oportunistycznych. Ich 
znaczenie kliniczne stale wzrasta, szczególnie w środowisku szpitalnym. Narastającym proble-
mem jest ich oporność na antybiotyki, zwłaszcza występowanie szczepów wykazujących wysoki 
poziom oporności na aminoglikozydy (HLAR) oraz glikopeptydy. Celem pracy była ocena profili 
lekowrażliwości klinicznych szczepów Enterococcus spp. izolowanych od pacjentów hospitalizo-
wanych.
	 Badaniom poddano 34 szczepy Enterococcus spp. wyizolowane z materiałów klinicz-
nych, głównie moczu, ran oraz materiałów pobranych z jamy otrzewnej. Ocenę lekowrażliwości 
przeprowadzono metodą dyfuzyjno-krążkową zgodnie z rekomendacjami EUCAST. Analizowano 
wrażliwość na 13 antybiotyków należących do różnych grup farmakologicznych.
	 Wśród badanych izolatów dominował gatunek E. faecalis (55,9%), natomiast mniejszy 
udział stanowiły szczepy E. faecium (23,5%). Analizowano również pojedyncze izolaty E. gallina-
rum, E. casseliflavus, E. durans oraz E. phoeniculicola. Najwyższą aktywność wobec enteroko-
ków wykazywały linezolid i tygecyklina, wobec których odsetek szczepów opornych wynosił od-
powiednio 5,9% i 17,6%. Dla ampicyliny oraz imipenemu oporność stwierdzono u 29,4% izolatów. 
Wysoki poziom oporności obserwowano natomiast dla fluorochinolonów: ciprofloksacyny (61,8%), 
norfloksacyny (55,9%) i lewofloksacyny (50,0%). Oporność na wankomycynę i teikoplaninę wy-
kazano odpowiednio u 70,6% i 47,1% szczepów. Fenotyp HLAR stwierdzono u 73,5% badanych 
enterokoków.
	 Uzyskane wyniki potwierdzają narastający problem antybiotykooporności wśród klinicz-
nych izolatów Enterococcus spp. Częste występowanie szczepów HLAR oraz opornych na gli-
kopeptydy podkreśla potrzebę stałego monitorowania lekowrażliwości tych drobnoustrojów i ra-
cjonalnej antybiotykoterapii.
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Profil lekowrażliwosci szczepów Neisseria gonorrhoeae izolowanych 
w latach 2022-2025

Joanna Białecka1,2*, Katarzyna Rak1, Aneta Kiecka1,3, Marta Laskowska-Zientara1, 
Katarzyna Bucała1, Anna Białecka1

1Centrum Badań Mikrobiologicznych imienia doktora Jana Bobra w Krakowie 2Katedra 
Mikrobiologii Farmaceutycznej, Wydział Farmaceutyczny, Collegium Medicum Uniwersytetu 

Jagiellońskiego, Kraków, Polska 3Katedra Nauk Biomedycznych, Instytut Fizjoterapii, Wydział 
Nauk o Zdrowiu, Collegium Medicum Uniwersytetu Jagiellońskiego, Kraków, Polska

 joanna.bialecka@uj.edu.pl

	 Dwoinka rzeżączki (Neisseria gonorrhoeae) jest ludzkim patogenem, czynnikiem 
etiologicznym rzeżączki, która jest drugą najczęstszą chorobą bakteryjną przenoszoną drogą 
płciową na świecie. Profile lekowrażliwości gonokoków różnią się w zależności od regionu 
geograficznego i zmieniają w czasie. Narastająca antybiotykoodporność patogenu stanowi 
globalny problem zdrowia publicznego i wymaga stałego monitorowania. Celem pracy była 
retrospektywna analiza lekowrażliwości szczepów N. gonorrhoeae w kontekście aktualnych 
zaleceń EUCAST. Analizowano lekowrażliwość 100 szczepów N. gonorrhoeae izolowanych 
z materiałów klinicznych w Centrum Badań Mikrobiologicznych imienia dr Bobra w Krakowie 
w latach 2022-2025. Szczepy pochodziły z niepowikłanych zakażeń rzeżączkowych od 
mężczyzn (94 %) i kobiet (6%). Oznaczano MIC (mg\/L) dla penicyliny, cefiksymu, ceftriaksonu, 
azytromycyny, ciprofloksacyny, tetracykliny i spektinomycyny. Lekowrażliwość interpretowano 
według zaleceń EUCAST 2026. Wyniki. Wszystkie badane szczepy N. gonorrhoeae wykazywały 
wrażliwość na cefalosporyny III generacji oraz spektinomycynę, natomiast 80% izolatów 
pozostawało wrażliwych na azytromycynę. Oporność na penicylinę stwierdzono u 19% badanych 
szczepów. Zaobserwowano również wysoki odsetki szczepów opornych na ciprofloksacynę oraz 
tetracyklinę – powyżej 60 %. Wniosek. Otrzymany obraz antybiotykooporności szczepów N. 
gonorrhoeae potwierdza, że empiryczne leczenie rzeżączki ceftriaksonem lub cefiksymem jest 
zasadne, natomiast stosowanie antybiotyków z innych grup musi być poprzedzone oznaczeniem 
lekowrażliwości szczepu klinicznego.
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Sesja XV 
Bioróżnorodność 
mikrobiologiczna środowisk
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Ocena bioróżnorodności gleb w zróżnicowanych środowiskach 
przyrodniczych i antropogenicznych

Anna Gałązka

Zakład Mikrobiologii, Instytut Uprawy Nawożenia i Gleboznawstwa – 
Państwowy Instytut Badawczy

 agalazka@iung.pulawy.pl

	 Bioróżnorodność gleb stanowi podstawowy element kapitału biologicznego ekosystemów 
lądowych, determinując ich funkcjonowanie, stabilność oraz zdolność do świadczenia usług eko-
systemowych. Złożoność zespołów organizmów glebowych oraz ich interakcje z właściwościami 
fizykochemicznymi gleby i czynnikami środowiskowymi decydują o przebiegu procesów odpo-
wiedzialnych za obieg składników pokarmowych, transformację materii organicznej, sekwestra-
cję węgla oraz odporność ekosystemów na zaburzenia. Narastająca presja antropogeniczna, 
wynikająca z intensyfikacji użytkowania gruntów, urbanizacji, zanieczyszczenia środowiska oraz 
zmian klimatu, prowadzi do przekształceń struktury i funkcji zespołów organizmów glebowych, 
wpływając na jakość i funkcjonalność gleb. Prezentacja przedstawi współczesne kierunki badań 
nad oceną bioróżnorodności gleb w zróżnicowanych środowiskach przyrodniczych i antropoge-
nicznych, ze szczególnym uwzględnieniem różnorodności taksonomicznej i funkcjonalnej mi-
kroorganizmów. Omówione zostaną na przykładzie badań własnych możliwości wykorzystania 
wysokoprzepustowego sekwencjonowania, metod metagenomicznych, analiz funkcjonalnych 
oraz biologicznych wskaźników jakości gleby do identyfikacji zmian zachodzących w strukturze 
społeczności glebowych oraz oceny ich potencjału funkcjonalnego. Szczególna uwaga zostanie 
poświęcona zależnościom pomiędzy bioróżnorodnością a właściwościami gleb, sposobem użyt-
kowania gruntów oraz stopniem przekształcenia środowiska, a także wykorzystaniu organizmów 
glebowych jako bioindykatorów stanu ekosystemów.
	 Przedstawione zagadnienia podkreślają znaczenie integracji klasycznych metod ekologicz-
nych z nowoczesnymi technikami biologii molekularnej i analizami wielowymiarowymi w komplek-
sowej ocenie jakości gleb. Wyniki badań nad bioróżnorodnością środowiska glebowego stanowią 
podstawę opracowania naukowo uzasadnionych narzędzi monitoringu środowiska, oceny skutków 
działalności antropogenicznej oraz wspierania działań związanych z ochroną gleb, odbudową 
zdegradowanych ekosystemów i wdrażaniem strategii zrównoważonego gospodarowania zaso-
bami glebowymi w warunkach postępujących zmian środowiskowych.
	 Badania były finansowane z projektu: NCN 2022\/45\/B\/NZ8\/02398 „Oddziaływanie mię-
dzy mikrobiomem, mykobiomem i metawiriomem ryzosfery i endoryzosfery roślin ruderalnych 
oraz ich rola w biernej i czynnej remediacji gleb silnie zdegradowanych i długotrwale zanieczysz-
czonych ropą naftową” (2023-2027), zadania DC 1.7 Preparaty mikrobiologiczne (dotacja MRiRW 
na rok 2026), projektów Inkubator Rozwoju BIOMIKROFERT+ (Projekt nr I-187\/S4B\/IR\/IUNG) 
oraz EndoMycoGrown (Projekt nr I-192\/S4B\/IR\/IUNG)
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Szczepy bakteryjne i grzybowe wyizolowane z ryzosfery i endosfery 
nasion rośliny oleistej Crambe abyssinica jako potencjalne biostymulanty 

tej rośliny w uprawie na glebie zanieczyszczonej metalami ciężkimi

Jolanta Jaroszuk-Ściseł1, Dawid Świstak2, Willian Cleisson Lopes de Souza2, Karolina Jaros-
Tsoj2, Jaco Vangronsveld2, Małgorzata Wójcik2

1 Katedra Mikrobiologii Przemysłowej i Środowiskowej, 2 Katedra Fizjologii Roślin i Biofizyki, 
Instytut Nauk Biologicznych, Uniwersytet Marii Curie-Skłodowskiej, ul. Akademicka 19,  

20-033 Lublin, Polska

	 jolanta.jaroszuk-scisel@mail.umcs.pl

	 Gleby zanieczyszczone metalami ciężkimi (HM) mogą być użytkowane rolniczo do uprawy 
odpowiednich gatunków roślin, np. przemysłowych jak rośliny włókniste czy oleiste przeznaczone 
do produkcji biopaliw. Uprawa tych roślin może skutkować fitoremediacją gleb, której efektywność 
mogą wzmagać biostymulanty skomponowane z mikroorganizmów ryzosfery i endosfery. 
Celem badań było wyizolowanie z ryzosfery i endosfery nasion rośliny oleistej bakterii i grzybów 
o wysokiej tolerancji na HM zdolnych do promowania wzrostu roślin i skomponowanie konsorcjów 
z wyselekcjonowanych szczepów. 
	 Mikroorganizmy wyizolowano z ryzosfery modraka abisyńskiego (Crambe abyssinica) 
uprawianego na glebie zanieczyszczonej HM na poletkach sąsiadujących z hałdami cynkowo-
ołowianymi w Piekarach Śląskich (PŚ) oraz poddanych sterylizacji powierzchniowej nasion tej 
rośliny oryginalnych (Uniwersytet Wageningen) i otrzymanych z uprawy na poletkach w PŚ. 
Izolację przeprowadzona na 12 podłożach, m.in.: PYS, TSA, PDA, DF, błękitnym Schwyna-
Neilansa, fosforanowym PVK-Pikovskaya i Martina. 
	 Wyizolowano 174 mikroorganizmów – 118 bakterii (B) i 56 grzybów (G): 21 z ryzosfery 
C. abyssinica (13B i 8G), 153 endofitów nasion C. abyssinica: 76 (48B+28G) oryginalnych i 77 
(57B+20G) z uprawy polowej na glebie zanieczyszczonej HM w PŚ. Sprawdzono zdolność 
izolatów do rozpuszczania fosforanów, syntezy sideroforów, fenoli, IAA, aktywność deaminazy 
ACC oraz ich wpływ na kiełkowanie nasion i wzrost siewek. Wyłoniono 30 (19B+11G) najlepszych 
kandydatów do inokulacji C. abyssinica reprezentujących rodzaje bakterii: Pseudomonas, 
Rhizobium, Rhodococcus, Pantoea, Ochrobactrum, Brucella, Kocuria; grzybów: Trichoderma, 
Clonostachys, Rhodotorula, Vishniacozyma. 
	 Wykazano, że izolaty ryzosferowe i endofityczne C. abyssinica i skomponowane z nich 
konsorcja wspomagają uprawę tej rośliny w warunkach stresu HM.
	 Badania finansowane ze środków programu „Horyzont Europa” Unii Europejskiej (projekt 
IASIS – www.iasis-soil.eu; nr umowy: 101157430).
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Skład i różnorodność aeromikrobiomu Łodzi i Rybnika w ujęciu 
sezonowym

Mateusz Pluskota, Joanna Mokracka, Ryszard Koczura

Zakład Mikrobiologii, Wydział Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, ul. 
Uniwersytetu Poznańskiego 2, 61-614 Poznań

 matplu@amu.edu.pl

	 Powietrze atmosferyczne jest środowiskiem transportu mikroorganizmów zdolnych 
do przemieszczania się i oddziaływania na zdrowie człowieka. Pomimo rosnącego 
zainteresowania mikrobiotą środowisk miejskich, skład aeromikrobiomu polskich miast 
pozostaje słabo poznany, zwłaszcza w kontekście zmienności sezonowej i lokalnych warunków 
środowiskowych.
	 W celu uzupełnienia tej luki przeprowadzono dwuletni monitoring powietrza w miastach 
o różnym poziomie antropopresji. Próbki pobierano co dwa miesiące w trzech lokalizacjach 
w Łodzi: przy oczyszczalni ścieków, w centrum miasta i przy ruchliwej ulicy, oraz w dwóch 
w Rybniku: przy oczyszczalni ścieków i w centrum. Równocześnie rejestrowano stężenia PM1, 
PM2,5, PM10, TVOC i formaldehydu oraz temperaturę i wilgotność. Skład taksonomiczny 
określono przez sekwencjonowanie amplikonu genu 16S rRNA z użyciem MinION 
i pipeline’u EMU.
	 Aeromikrobiom zdominowany był przez bakterie należące do typów Pseudomonadota 
i Bacillota. Stwierdzono istotne różnice w składzie taksonomicznym między lokalizacjami 
i okresami poboru. Analiza NMDS oraz PERMANOVA wykazały grupowanie próbek zależne 
od okresu poboru; największą jednorodnością wewnątrzgrupową charakteryzował się okres 
styczeń–luty (betadisper, p = 0,016). Wskaźniki alfa-różnorodności, obejmujące Chao1 i indeks 
Shannona, były niższe zimą niż latem, natomiast równomierność Pielou nie różniła się sezonowo. 
Modelowanie GLMM wykazały, że PM2,5 było istotnym negatywnym predyktorem bogactwa 
taksonomicznego (p = 0,003), niezależnie od okresu poboru. Bogactwo taksonomiczne było 
wyższe w Łodzi niż w Rybniku (p = 0,025) oraz niższe przy ruchliwej ulicy niż w centrum miasta 
(p = 0,028).
	 Wyniki wskazują, że zmienność w ciągu roku oraz lokalna jakość powietrza, zwłaszcza 
stężenie PM2,5, wpływają na strukturę i różnorodność aeromikrobiomu miejskiego, podkreślając 
znaczenie długoterminowego monitoringu mikrobiologicznej jakości powietrza miejskiego.
	 Badania finansowane z grantu NCN OPUS 2021\/41\/B\/NZ9\/01138.
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Prątki naszych miast: mikrobiologiczna mapa NTM polskich metropolii

Paulina Wójtowicz1, Alicja Okrasińska1, David Couvin2,3, Małgorzata Barnaś4, Szczepan 
Cofta5, Jarosław Drobnik6, Alina Jankowska-Konsur7, Aleksander Kania8, Patrycja Nejman-

Gryz4, Joanna Miłkowska-Dymanowska9, Paulina Misiukiewicz-Stępień4, Agnieszka 
Pawlak10, Tomasz Jagielski1#, Zofia Bakula1#

1 Zakład Mikrobiologii Medycznej, Wydział Biologii, Uniwersytet Warszawski, Polska; 2 WHO 
Supranational TB Reference Laboratory-TB and Mycobacteria Unit, Institut Pasteur de la 

Guadeloupe, F-97139, Les Abymes, Guadeloupe, France. 3Laboratoire de Mathématiques 
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Guadeloupe, France 4 Klinika Chorób Wewnętrznych, Pneumonologii i Alergologii, Centralny 
Szpital Kliniczny, Warszawski Uniwersytet Medyczny, Polska; 5 Szpital Uniwersytecki 
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Ministerstwa Spraw Wewnętrznych i Administracji (PIM MSWiA), Warszawa, Polska
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	 Wstep: Zarówno w Polsce, jak i na świecie obserwuje się wzrost liczby przypadków chorób 
wywoływanych przez prątki niegruźlicze (NTM). Mimo to, wiedza na temat ich nisz ekologicznych 
pozostaje ograniczona. Co więcej, w Polsce zagadnienie to nigdy wcześniej nie było przedmiotem 
większych badań.
	 Cel: Celem badania była szczegółowa analiza występowania NTM w domach, szpitalach 
i środowisku naturalnym pięciu największych miast polski.
	 Materiały i metody: W latach 2023–2025 pobrano łącznie 430 prób z Warszawy, 
Krakowa, Wrocławia, Łodzi i Poznania. Materiał podzielono na trzy główne kategorie: środowiska 
zewnętrzne (n=120), domowe (n=195), oraz szpitalne (n=115). Próby izolowano z wody (n=140), 
powietrza (n=110), osadu z syfonu (n=79), osad z kranu (n=71) i gleby (n=30). Wszystkie 
próby wysiewano na podłoża hodowlane w celu wyizolowania NTM. Identyfikację gatunkową 
przeprowadzono na drodze sekwencjonowania markera molekularnego hsp65 lub genomowego.
	 Wyniki: NTM wyizolowano z ponad połowy (233\/430; 54,2%) prób. Zauważalnie wyższy 
odsetek prób NTM-dodatnich odnotowano w Łodzi (52\/84; 61,9%), Krakowie (50\/83; 60,2%), 
Poznaniu (46\/79; 58,2%) i Warszawie (55\/100; 55,0%), w porównaniu z Wrocławiem (30\/84; 
35,7%) (p≤0,05). Powyższa zależność dotyczyła również prób pochodzących z gospodarstw 
domowych. Z kolei w próbach środowiskowych nie odnotowano statystycznie istotnych różnic 
między miastami. Także placówki opieki zdrowotnej charakteryzowały się stale wysokim, 
jednolitym poziomem kolonizacji NTM, niezależnie od położenia geograficznego (p&gt;0,05). 
Choć częstość izolacji NTM z poszczególnych rodzajów prób była zbliżona we wszystkich 
badanych miastach (p&gt;0,05), próby środowiskowe sensu stricto (powietrze, woda i gleba) były 
skolonizowane przez NTM częściej niż próby izolowane z elementów hydraulicznych (kamień 
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kranowy, osad z syfonu) (p≤0,05). Ogólnie, trzecia część wszystkich szczepów pochodziła 
z powietrza i wody (odpowiednio: 129\/381; 33,9% i 126\/381; 33,1%). Pozostałe szczepy NTM 
pochodziły z osadu z syfonu (48\/381; 12,6%), gleby (42\/381; 11,0%) i kamienia kranowego 
(36\/381; 9,4%).
	 Wnioski:
		  • Wykazano obfite występowanie NTM w pięciu największych miastach Polski.
		  • Stopień kolonizacji gospodarstw domowych przez NTM różni się między miastami.
		  • Polskie szpitale charakteryzują się statystycznie jednolitym, wysokim 
              obciążeniem NTM.
		  • Głównymi źródłami NTM są woda i powietrze.
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Jak sposób prowadzenia procesu kształtuje końcowy produkt? 
Beztlenowy rozkład melasy w kontekście gospodarki obiegu zamkniętego

Detman-Ignatowska Anna 1, Paul Martyna 1, Jonczak Jerzy 2, Galas Marta 3, Sikora Anna 1, 
Chojnacka Aleksandra 3

1. Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk, ul. Pawińskiego 5a, 02-106 Warszawa 
2. Instytut Rolnictwa, Katedra Gleboznawstwa, Szkoła Główna Gospodarstwa Wiejskiego 

w Warszawie, ul. Nowoursynowska 159, 02-776 Warszawa 3. Instytut Biologii, Szkoła Główna 
Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, ul. Nowoursynowska 166, 02-787 Warszawa

 annadetman@ibb.waw.pl

	 Badania nad wieloetapowym rozkładem biomasy są szeroko prowadzone w kontekście 
produkcji energii oraz pozyskiwania różnego rodzaju bioproduktów. Jednak wpływ konfiguracji 
procesu na właściwości i skład końcowego pofermentu pozostaje  niedostatecznie poznany. 
Celem pracy była ocena wpływu konfiguracji beztlenowego rozkładu (AD) melasy na dynamikę 
mikrobiomu i kształtowanie końcowych produktów.
	 Porównano dwa systemy: jednostopniowy (1SD, produkcja CH4) oraz dwustopniowy 
(2SD, produkcja H2, a następnie CH4) pracujące w układzie ciągłym. Następnie skorelowano 
analizę wydajności procesu z dynamiką mikrobiomu, składem chemicznym oraz potencjałem 
nawozowym końcowych pofermentów.
	 Wykazano, że konfiguracja procesu AD istotnie wpływa na skład mikrobiomu, który z kolei 
determinuje przebieg procesu oraz kompozycję końcowych produktów. Analizy wykazały większą 
różnorodność mikroorganizmów oraz wyższy udział archeonów w systemie 2SD. System ten 
zapewniał lepszą stabilność i wydajność procesu. Końcowy poferment zaś charakteryzował 
się niższą zawartością związków organicznych, wyższym pH oraz większą zawartością 
azotu biodostępnego i pochodnych indolu. Z kolei poferment z systemu 1SD zawierał więcej 
azotu całkowitego i fosforu oraz był wzbogacony w długołańcuchowe kwasy tłuszczowe. Oba 
pofermenty stymulowały wzrost pszenicy zarówno w eksperymencie doniczkowym jak i polowym. 
Poferment 2SD zapewnił wyższą produkcję biomasy, porównywalną z nawożeniem mineralnym.
	 W ramach prac zaproponowano zintegrowane podejście do produkcji energii z odpadów 
rolno-spożywczych oraz waloryzacji pofermentu zgodnie z założeniami gospodarki o obiegu 
zamkniętym. Uzyskane wyniki wskazują, że projektowanie instalacji fermentacji beztlenowej 
powinno uwzględniać wpływ konfiguracji procesu na właściwości końcowego pofermentu, gdyż 
ma to kluczowe znaczenie dla jego efektywnego wykorzystania w rolnictwie oraz opłacalności 
przemysłowych technologii AD.
	 Badania sfinansowano w ramach grantu NCN, UMO-2022\/47\/D\/NZ9\/01729.
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Sesja XVI 
Pasożyty – życie wewnątrz życia
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Zoonozy - rosnący problem w diagnostyce i terapii

Anna Bogucka-Kocka1, Przemysław Kołodziej2

1Katedra i Zakład Biologii z Genetyką, Uniwersytet Medyczny w Lublinie, Polska

 

	 Na przestrzeni ostatnich lat poszerza się dynamicznie pula badań prowadzonych w opar-
ciu o opracowaną w 2017 roku w USA koncepcję One Health która coraz wyraźniej znajduje po-
twierdzenie w wynikach badań, które dowodzą, że zdrowie ludzi, zwierząt, roślin oraz środowiska 
jest ze sobą nierozłącznie powiązane i wzajemnie na siebie oddziaływuje.
 	 Doświadczenie wynikające z prowadzonych w różnych obszarach nauki badań potwierdza, 
że zdrowie człowieka musi być rozpatrywane i chronione w kontekście jednoczesnego prowadze-
nia działań mających na celu ochronę zdrowia zwierząt, roślin i środowiska, w którym żyjemy. 
	 Organizmy pasożytnicze przetrwały wiele zmian klimatycznych z którymi nie poradziły 
sobie liczne gatunki ze świata roślin i zwierząt. Pasożyty zawdzięczają ten fakt zdolności adaptacji 
organizmu do zmian zachodzących w otaczającym je środowisku. Zmiany te zachodzą na drodze 
nieustannej ewolucji w wyniku której zmienia się ich metabolizm, budowa ciała, wytwarzają się 
mechanizmy mimikry antygenowej co pozwala na zwiększenie puli żywicieli pośrednich i osta-
tecznych pozwalających na zamknięcie cyklu życiowego i umożliwiających przetrwanie gatunku. 
	 Z roku na rok uzyskujemy nowe dowody naukowe, że coraz więcej pasożytów wywo-
łujących choroby u zwierząt przenosi swój cykl życiowy częściowo lub całkowicie do nowego 
żywiciela, którym jest człowiek. 
	 Rosnącym problemem diagnostycznym i terapeutycznym stają się zoonozy pasożytnicze 
przenoszone przez wektory. Ilość wykrytych przypadków wydaje się być mocno niedoszacowana. 
Zoonozy pasożytnicze przenoszone przez wektory stają się coraz częstsze u ludzi ze wzglę-
du na gwałtownie zachodzące zmiany środowiskowo – klimatyczne takie jak wzrost temperatur 
sprzyjający rozszerzaniu się siedlisk komarów, muchówek i kleszczy; wylesianie i zmiana użyt-
kowania gruntów zmniejszająca teren środowiska życia zwierząt co powoduje migrację zwierząt 
na tereny zurbanizowane; oraz zwiększająca się migracja ludności i rosnąca popularność turystyki 
w rejony endemicznego występowania chorób pasożytniczych. 
	 Zróżnicowany obraz kliniczny zoonoz pasożytniczych u ludzi, brak dostatecznej świado-
mości lekarzy różnych specjalności i pozostałego personelu medycznego na temat tych chorób, 
niewątpliwie przyczynia się do trudności diagnostycznych i rosnącej liczby niezdiagnozowanych 
przypadków tych chorób.
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Diagnostyka parazytologiczna w praktyce: problemy diagnostyczne 
i aktualne rekomendacje

Przemysław Kołodziej1, Anna Bogucka-Kocka2

1Pracownia Diagnostyki Parazytologicznej, Katedra i Zakład Biologii z Genetyką, 
Uniwersytet Medyczny w Lublinie, Polska

 

	 Diagnostyka parazytologiczna stanowi obszar medycyny laboratoryjnej, w którym 
nadal występuje wiele istotnych wyzwań diagnostycznych. Wynikają one m.in. z coraz 
częstszego zawlekania chorób pasożytniczych charakterystycznych dla regionów tropikalnych 
do stref geograficznych, w których choroby te nie występują oraz pojawiania się rzadkich  
i nietypowych przypadków klinicznych.
	 Niejednokrotnie proces diagnostyczny obejmuje poszukiwanie wielu potencjalnych 
czynników etiologicznych, podczas gdy etiologia związana z zarażeniem pasożytniczym jest 
rozważana dopiero na jego późnym etapie. Z tego względu choroby pasożytnicze powinny 
być uwzględniane w diagnostyce różnicowej na równi z innymi możliwymi przyczynami 
obserwowanych objawów klinicznych.
	 Aktualne zasady diagnostyki parazytologicznej w medycynie laboratoryjnej określają 
m.in. Wytyczne Polskiego Towarzystwa Diagnostyki Laboratoryjnej i Polskiego Towarzystwa 
Parazytologicznego z 2025 r. oraz Rozporządzenie Ministra Zdrowia z dnia 30 czerwca 2025 r. 
w sprawie standardów jakości dla laboratoriów (Dz.U. 2025, poz. 961). Dokumenty te określają 
m.in. wymagania dotyczące postępowania z materiałem klinicznym, rekomendowane metody 
diagnostyczne oraz sposób raportowania wyników badań.
	 Pojawiające się nowe trudności diagnostyczne podkreślają konieczność prowadzenia 
badań parazytologicznych zgodnie z obowiązującymi wytycznymi oraz standardami jakości. 
Równie istotne jest systematyczne rozwijanie i doskonalenie kompetencji personelu medycznych 
laboratoriów diagnostycznych w zakresie właściwego doboru metod oraz identyfikacji pasożytów.
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Diagnostyka serologiczna echinokokozy w Szpitalu Uniwersyteckim 
w Krakowie w latach 2023 - 2025

Anna Kłyś1,*, Aldona Olechowska – Jarząb1, Adam Kaczmarek2

1 Szpital Uniwersytecki w Krakowie, Zakład Mikrobiologii, Pracownia Parazytologii, Kraków, 
Polska 2Narodowy Instytut Zdrowia Publicznego PZH – Państwowy Instytut Badawczy 

(NIZP PZH – PIB), Zakład Parazytologii i chorób Przenoszonych przez Wektory, Pracownia 
Parazytologii LEP\/S, Warszawa, Polska

 aklys@su.krakow.pl

	 Wstęp: Echinokokoza (bąblowica) jest zoonozą, zakaźną chorobą pasożytniczą, 
spowodowaną przez zakażenie larwami pasożytów z rodzaju Echinococcus. Czynnikiem 
etiologicznym bąblowicy jednojamowej (CE)  jest E. granulosus (EG). Bąblowica wielojamowa 
(alweolarna echinokokoza – AE, alweokokoza) rozwija się w wyniku zarażenia E. multilocularis 
(EM). Echinokokoza w 2014 roku była zoonozą rzadko występującą w Europie, a w Polsce miała 
charakter choroby nowo pojawiającej się „emerging disease”. Ostatnio nastąpił wzrost liczby 
diagnozowanych przypadków. W Polsce  w 2024 r. stwierdzono ich aż 73. Bąblowica obciążona 
jest wysoką (szczególnie o etiologii EM) śmiertelnością sięgającą od 30 do 80%.
	 Materiał i metody: Materiał badany stanowiła surowica pozyskana od pacjentów 
z podejrzeniem echinokokozy. Badania  prowadzono za pomocą testów: Echinococcus IgG- Elisa 
Novatec Novalisa ,  Anty – Echinococcus EurolineWB (IgG) i  Testu WB LDBIO DIAGNOSTICS. 
	 Wyniki:  W latach 2023 –2025 w Szpitalu Uniwersyteckim wykonano łącznie 933 badań 
w kierunku bąblowicy.  U 1,3% pacjentów diagnostyka serologiczna została uzupełniona analizą 
preparatów z materiału pobranego w czasie biopsji z torbieli. Największy procent osób z obecnymi 
przeciwciałami Echinococcus IgG stwierdzono u kobiet (64%) w wieku od 21 do 62 lat. Do 
badań porównawczych, losowo wybrano dziesięć surowic pacjentów SU w Krakowie. Surowice 
przebadano testem typu Elisa  Echinococcus IgG, a następnie wykonano badania porównawcze 
testami Western Blot. Wśród badanych surowic (dla obu testów WB) uzyskano wyniki pozytywne 
dla EM (dwie osoby). W przypadku 30% surowic wyniki WB dały odmienne wartości.
	 Dyskusja i wnioski: Niespecyficzne objawy choroby, trudności diagnostyczne oraz 
obniżona świadomość wśród lekarzy przyczyniają się do opóźnienia rozpoznania i mogą pociągać 
za sobą ograniczenia opcji terapeutycznych.
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Sesja XVII 
Rzadkie patogeny 
oportunistyczne
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Glony chorobotwórcze dla człowieka i zwierząt

Tomasz Jagielski

Zakład Mikrobiologii Medycznej, Instytut Mikrobiologii, Wydział Biologii, 
Uniwersytet Warszawski, Warszawa, Polska

 t.jagielski@uw.edu.pl

	 Glony należą do najmniej poznanych czynników etiologicznych chorób ludzi i zwierząt. 
W przeciwieństwie do bakterii, grzybów, wirusów czy pierwotniaków rzadko są postrzegane jako 
organizmy chorobotwórcze, choć piśmiennictwo dotyczące ich szkodliwego wpływu na zdrowie 
człowieka i zwierząt systematycznie się powiększa.
	 Głównym mechanizmem szkodliwego działania glonów na organizmy żywe jest produkcja 
toksyn, wywołujących zatrucia o zróżnicowanym obrazie klinicznym – od nieżytów żołądkowo-
-jelitowych po ciężkie zespoły neurologiczne.
	 Tylko nieliczne gatunki glonów rozwinęły zdolność do aktywnego parazytyzmu. Glony ta-
kie mogą kolonizować tkanki gospodarza, namnażać się w nich oraz unikać lub modulować jego 
odpowiedź immunologiczną.
	 Szczególne znaczenie mają przedstawiciele rodzaju Prototheca, bezbarwne, jednokomór-
kowe glony wywołujące oportunistyczne zakażenia u ludzi i wielu gatunków zwierząt, określane 
wspólną nazwą prototekozy. Choroba ta występuje coraz częściej, zwłaszcza u osób z deficytami 
odporności, choć wciąż świadomość kliniczna tej jednostki pozostaje niska. Ze względu na rzad-
kie występowanie i nietypowy charakter zakażeń prototekoza bywa pomijana w diagnostyce 
różnicowej, a jej leczenie istotnie komplikuje oporność szczepów Prototheca na wiele spośród 
stosowanych leków przeciwdrobnoustrojowych.
	 Prototekoza stanowi przykład poszerzania spektrum czynników etiologicznych chorób za-
kaźnych, co należy wiązać z postępującymi zmianami środowiskowymi i cywilizacyjnymi, takimi 
jak degradacja ekosystemów, senilizacja społeczeństw, wzrost liczby osób z niedoborami odpor-
ności oraz coraz szersze stosowanie terapii immunosupresyjnych.
	 Fykologia medyczna jest nową dziedziną badań zajmującą się biologią i znaczeniem kli-
niczno-epidemiologicznym glonów oraz innych rzadkich patogenów oportunistycznych, których 
niejasna lub kontrowersyjna pozycja taksonomiczna sytuuje je poza głównym nurtem klasycznej 
mikrobiologii zakaźnej.
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Lactococcus garvieae – patogen ludzi, ryb i bydła

Henryk Krukowski

Katedra Higieny Zwierząt i Zagrożeń Środowiska, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie

 henryk.krukowski@up.lublin.pl

	 Lactococcus garvieae jest rzadkim, Gram-dodatnim, katalazoujemnym, fakultatywnie 
beztlenowym ziarniakiem, występującym na całym świecie. Gatunek wyodrębniono z rodzaju 
Streptococcus w 1985 roku. Początkowo izolowano go od bydła z zapaleniem gruczołu 
mlekowego (Garvie, 1981), a następnie od ryb i ludzi.
	 Bakteria jest ważnym patogenem w akwakulturze, szczególnie latem, gdy wzrost 
temperatury wody sprzyja jej namnażaniu. Wywołuje laktokokozę ryb, prowadzącą do posocznicy 
i zmian patologicznych, m.in. przekrwienia narządów, martwicy wątroby i śledziony, wytrzeszczu 
gałek ocznych, ciemnienia skóry oraz zaburzeń pływania. Szczególnie zagrożone są gatunki 
hodowlane, m.in. pstrąg tęczowy. Bakteria może hamować wzrost niektórych patogenów, co 
wskazuje na jej potencjał probiotyczny.
	 L. garvieae jest coraz częściej rozpoznawana jako czynnik klinicznego i subklinicznego 
zapalenia wymion u krów. Wykazuje geny wirulencji, zdolność kolonizacji gruczołu mlekowego, 
a niektóre szczepy są wielolekooporne. Badania przeprowadzone przez nas w 2025 r. potwierdziły 
obecność bakterii w mleku krów z subklinicznym zapaleniem wymion. Izolaty były wrażliwe 
na kilka antybiotyków, ale wykazywały oporność m.in. na benzylopenicylinę, linkomycynę 
i ryfaksyminę. Wszystkie badane szczepy były oporne na klindamycynę.
	 Od 1991 roku opisuje się zakażenia L. garvieae u ludzi, m.in. zapalenie kości i szpiku, 
zapalenie opon mózgowych oraz infekcyjne zapalenie wsierdzia. Przypadki kliniczne wskazują 
na możliwy związek zakażeń ze spożywaniem surowych ryb. Opisano zapalenie wsierdzia 
u pacjenta z protezą zastawki aortalnej po spożyciu sushi oraz bakteriemię z krwotokiem 
podpajęczynówkowym u mężczyzny po spożyciu sushi i sashimi. Zakażenie może wystąpić 
także po kontakcie ze środowiskiem wodnym – u dziecka bawiącego się w strumieniu bakteria 
została wyizolowana z zakażonych otarć skóry. L. garvieae stanowi więc problem dla zdrowia 
ryb, zwierząt gospodarskich i ludzi oraz dla bezpieczeństwa żywności.
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Gronkowce koagulazo-ujemne (CoNS): Staphylococcus haemolyticus 
i S. lugdunensis – czy jeszcze komensale czy już patogeny?

Jacek Międzobrodzki, Maja Kosecka-Strojek

Zakład Mikrobiologii, Wydział Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii, Uniwersytet Jagielloński, 
ul. Gronostajowa 7, 30-087 Kraków

 jacek.miedzobrodzki@uj.edu.pl

	 Wprowadzenie: Gronkowce koagulazo-ujemne (CoNS) są populacją ponad 60 gatunków 
eubakterii budujących naturalną biocenozę człowieka i niektórych wyższych zwierząt. Klasyfiko-
wane są stale jako niechorobotwórcze lub zdecydowanie mniej niż gronkowiec złocisty Staphylo-
coccus aureus. Niektóre gatunki są przedstawiane jako patogeny szpitalne, np. S. epidermidis i 
S. saprohyticus; natomiast liczna grupa gatunków CoNS nie jest objęta szczegółowymi analizami. 
	 Cel badań: Celem badań było poznanie profili fenotypowych i genetycznych dwóch wy-
branych gatunków CoNS: S. haemolyticus i S. lugdunensis wyizolowanych z ostrych zakażeń 
pacjentów. 
	 Metody: Stosowano dwie grupy metod, standardowe metody fenotypowe – hodowlane                       
i biochemiczne oraz zaawansowane molekularne - MLST i sekwencjonowanie w kierunku obec-
ności genów wirulencji, biofilmu i lekooporności.
	 Wyniki: Wszystkie szczepy gatunków S. haemolyticus i większość S. lugdunensis po-
wodowały hemolizę i wszystkie budowały biofilm in vitro, w tym liczne przedstawiały silne ak-
tywności.  Większość szczepów była wrażliwa na zastosowane antybiotyki; niektóre szczepy S. 
haemolyticus były oporne na amikacynę, tetracyklinę i tobramycynę, a kilka szczepów S. lugdu-
nensis opornych na fosfomycynę, erytromycynę i klindamycynę. Wszystkie wytwarzały lugduninę. 
Szczepy obydwu gatunków niosły po kilka genów wirulencji, wszystkie badane szczepy posiadały 
geny hemolizyn – hla, hlb, hlg, hld, operon ica i geny adhezyn. Stwierdzono wysoką heterogen-
ność kaset genetycznych SCCmec oraz kasety o nietypowych składach.
	 Wnioski: Poznane fenotypowe i genetyczne profile szczepów badanych gatunków wyka-
zały cechy niezgodne z uznawaną klasyfikacją określającą je jako niepatogenne lub mniej od S. 
aureus. Opisano poznane nowe cechy fenotypowe oraz obecne w tych szczepach geny wirulencji 
i oporności, które zostały pobrane od innych bakterii towarzyszących CoNS.  Zaobserwowa-
no proces ewolucyjny generowania wirulencji i lekooporności u bakterii poprzednio niechorobo-
twórczych i lekowrażliwych. Uzyskane wyniki mają wysoką wartość dla diagnostyki, interpretacji 
wyników i decyzji klinicznych podstawowych dla terapii, a także wymagają reklasyfikacji tych 
drobnoustrojów.
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Zakażenie łożyska naczyniowego Corynebacterium diphtheriae 
(opis przypadku)

Piotr Kłuciński (1, 2), Alicja Ekiel (1), Tomasz J. Wąsik (1)

(1)Katedra i Zakład Mikrobiologii Lekarskiej, Wydział Nauk Medycznych w Katowicach, Śląski 
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	 68-letni mężczyzna został przyjęty do oddziału chorób wewnętrznych z powodu podejrze-
nia sepsy oraz dekompensacji  przewlekłej niewydolności krążenia z objawami duszności,  obrzę-
kiem kończyn dolnych. Od godzin rannych w dniu przyjęcia pogorszenie kontaktu. W badaniach 
laboratoryjnych stwierdzono podwyższone parametry stanu zapalnego: leukocytoza 15 000\/µL, 
CRP 229 mg\/L, prokalcytonina 18 ng\/mL. Dodatkowo rozpoznano zakażenie układu moczowego 
na podstawie badania ogólnego moczu. W badaniu przedmiotowym pacjent w stanie ogólnym 
ciężkim, wydolny krążeniowo, wymagający tlenoterapii biernej. Otyły i zaniedbany higienicznie 
z odleżyną prawej okolicy podudzia i lewego łokcia wraz z cechami niedokrwienia palców stopy. 
Akcja serca miarowa\/niemiarowa 110\/min., ciśnienie RR 90\/60 mm Hg, temperatura 36.9⁰ C. 
	 W dniu przyjęcia pobrano krew i mocz do badania mikrobiologicznego i włączono anty-
biotykoterapię empiryczną – piperacylina\/tazobactam. 2 dni od przyjęcia uzyskano wzrost  Co-
rynebacterium diphtheriae w 2 posiewach krwi (identyfikacje metodą spektrometrii masowej). 
Z moczu wyhodowano Proteus mirabilis, wrażliwy na piperacylinę\/tazobactam. Z chełboczącej 
zmiany o wielkości 4 cm w okolicy stawu śródstopno-paliczkowego bliższego po stronie lewej 
pobrano niewielką ilość treści ropnej, z której następnego dnia uzyskano wzrost Corynebacterium 
diphtheriae. Szczep przekazany do typowania w kierunku toksynotwórczości – wynik ujemny. 
W wykonanym antybiogramie wykazano wrażliwość szczepu na: penicylinę, cefotaksym, linezo-
lid, ciprofloksacynę, trimetoprim\/sulfametoksazol. Po uzyskaniu wyniku antybiogramu dołączono 
do terapii linezolid. Przez następne dni stan pacjenta określano jako ciężki, adekwatny do scho-
rzeń. Wykonany w 3 dniu pobytu posiew krwi był ujemny. W 13 dniu stan pacjenta oceniono 
jako ciężki, bez kontaktu. W godzinach wieczornych stwierdzono zatrzymanie krążenia, podjęto 
bezskuteczne czynności reanimacyjne.
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Sesja XVIII 
Mikroprezentacje dla 
młodych naukowców
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Drobnoustroje – znaczenie w zdrowiu i chorobach człowieka

prof. dr hab. Eugenia Gospodarek-Komkowska

Katedra Mikrobiologii Collegium Medicum im. Ludwika Rydygiera w Bydgoszczy, Uniwersytet 
Mikołaja Kopernika w Toruniu

 gospodareke@cm.umk.pl

	 Drobnoustroje zasiedlają organizm człowieka już w czasie życia płodowego. Z czasem 
w wielu jego obszarach zaczynają tworzyć złożoną, dynamiczną społeczność wirusów, bakterii, 
archeonów i grzybów, która wraz z ich genami nazywana jest mikrobiomem. Dzięki zainicjowa-
nemu w 2007 r.
	 Projektowi Ludzkiego Mikrobiomu (ang. Human Microbiome Project, HMP), zidentyfikowa-
no ponad 10000 gatunków drobnoustrojów, które mogą zasiedlać organizm ludzki. Skład jakościo-
wy i ilościowy mikrobioty zależy od właściwości osobniczych kolonizowanych miejsc, dostępności 
do składników odżywczych, czynników środowiskowych, zachowania gospodarza. Mikrobiom to 
kluczowy regulator zdrowia człowieka. Ma korzystny wpływ niemal na wszystkie funkcje fizjolo-
giczne człowieka. Pełni trzy grupy zadań: metaboliczne, troficzne, ochronne, które wzajemnie 
uzupełniają się.
	 Każde zaburzenie bioróżnorodności mikrobioty fizjologicznej (szczególnie jelitowej) będące 
wynikiem oddziaływania różnych czynników, doprowadza do dysbiozy, która sprzyja rozwojowi 
wielu chorób zarówno infekcyjnych, jak i nieinfekcyjnych. Wymieniając je w kolejności alfabetycz-
nej, są to: alergia, anoreksja, astma, autyzm, celiakia, choroby autoimmunologiczne, metabo-
liczne, sercowo-naczyniowe, neurologiczne, nowotworowe, psychiatryczne, proces starzenia się 
organizmu, przewlekłe stany zapalne, zmiana zachowań oraz zakażenia i zatrucia pokarmowe.
	 Mikrobiom to nowo rozwijający się obszar badawczy. Znajomość znaczenia mikrobioty 
naturalnej może przyczynić się do jej modyfikacji w stanie dysbiozy, rozwoju nowych wskaźników 
prognostycznych, celów dla innowacyjnych strategii prewencyjnych, terapeutycznych, nowator-
skich metod zapobiegania i leczenia wielu chorób, kształtowania sylwetki. Interwencja w mikrobio-
tę (szczególnie jelitową) powinna być ostrożna. Winna uwzględniać spersonalizowanie postępo-
wania dla osób z predyspozycjami do różnych chorób. Interwencje ukierunkowane na mikrobiom 
to obiecujący potencjał terapeutyczny, m.in. leczenia zaburzeń metabolicznych i neurodegenera-
cyjnych, wpływu na proces starzenia, promowania zdrowia, długowieczności.
	 Zmodyfikowane drobnoustroje, probiotyki, prebiotyki, bioterapeutyki, psychobiotyki, post-
biotyki, synbiotyki działające na oś mikrobiota jelitowa ↔ jelito ↔ mózg, stanowią atrakcyjną opcję 
terapeutyczną. Nie można pomijać tu komunikowania się wewnątrz- i zewnątrzgatunkowego, sieci 
sygnalizacji.
	 W tym zakresie wymagane są kolejne badania funkcjonalne z zakresu metagenomiki, 
metatranskryptomiki, metaproteomiki, metabolomiki, metainteraktomiki, epigenetyki, zaawanso-
wanych metod sekwencjonowania.
	 Choroby człowieka to choroby społeczności mikrobów. Zawsze występują razem. Wzajemnie od 
siebie zależą i oddziałują na siebie.
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Paradoks aerobiologiczny: wpływ strategii ochrony roślin na profil 
białkowy i właściwości alergizujące Alternaria alternata

Julia Gwiazdowska, Łukasz Grewling
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	 European Union regulations and current trends in environmental sciences aim to reduce 
agrochemical use, promoting a reduction in synthetic fungicide application and a transition toward 
sustainable, natural crop protection strategies. However, exposure to these compounds may 
impose severe chemical stress, altering fungal metabolism and triggering defense mechanisms 
in phytopathogenic fungi. Since fungi of the genus Alternaria are among the most prevalent 
aeroallergens, assessing the impact of such factors on their protein profile is crucial. A particular 
threat is posed by the Alt a 1 protein - the major allergen of Alternaria alternata - which induces 
acute hypersensitivity reactions ranging from allergic rhinitis to asthma exacerbations, making 
its expression analysis a priority. This study aimed to determine how sublethal concentrations of 
selected fungicides and natural plant-derived substances, including essential oils, affect mycelial 
growth, sporulation intensity, and the production and release of the Alt a 1 protein by A. alternata 
strains. Environmental isolates were identified using MALDI-TOF MS. Following the analysis of 
biomass and sporulation, the global protein profile and Alt a 1 content were evaluated using 
fluorometry (Qubit) and ELISA, respectively. Both synthetic and natural substances effectively 
limited biomass increase and reduced spore counts. However, this environmental pressure 
induced a sharp increase in the synthesis and secretion of the Alt a 1 protein. The aerobiological 
paradox demonstrated in this study - where suppression of fungal growth stimulates the 
overproduction of allergenic proteins - highlights the urgent need to incorporate allergen profiling 
into the evaluation of sustainable plant protection strategies.
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Rezystom powietrza w budynkach użyteczności publicznej: ilościowe 
oznaczenie genów oporności na antybiotyki w powietrzu wewnętrznym

Klaudia Kortus, Martyna Kryger, Anna Maćkowska, Ryszard Koczura, Joanna Mokracka

Zakład Mikrobiologii, Wydział Biologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, 
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	 The World Health Organization recognizes antibiotic resistance as a major global 
public health threat. Although antibiotic-resistant bacteria may disseminate through multiple 
environmental routes, the role of air remains insufficiently characterized, partly due to the high 
proportion of unculturable microorganisms. Culture-independent molecular approaches provide an 
opportunity to overcome this limitation and enable comprehensive detection of antibiotic resistance 
genes in airborne microbial communities. 
	 This study aimed to determine the occurrence and relative abundance of antibiotic 
resistance genes (ARGs) in the air metagenome of public buildings. Air samples were collected 
twice from six public buildings including two high schools, two universities, a pharmacy, and 
a private clinic using aspiration onto gelatin filters. Metagenomic DNA was extracted using silica 
columns. The bacterial 16S rRNA gene and 13 selected ARGs were quantified using qPCR and 
dPCR. The relative abundance was calculated as the ratio of ARG copy number to 16S rRNA 
gene copy number.
	 At least five of the 13 tested antibiotic resistance genes were detected in every sample. 
The mean relative abundance of individual genes ranged from 6.5 × 10-⁴ to 3.4 × 10-¹. The highest 
relative abundance was observed for the blaSHV and mcr1 genes, both of which were detected 
in all samples. In contrast blaOXA-1 showed the lowest occurrence and was detected in only four 
samples. Statistical analysis revealed significant differences only for the blaGES gene, which 
showed a higher relative abundance in healthcare-related buildings, namely the pharmacy and 
clinic, than in high schools.
	 Indoor air in public buildings contains a diverse pool of ARGs. Detection ARGs at relative 
abundances reaching 3.4 × 10-¹ suggest that indoor air may contribute to the environmental 
dissemination of antibiotic resistance, highlighting the need for continuous monitoring of airborne 
resistomes in public and healthcare environments.
	 Funding: Supported by grant NCN 2021\/41\/B\/NZ9\/01138 from 2021.
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Wysoka częstość występowania markerów oporności oraz różnorodność 
genomowa izolatów Clostridioides difficile w analizie sekwencjonowania 

całogenomowego – badanie wieloośrodkowe w południowej Polsce (2022–
2023)

Estera Jachowicz-Matczak, Piotr B. Heczko, Jacek Czepiel, Dorota Wultańska, Hanna Pituch, 
Jadwiga Wójkowska-Mach
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	 Background: Antimicrobial resistance in Clostridioides difficile threatens frontline thera-
pies, particularly vancomycin and metronidazole. Rapid genomic screening can flag putative resi-
stance mechanisms, informing infection prevention and stewardship. We present pilot WGS and 
rybotype data.
	 Methods: A multicenter collection included the University Hospital in Kraków and five 
long-term care facilities in Małopolska, in 2022-2023. Sixty-six C. difficile strains were sequenced 
(WGS, AVITI PE300) and analyzed bioinformatically; eight originated from colonized individuals, 
the remainder from CDI cases. We extracted the prevalence of genes related to vancomycin 
resistance (vanR-Cd, vanS-Cd, vanT-Cd, vanG, vanZ1, and vanS-Cd_T369I variant) and the 
metronidazole-associated gene nimB-Cd. All C. difficile isolates were characterised by multiplex 
PCR for detection of genes for toxins (tcdA-toxin A, tcdB-toxin B, ctdA and cdtB-binary toxin) and 
by high-resolution capillary gel-based electrophoresis PCR ribotyping.
	 Results: Markers associated with vancomycin resistance were highly prevalent among the 
analyzed isolates, including vanR-Cd (93.9%), vanT-Cd (71.2%), vanS-Cd (63.6%), vanG (59.1%), 
vanZ1 (51.5%), and vanS-Cd_T369I (4.5%). The metronidazole resistance marker nimB-Cd was 
detected in 95.5% of isolates. Ribotype 027 accounted for 41% of all strains, while ribotype 955 
represented 28%. Although classified within the same ribotype, isolates showed considerable 
genomic diversity in WGS analysis and were not closely related.
	 Conclusions: Ribotypes 027 and 955 predominated among the analyzed C. difficile 
isolates; however, WGS demonstrated substantial genomic heterogeneity even within the same 
ribotype. In this pilot C. difficile isolates frequently harbor genomic markers linked to resistance to 
vancomycin and metronidazole. These preliminary WGS results should be interpreted cautiously 
and used to prioritize surveillance and stewardship actions while we complete phenotypic 
validation.
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Inhibicja zależna od kontaktu mediowana przez system sekrecji typu V 
wspiera przeżywanie komórek przetrwałych UPEC wewnątrz komórek 

nabłonka pęcherza moczowego

Maciej Obrębski, Marcin Równicki, Jakub Patryk Piwowarski

MicrobiotaLab, Department of Pharmaceutical Microbiology and Bioanalysis, Faculty of 
Pharmacy, Medical University of Warsaw, Warsaw, Poland
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	 Recurrence of urinary tract infections (UTIs) is increasingly understood as a consequence 
of host-pathogen interactions enabling uropathogenic Escherichia coli (UPEC) to persist within 
bladder epithelial cells during antibiotic therapy and subsequently seed relapse. Identifying the 
molecular mechanisms supporting survival in this intracellular niche is therefore critical. Ghosh 
et al. previously showed that Type V Secretion System (T5SS)-mediated contact-dependent 
inhibition (CDI) promotes the formation of antibiotic-tolerant UPEC persisters in broth culture. 
However, whether CDI contributes to intracellular persistence during UPEC infection remains 
unknown. 
	 Here, we investigated intracellular UPEC survival and reactivation, and assessed the 
contribution of CDI to intracellular persistence using a human bladder epithelium infection model. 
T24 cell monolayers grown on Transwell inserts were infected with wild-type UPEC strain 536 
(O6:K15:H31) or an isogenic  CDI-deficient mutant (ΔCDI). Co-cultures were treated with ampicillin 
at 100× MIC to simulate therapy and were subsequently maintained for 2 days at 10× MIC to 
ensure elimination of extracellular bacteria. After host-cell lysis, intracellular persisters were 
quantified by colony-forming unit (CFU) enumeration. A dual-labelled UPEC 536 reporter strain 
expressing constitutive RFP and inducible GFP enabled confocal imaging of metabolic reactivation 
following antibiotic removal.
	 We confirmed that UPEC survives within T24 cells during prolonged ampicillin exposure 
and exhibits delayed growth reactivation after antibiotic withdrawal. Importantly, CDI deletion 
significantly reduced the number of intracellular survivors by approximately 20% relative to the wild 
type, demonstrating that CDI\/T5SS contributes to UPEC persistence in the antibiotic-exposed 
epithelial niche. These findings identify CDI\/T5SS as an underexplored target for strategies aimed 
at reducing UTI recurrence.



133

XXX Jubileuszowy Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów
2 4 - 2 6  W R Z E Ś N I A  2 0 2 6 ,  K a t o wi  c e

Mikroplastiki jako czynnik modyfikujący adaptację stresową bakterii 
i biodegradację ksenobiotyków

Natalia Lisiecka, Marta Woźniak-Karczewska, Anna Parus, Hermann J. Heipieper, 
Łukasz Chrzanowski
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	 Mikroplastiki są obecnie uznawane za jedną z najpowszechniej występujących grup za-
nieczyszczeń środowiskowych. Ze względu na swoje właściwości mogą oddziaływać z różnymi 
ksenobiotykami, wpływając na ich biodostępność i los w środowisku. Chociaż dotychczasowe 
badania koncentrowały się głównie na zjawiskach sorpcji, znacznie mniej uwagi poświęcono 
konsekwencjom tych oddziaływań dla aktywności mikroorganizmów oraz ich odpowiedzi na stres 
środowiskowy. Zrozumienie tych zależności jest szczególnie istotne, ponieważ mikroorganizmy 
odgrywają kluczową rolę w procesach biodegradacji zanieczyszczeń.
	 Celem pracy była ocena wpływu mikroplastików na odpowiedź bakterii na obecność kse-
nobiotyków, ze szczególnym uwzględnieniem adaptacji stresowej oraz procesów biodegradacji.
	 Badania przeprowadzono z wykorzystaniem mikroplastików, zarówno w formie pierwotnej, 
jak i poddanej procesom starzenia. Analizowano oddziaływania pomiędzy mikroplastikami a wy-
branymi ksenobiotykami zawierającymi herbicydowe aniony oraz surfaktantowe kationy. Oceniano 
toksyczność badanych związków, zmiany w składzie kwasów tłuszczowych błon komórkowych 
(wskaźnik trans\/cis) oraz zdolność mikroorganizmów do biodegradacji analizowanych związków.
	 Wykazano, że mikroplastiki oddziałują przede wszystkim z hydrofobowymi kationami sur-
faktantowymi, ograniczając ich wpływ dla mikroorganizmów. Prowadziło to do zmniejszenia od-
powiedzi stresowej bakterii, co potwierdzono na podstawie zmian wskaźnika trans\/cis kwasów 
tłuszczowych błon komórkowych. Jednocześnie obecność mikroplastików wpływała na przebieg 
procesów biodegradacji, wskazując na ścisły związek pomiędzy dostępnością zanieczyszczeń 
a aktywnością mikroorganizmów.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że mikroplastiki mogą regulować funkcjonowanie mikroorga-
nizmów poprzez zmianę biodostępności ksenobiotyków. Oprócz roli nośników zanieczyszczeń 
należy je zatem postrzegać jako czynnik wpływający na adaptację stresową bakterii oraz efek-
tywność procesów biodegradacji, a tym samym na środowiskowy los związków organicznych.
	 Badania zostały sfinansowane przez Narodowe Centrum Nauki, OPUS 21, numer grantu: 
DEC-2021\/41\/B\/NZ9\/03981.
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Mikroplastiki jako potencjalne siedliska klinicznie istotnej oporności 
na antybiotyki w rzece Warcie
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	 Background: Antimicrobial resistance (AMR) is recognized as a major global health 
threat within the One Health framework. Aquatic ecosystems are important pathways for the 
dissemination of antibiotic-resistant bacteria (ARB) and antimicrobial resistance genes (ARGs). 
Due to their increasing abundance in freshwater environments, microplastic particles may provide 
surfaces for microbial colonization and contribute to the persistence and spread of clinically 
relevant resistance determinants. This study aimed to assess the occurrence of clinically relevant 
antibiotic-resistant bacteria associated with microplastic particles and to characterize their 
resistance genes in a riverine environment.
	 Methods: Seasonal sampling was conducted in January, March, June, and October 2025 
along the Warta River, Poland, at three sites: two located upstream and one downstream of 
a treated wastewater effluent discharge point. Water samples were fractionated by sequential 
filtration through membrane filters with pore sizes of 20 µm, 8 µm, and 0.45 µm. Microplastic 
particles were identified using DANS staining (4-dimethylamino-4′-nitrostilbene) and scanning 
electron microscopy. Total microbial counts were determined on BHI agar, while coliform 
bacteria were enumerated on Brilliance™ E. coli\/Coliform Selective Agar. Extended-spectrum 
β-lactamase-producing Enterobacterales (ESBL), carbapenemase-producing Enterobacterales, 
methicillin-resistant staphylococci, vancomycin-resistant enterococci (VRE), and colistin-resistant 
isolates were selected using appropriate chromogenic media and confirmed phenotypically by 
double-disk synergy test, Carbapenem Inactivation Method, and disk diffusion susceptibility 
testing. Antibiotic resistance genes were detected in bacterial genomes by PCR assays.
	 Results: The >8 µm microplastic fraction harboured significantly higher bacterial loads 
(4.0×10² CFU\/mL) than the 8 µm microplastic fraction. The blaOXA-1 gene was the most 
prevalent β-lactamase gene among ESBL-producing isolates. No significant differences were 
observed between sampling sites or seasons.
	 Conclusions: These findings indicate that microplastic particles may act as environmental 
reservoirs of clinically relevant antimicrobial resistance determinants. By supporting the 
persistence of antibiotic-resistant bacteria and resistance genes, microplastics may contribute to 
the environmental dissemination of AMR in freshwater ecosystems.
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Fenotypowe i molekularne odpowiedzi adaptacyjne Staphylococcus aureus 
na czynniki stresowe związane z przetwarzaniem żywności
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	 Staphylococcus aureus jest jednym z ważniejszychpatogenów przenoszonych przez 
żywność, zdolnym do przetrwania w niekorzystnych warunkach środowiskowych. Ekspozycja 
na czynniki stresowe może prowadzić do uruchomienia mechanizmów adaptacyjnych zwiększa-
jących jego przeżywalność oraz wpływających zarówno na cechy fenotypowe, jak i genotypowe.
	 Celem badań była ocena wpływu czynników stresowych występujących podczas produkcji 
i przetwarzania żywności na cechy fenotypowe i molekularne S. aureus.
	 Materiał badawczy stanowiły szczepy S. aureus wyizolowane z żywności. Oceniono 
zmiany tolerancji na wybrane antybiotyki (oksacylinę, tetracyklinę, erytromycynę, azytromycynę 
i tobramycynę), zdolność tworzenia biofilmu i produkcji śluzu oraz ekspresję genów związanych 
z wirulencją i antybiotykoopornością po ekspozycji na badane czynniki stresowe (stres osmotycz-
ny, kwasowy i zasadowy).
	 Uzyskane wyniki wykazały, że ekspozycja na badane czynniki stresowe prowadziła 
do wzrostu tolerancji szczepów S. aureus na antybiotyki należące do grup tetracyklin, β-laktamów 
oraz aminoglikozydów. Ponadto obserwowano zależne od szczepu zmiany w zdolności tworze-
nia biofilmu i produkcji śluzu, wskazujące na aktywację mechanizmów adaptacyjnych sprzyjają-
cych przetrwaniu tego patogenu. Wykazano również, że czynniki stresowe związane z produkcją 
i utrwalaniem żywności wpływają na ekspresję genów enterotoksyn gronkowcowych (SEs) oraz 
genów odpowiedzialnych za antybiotykooporność tego patogenu.
	 Uzysakane wyniki badań dostarczają nowych informacji na temat odpowiedzi adapta-
cyjnych S. aureus na warunki stresowe występujące w łańcuchu produkcji żywności. Lepsze 
poznanie tych mechanizmów może przyczynić się do opracowania skuteczniejszych strategii 
ograniczania występowania tego patogenu w środowisku produkcyjnym oraz poprawy bezpie-
czeństwa mikrobiologicznego żywności.
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Ocena przydatności diagnostyki syndromowej multiplex PCR 
w wykrywaniu koinfekcji u pacjentów z atypowym zapaleniem płuc 

w okresie po pandemii COVID-19.

Iwona Skiba-Kurek, Gabriela Cygnar, Magdalena Żukowska-Żbik, Weronika Tyka, 
Aldona Olechowska-Jarząb

Samodzielny Publiczny Zakład Opieki Zdrowotnej Szpital Uniwersytecki w Krakowie 
ul. Marii Orwid 11, 30-688 Kraków, Polska

 iskiba@su.krakow.pl

	 Wstęp: Okres po pandemii COVID-19 przyniósł globalne zmiany w epidemiologii zakażeń 
dróg oddechowych, objawiające się m.in. gwałtownym wzrostem liczby przypadków atypowych 
zapaleń płuc. Tradycyjne podejście diagnostyczne utrudnia identyfikację złożonych zakażeń, które 
mogą modyfikować przebieg kliniczny choroby.
	 Cel: Ocena częstości i charakterystyki koinfekcji wirusowo-bakteryjnych u pacjentów ho-
spitalizowanych z podejrzeniem atypowego zapalenia płuc w okresie po pandemii COVID-19
	 Materiał i metody: Badaniem objęto próbki kliniczne (wymazy z nosogardzieli, BAL) po-
brane od pacjentów z objawami infekcji dolnych dróg oddechowych. Diagnostykę laboratoryjną 
oparto na wielotargetowych testach molekularnych z zastosowaniem zamkniętych paneli syndro-
mowych, oceniając uzyskane profile genetyczne patogenów w korelacji z biomarkerami gospo-
darza. 
	 Wyniki: Zastosowanie techniki multiplex PCR pozwoliło na jednoczesną detekcję wielu 
patogenów w czasie poniżej 2 godzin. W badanej grupie pacjentów z potwierdzonym zakażeniem 
atypowym (głównie Mycoplasma pneumoniae oraz Chlamydia pneumoniae) koinfekcje o etiologii 
wirusowej (m.in. RSV, grypa, SARS-CoV-2, rhinowirusy) stanowiły istotny odsetek wszystkich 
zidentyfikowanych przypadków. U pacjentów tych odnotowano wyższe wartości parametrów za-
palnych (CRP, prokalcytoniny, leukocytozy) w porównaniu do grupy z monoinfekcją.
	 Wnioski: Szybkie testowanie syndromowe pozwala uchwycić złożoną etiologię zakażeń 
dróg oddechowych, w tym częste współwystępowanie patogenów. Ma to bezpośrednie znaczenie 
dla personalizacji leczenia, racjonalnego stosowania antybiotyków oraz wdrażania zasad antimi-
crobial stewardship, zwłaszcza w przypadkach z dominującą etiologią wirusową. Zastosowanie 
tego typu diagnostyki może również usprawnić decyzje dotyczące izolacji chorych i organizacji 
opieki szpitalnej w ujęciu epidemiologicznym.
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Wykorzystanie modeli uczenia maszynowego do klasyfikacji raka jelita 
grubego na podstawie mikrobiomu jelitowego

Anna Miastowska

Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w Szczecinie, Wydział Biotechnologii i Nauk 
o Zwierzętach, Katedra Mikrobiologii i Biotechnologii, Centrum Dydaktyczno-Badawcze 

Nanotechnologii, al. Piastów 45, 70-311 Szczecin

 ma47680@zut.edu.pl

	 Rozwój metod sztucznej inteligencji (ang. artifical inteligence, AI), w tym modeli uczenia 
maszynowego (ang. machine learning, ML) sprawił, że są one coraz częściej wykorzystywa-
ne w mikrobiologii i medycynie. Na szczególną uwagę zasługuje możliwość zastosowania ML 
do analizy wczesnych zmian mikrobiomu związanych z występowaniem raka jelita grubego (ang. 
colorectal cancer, CRC). Diagnostyka oparta na analizie zmian mikrobiomu np. z próbek kału, 
może umożliwić, wcześniejsze wykrywanie zmian nowotworowych, a jednocześnie stanowi me-
todę mało inwazyjną.
	 Celem wykonanych badań była identyfikacja gatunków bakterii, których obecność lub 
niedobór może świadczyć o rozwoju nowotworu, czyniąc je potencjalnymi biomarkerami diagno-
stycznymi. 
	 W niniejszej pracy porównano wydajność sześciu klasyfikatorów wykorzystujących dane 
z sekwencjonowania mikrobiomu pacjentów z CRC oraz osób zdrowych. Dane poddano trans-
formacji i normalizacji, a następnie wykonano trening i ocenę modeli ML. Skuteczność oceniono 
przy użyciu miar, takich jak dokładność oraz krzywych Precision-Recall. W celu znalezienia bio-
markerów wykonano analizę SHAP (SHapley Additive exPlanations) pozwalającą na określenie 
znaczenia poszczególnych cech w modelach. Dodatkowo dodano hiperparametry pozwalające 
określić, czy wybór gatunków bakterii, wiąże się ze wzrostem czy spadkiem ich liczebności.
	 Wyniki wskazują, że modele Random Forest i XGBoost pozwalają rozróżniać osoby chore 
od zdrowych na podstawie profilu mikrobiomu jelitowego z dokładnością do około 75%. Analiza 
SHAP oraz dodanie hiperparametrów umożliwiła znalezienie potencjalnych biomarkerów, takich 
jak Gemella morbillorum, Fusobacterium nucleatum, Lachnospira eligens. 
	 Wskazane powyżej gatunki były opisywane w literaturze jako związane z procesem nowo-
tworowym. Mimo ograniczeń, stosowanie AI w medycynie ma potencjał zwłaszcza w kontekście 
rosnącej liczby danych multiomicznych mogących poprawić skuteczność diagnostyki.
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Nowe perspektywy terapii prototekozy: ocena aktywności nowych 
związków przeciwdrobnoustrojowych wobec chorobotwórczych glonów 

z rodzaju Prototheca – badania lekowrażliwości i cytotoksyczności in vitro

Angelika Proskurnicka, Aleksander Lisowski, Tomasz Jagielski

Zakład Mikrobiologii Medycznej, Instytut Mikrobiologii, Wydział Biologii, Uniwersytet 
Warszawski, Warszawa, Polska

 a.proskurnicka@uw.edu.pl

	 Wstęp: Glony z rodzaju Prototheca to rzadkie patogeny oportunistyczne ludzi i zwierząt. 
Brak ujednoliconych schematów leczenia sprawia, że ich terapia stanowi poważne wyzwanie 
kliniczne.
	 Cel: Praca miała na celu ocenę aktywności przeciwprototekowej i cytotoksyczności wy-
branych związków przeciwdrobnoustrojowych.
	 Materiały i metody: Badaniem objęto szczepy typowe czterech gatunków patogennych 
(P. blaschkeae, P. bovis, P. ciferrii i P. wickerhamii) oraz gatunku środowiskowego (P. stagnora). 
Minimalne stężenie hamujące wzrost (MIC) oraz minimalne stężenie algobójcze (MAC) oznacza-
no metodą mikrorozcieńczeń (CLSI M27-A3) dla sześciu związków: aleksydyny (AXD), efinako-
nazolu (EFZ), gentamycyny (GEN), milbemycyny (MLB), nystatyny (NST) i otesekonazolu (OTZ). 
Cytotoksyczność wobec komórek nabłonkowych linii BME-UV1 określano testem resazurynowym 
(1, 2, 4, 24 godz.; 0,5–10×MIC).
	 Wyniki: Aktywność badanych związków wobec glonów Prototheca spp. była wyraźnie 
zróżnicowana. Najniższe wartości MIC obserwowano dla EFZ (0,016–0,125 mg\/L) i AXD (1–2 
mg\/L), NST (1–8 mg\/L) i GEN (0,5–16 mg\/L), a wyższe dla OTZ (4–64 mg\/L) oraz MLB (32–128 
mg\/L). Wartości MAC były zbliżone do MIC lub nieznacznie wyższe. Badania cytotoksyczności 
wykazały niewielki wpływ EFZ na żywotność komórek BME-UV1 (>90%). Natomiast pozostałe 
związki prowadziły do spadku żywotności komórek do poziomu 6-66%, przy stężeniach ≥1×MIC 
dla OTZ i MLB, 4×MIC – dla GEN i 10XMIC – dla NST i AXD.
	 Wnioski: EFZ wykazuje najwyższą aktywność przeciwprototekową przy jednoczesnej 
najniższej cytotoksyczności, co wskazuje na jego wysoki potencjał terapeutyczny.
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Badania epidemiologiczne kleszczy odłowionych na terenie 
województwa śląskiego

dr n. med. Marta Albertyńska, dr n. med. Beata Rozwadowska, dr. n. med. Grzegorz Hudzik

Wojewódzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Katowicach, Katowice, Polska

 marta.albertynska@sanepid.gov.pl

	 Wstęp: Współwystępowanie w kleszczach mikroorganizmów chorobotwórczych dla czło-
wieka wiąże się z ryzykiem koinfekcji u pacjentów. Współzakażenia mogą zmieniać przebieg 
choroby poprzez nasilenie jej objawów oraz wydłużenie procesu leczenia.
	 Cel: Celem badania była retrospektywna ocena częstości występowania materiału gene-
tycznego kluczowych patogenów odkleszczowych (Borrelia spp., TBEV, Rickettsia spp., Babe-
sia spp., Ehrlichia spp., Anaplasma phagocytophilum, Coxiella burnetii) w kleszczach zebranych 
na terenie województwa śląskiego w latach 2022–2026.
	 Materiał i metody: Analizę przeprowadzono w Interdyscyplinarnej Pracowni Diagnostyki 
Molekularnej Wojewódzkiej Stacji Sanitarno-Epidemiologicznej w Katowicach, wykorzystując ma-
teriał biologiczny pozyskany ze 155 kleszczy z terenu województwa śląskiego. Izolację materiału 
genetycznego przeprowadzono z zastosowaniem zestawu High Pure PCR Template Preparation 
Kit (Roche), natomiast detekcję patogenów wykonano metodą real-time PCR z wykorzystaniem 
zestawu Viasure Tick Borne Diseases Real Time PCR Detection Kit (Certest) na aparacie Light-
Cycler 480 II (Roche).
	 Wyniki: W badanej populacji kleszczy najczęściej identyfikowano materiał genetyczny 
Borrelia spp. (12,9%; n=20) oraz Rickettsia spp. (12,9%; n=20). Obecność A. phagocytophilum 
potwierdzono u 5,8% (n=9) wektorów, natomiast Ehrlichia spp. u 2,0% (n=3). Nie wykryto obec-
ności TBEV, Babesia spp. oraz C. burnetii. Koinfekcje zidentyfikowano w 5,8% (n=9) przypad-
ków, z czego najczęstszą kombinacją było jednoczesne zakażenie Borrelia + Rickettsia (n=5), 
a rzadziej Borrelia + Anaplasma (n=3) oraz Borrelia + Ehrlichia (n=1). Nie stwierdzono koinfekcji 
potrójnych.
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują na obecność materiału genetycznego patogenów 
przenoszonych przez kleszcze, w szczególności Borrelia spp. i Rickettsia spp., w populacji klesz-
czy na terenie województwa śląskiego. Stwierdzenie koinfekcji wskazuje również na możliwość 
jednoczesnej ekspozycji na różne patogeny odkleszczowe.
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Streszczenia - 
sesja plakatowa
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Sesja I 
Różne oblicza grzybów
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ProBiotechnologia w służbie rolnictwa: mapowanie pożytecznych 
mikroorganizmów w ograniczaniu i biokontroli nadkażeń grzybicznych 

wywoływanych przez Trichoderma spp. – badania podstawowe

ProBiotechnology for Agriculture: Mapping the Antagonistic 
Potential of Bacterial Strains for the Biocontrol of Trichoderma spp. – 

Fundamental Research

R. Błaszczak1, P. Nowotnik2, M. Grabarczyk3, A. Gronostaj4, D. Kaźmierczak5

1, 2 ProBiotics Polska Wytwórnia Probiotyków, Bratuszyn, Polska 3, 4, 5 Instytut Technologii 
Mikrobiologicznych w Turku, Turek, Polska

 remigiusz.blaszczak@probiotics.pl

	 Grzyby z rodzaju Trichoderma spp., mimo szerokiego zastosowania w preparatach bio-
logicznych, w określonych warunkach mogą powodować niekontrolowany rozwój i kontaminację 
materiałów wykorzystywanych w procesach biotechnologicznych oraz rolnictwie. Poszukiwanie 
skutecznych metod biologicznego ograniczania ich wzrostu stanowi istotny element rozwoju no-
woczesnych technologii mikrobiologicznych.
	 Celem badań była ocena aktywności przeciwdrobnoustrojowej kolekcji szczepów bakte-
ryjnych wobec Trichoderma spp. Aktywność oceniano z wykorzystaniem zmodyfikowanej metody 
studzienkowo-dyfuzyjnej zgodnej z założeniami EUCAST oraz metody inhibicji wgłębnej. Stopień 
inhibicji określano na podstawie oceny zahamowania wzrostu kolonii grzybów.
	 Badania wykazały zróżnicowaną aktywność przeciwdrobnoustrojową analizowanych 
szczepów. Wybrane izolaty bakteryjne (Lactobacillus spp., Bifidobacterium spp. i Bacillus spp.) 
skutecznie ograniczały wzrost Trichoderma spp. w obu zastosowanych metodach, podczas gdy 
część badanych mikroorganizmów nie wykazywała właściwości inhibicyjnych. Przeprowadzone 
mapowanie umożliwiło identyfikację szczepów o najwyższym potencjale antagonistycznym.
	 Uzyskane wyniki stanowią podstawę do dalszych badań nad opracowaniem biologicz-
nych preparatów do kontroli Trichoderma spp. oraz oceny ich skuteczności w warunkach in vivo. 
Wskazują również na możliwość wykorzystania wyselekcjonowanych bakterii jako czynników 
do biokontroli, wspierających ograniczenie stosowania chemicznych środków ochrony.
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Zdolność drożdży Maudiozyma humilis do hamowania wzrostu bakterii

Growth-inhibitory activity of Maudiozyma humilis against bacteria

Anna Sikora, Aneta Bartosik, Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk, Magdalena Kowalczyk, 
Anna Detman-Ignatowska, Wiktoria Tybulczuk

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN, Warszawa
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	 Strategies used by yeast against other microorganisms include: direct competition for 
nutrients, acidification of the medium, production of metabolites inhibiting the growth of other 
microorganisms (e.g. phenyllactic and indollactic acids), secretion of antimicrobial compounds 
(killer toxins). Killer toxins are small proteins encoded by chromosomal genes, genes carried by 
linear double-stranded DNA plasmids or cytoplasmically-inherited encapsulated double-stranded 
DNA viruses. Their mechanism of action involves: cell wall damage by hydrolysis of ß-glucans in 
fungal cell walls or inhibition of their synthesis; disruption of cell membranes which promotes ion 
leakage; blockage of calcium uptake; inhibition of DNA synthesis and cell division; tRNA cleavage 
and rRNA fragmentation.  
	 Saccharomyces cerevisiae, the yeast most commonly identified in sourdough, produces 
five killer toxins. Four of them (K1, K2, KHR, and KHS) disrupt plasma membrane permeability, 
whereas K28 inhibits cell division by blocking DNA synthesis. Interestingly, killer activity in 
Maudiozyma humilis (formerly Kazachstania humilis; family Saccharomycetaceae), the second 
most frequently occurring yeast species in sourdough, remained unreported until recently.
	 Previously, we isolated the sugar beet-derived strain M. humilis MAW1 from dark 
fermentation bioreactors processing sugar beet molasses and demonstrated its inhibitory activity 
against hydrogen-producing bacteria. Here, we investigated whether the bacterial growth-inhibiting 
properties of the non-sourdough MAW1 strain constitute a species-wide trait by analyzing 
additional M. humilis strains isolated from geographically distinct fermented foods, including strains 
from Argentine agave fermentations and sourdoughs originating from different regions of France. 
Escherichia coli, Pseudomonas putida, and P. aeruginosa exhibited particularly high susceptibility. 
The potential mechanisms responsible for this activity will be discussed.
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Rzadkie drożdże jako przyczyna inwazyjnych zakażeń grzybiczych – 
analiza trzech przypadków wywołanych przez Cyberlindnera fabianii, 

Kodamaea ohmeri oraz Arxiozyma telluris

Rare Yeasts as a Cause of Invasive Fungal Infections: Analysis of 
Three Cases Caused by Cyberlindnera fabianii, Kodamaea ohmeri, 

and Arxiozyma tellurisa

Adrian Bekier1,2, Filip Bielec1,3, Magdalena Grędysa2, Eliza Miaśkiewicz2, 
Małgorzata Brauncajs1,2
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	 Wstęp: Inwazyjne zakażenia grzybicze wywołane przez rzadkie gatunki są coraz częściej 
opisywane u pacjentów hospitalizowanych. Ich diagnostyka pozostaje wyzwaniem ze względu 
na ograniczoną wykrywalność w testach biochemicznych i molekularnych oraz brak jednoznacz-
nych wytycznych terapeutycznych.
	 Cel: Przedstawienie charakterystyki klinicznej, diagnostycznej i mikrobiologicznej trzech 
przypadków inwazyjnych zakażeń wywołanych przez rzadkie gatunki drożdży: Cyberlindnera 
fabianii, Kodamaea ohmeri oraz Arxiozyma telluris.
	 Materiał i metody: Analizie poddano trzy przypadki zakażeń rozpoznanych w latach 
2024–2026 w szpitalu klinicznym. Oceniono dane kliniczne pacjentów, wyniki badań mikrobiolo-
gicznych, identyfikację metodą MALDI-TOF MS oraz lekowrażliwość uzyskaną metodą pasków 
gradientowych i\/lub mikrorozcieńczeń.
	 Wyniki: Opisano dwa przypadki fungemii wywołanej przez C. fabianii, jeden przypadek 
fungemii o etiologii K. ohmeri oraz przypadek grzybiczego zapalenia otrzewnej wywołanego przez 
A. telluris. W dwóch przypadkach dodatnich posiewów krwi wykonane bezpośrednio z butelek pa-
nele syndromiczne nie wykryły czynnika etiologicznego. Identyfikację wszystkich izolatów umoż-
liwiła spektrometria mas MALDI-TOF MS. Badane szczepy wykazywały niskie wartości MIC dla 
amfoterycyny B oraz echinokandyn, natomiast dla flukonazolu obserwowano wyższe wartości 
MIC. Zakażenia wystąpiły u pacjentów obciążonych licznymi chorobami współistniejącymi, po 
zabiegach chirurgicznych, antybiotykoterapii lub hospitalizacji w oddziałach o wysokim stopniu 
referencyjności.
	 Wnioski: Rzadkie gatunki drożdży mogą stanowić przyczynę ciężkich zakażeń inwazyj-
nych i pozostawać niewykryte w syndromicznej diagnostyce molekularnej. Zastosowanie MALDI-
-TOF MS pozwala na ich wiarygodną identyfikację, natomiast oznaczanie lekowrażliwości może 
dostarczać istotnych informacji wspierających dobór terapii. Rosnąca liczba takich zakażeń wska-
zuje na potrzebę zwiększenia świadomości dotyczącej rzadkich patogenów grzybiczych.
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Sesja II 
Zmienność genetyczna 
bakterii oraz aspekty 
molekularne interakcji 
gospodarz-patogen
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Analiza in silico plazmidów szczepów Salmonella enterica subsp. 
diarizonae i houtenae izolowanych od węży w Polsce

In silico analysis of plasmids in snake-associated Salmonella enterica 
subsp. diarizonae and houtenae strains from Poland

Michał Małaszczuk, Aleksandra Pawlak, Maciej Wernecki, Gabriela Bugla-Płoskońska
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	 Pałeczki Salmonella izolowane od węży w Polsce posiadają cechy związane z potencjałem 
zoonotycznym, w tym oporność na bakteriobójcze działanie surowicy ludzkiej oraz geny kodujące 
czynniki wirulencji [1,2]. Stanowią one potencjalną przyczynę salmonellozy związanej z gadami 
(reptile-associated salmonellosis, RAS) u ludzi. Wiedza na temat ich genomów i plazmidów 
pozostaje ograniczona.
	 Celem pracy była analiza in silico plazmidów Salmonella enterica subsp. diarizonae 
i houtenae izolowanych od węży w Polsce i ocena ich potencjalnego znaczenia dla wirulencji 
tych bakterii.
	 Przeanalizowano 63 genomy uzyskane metodą sekwencjonowania całogenomowego [3]. 
Plazmidy identyfikowano na podstawie obecności charakterystycznych genów m.in. rep, par, mob, 
tra i psiB oraz obecności replikonów plazmidowych (PlasmidFinder). Adnotację sekwencji oraz 
wizualizację plazmidów przeprowadzono z wykorzystaniem narzędzi BAKTA i Proksee.
	 Wytypowano 15 potencjalnych plazmidów o długości od 6,4 do 165,4 kbp oraz zawartości 
GC od 43,09% do 52,88%. Dla części z nich zidentyfikowano replikony ColRNAI, Col(pHAD28), 
ColpEC648, IncFIB(pKPHS1), IncFII(p29), IncFII(p96A), IncFII(pBK30683), IncFII(pRSB107) oraz 
IncFII(Yp).  Zidentyfikowano plazmidy wirulencyjne zawierające geny wyspy patogenności SPI-1 
oraz systemu sekrecji typu III (T3SS), np. inv, org, prg, sct i spa, sitC. Wykryto również plazmidy 
kodujące kolicyny oraz plazmidy koniugacyjne zawierające geny odpowiedzialne za tworzenie 
aparatu koniugacyjnego i pilusów płciowych.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że wybrane geny wirulencji mogą być zlokalizowane 
na plazmidach, co może zwiększać potencjał patogenny i konkurencyjność badanych szczepów. 
	 Badania zostały sfinansowane w całości ze środków Narodowego Centrum Nauki 
w ramach grantu 2023\/49\/N\/NZ6\/03411.
	 1. Pawlak et al., 2024. https:\/\/doi.org\/10.1111\/1758-2229.13287
	 2. Małaszczuk et al., 2025. https:\/\/doi.org\/10.3390\/ijms262412018
	 3. Małaszczuk et al., 2026. https:\/\/doi.org\/10.3390\/app16010437
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Plazmidowe systemy inhibicji wzrostu zależnej od kontaktu (CDI) bakterii 
z rodzaju Cronobacter

Plasmid-encoded contact-dependent growth inhibition (CDI) systems 
of Cronobacter spp.
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	 Bakterie z rodzaj Cronobacter (Enterobacteriaceae) mogą wywoływać ciężkie, zagrażające 
życiu zakażenia u noworodków i niemowląt. Szczepy Cronobacter spp. są często izolowane 
z żywności, w szczególności z produktów o niskiej aktywności wody, takich jak mleko w proszku 
dla niemowląt, które uznawane jest za jedno z głównych źródeł zakażeń. W plazmidomie tych 
bakterii dominują replikony typu IncFIB, w tym plazmidy wirulencji z rodziny pESA3 (pVirCro). 
Analizy genomiczne 26 szczepów Cronobacter spp. wyizolowanych z żywności oraz materiału 
klinicznego wykazały, że większość zidentyfikowanych pVirCro zwiera geny charakterystyczne 
dla systemów inhibicji wzrostu zależnej od kontaktu (CDI; contact-dependent growth inhibition) 
(CDICrono), odpowiedzialnych za antagonistyczne oddziaływania między bakteriami. Systemy te 
kodują m.in. wydzielaną pozakomórkowo toksynę CdiA, hamującą wzrost sąsiadujących komórek, 
oraz białko odpornościowe CdiI, które chroni komórkę producenta przed działaniem własnej 
toksyny. Jako modelowy układ badawczy wykorzystano system CDI plazmidu pVirCro C. sakazakii 
MK_1 (CDIMK1), szczepu wyizolowanego z suszonych liści bazylii. Wykazano, że system ten 
warunkuje antagonistyczne oddziaływania z testowanymi przedstawicielami Enterobacteriaceae 
oraz stymuluje tworzenie biofilmu przez szczep MK_1. Systemy CDICrono, pomimo wspólnej 
historii ewolucyjnej, wykazują znaczne zróżnicowanie, zwłaszcza w obrębie domen toksyny 
oraz sekwencji CdiI. Ponadto w ich pobliżu występują liczne „sieroce” geny cdiI, które mogą 
poszerzać zakres oporności na zróżnicowane toksyny bakteryjne. Analiza genomowej lokalizacji 
oraz filogenezy CDICrono wskazuje, że systemy te pojawiły się w Cronobacter spp. na wczesnym 
etapie ewolucji tego rodzaju taksonomicznego. Ich długotrwała obecność mogła ograniczać 
częstość zdarzeń horyzontalnego transferu genów (zależnych od kontaktu międzykomórkowego), 
przyczyniając się tym samym do zmniejszenia zróżnicowania genetycznego tych bakterii.
	 Finansowanie: Narodowe Centrum Nauki (DEC-2022\/47\/B\/NZ8\/03264)
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Utrata metylacji Cm1402 w 16S rRNA osłabia wzrost w warunkach głodu 
i tolerancję na antybiotyki Campylobacter jejuni

Loss of Cm1402 in 16S rRNA methylation impairs growth under starvation 
and decreases tolerance to antibiotics in Campylobacter jejuni
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	 Wstęp: Metylacje stanowią najliczniejszą grupę modyfikacji potranslacyjnych 
w rybosomalnym RNA (rRNA) u bakterii. Większość metylacji rRNA jest skupiona w miejscach 
aktywnych rybosomu, co wskazuje na ich istotną rolę. Pierwotną funkcją metylacji jest stabilizacja 
struktury rybosomu, co bezpośrednio wpływa na jakość i wydajność translacji. Niektóre z nich 
są również związane z opornością na antybiotyki. Nukleotyd C1402 w 16S rRNA, modyfikowany 
przez metylotransferazy RsmI (Cm1402) oraz RsmH (m4C1402), położony jest w centrum 
dekodującym rybosomu, gdzie odgrywa istotną rolę podczas inicjacji translacji. 
	 Cel: Celem badania było zbadanie wpływu utraty metylacji Cm1402 w C. jejuni na zdolność 
wzrostu bakterii oraz wrażliwość na wybrane antybiotyki. 
	 Materiały i metody: Do badań wykorzystano szczepy C. jejuni 81-176, szczep z mutacją 
w genie rsmI oraz szczep z komplementacją tej mutacji. Porównano zdolność wzrostu pomiędzy 
szczepami w bulionie Mueller-Hinton (MH) oraz w podłożu minimalnym (MCLMAN). Krzywe 
wzrostu skonstruowano na podstawie pomiarów gęstości optycznej hodowli płynnej po 6, 12, 
24, 48 i 72 godzinach. Badanie wrażliwości na antybiotyki wykonano metodą mikrorozcieńczeń 
w bulionie Mueller-Hinton dla tetracykliny, streptomycyny, ciprofloksacyny, erytromycyny 
i ampicyliny.
	 Wyniki: W podłożu MH nie zaobserwowano istotnych różnic we wzroście badanych 
szczepów. W podłożu minimalnym zaobserwowano bardzo słaby wzrost przy utracie metylacji 
Cm1402; nie zaobserwowano wejścia w fazę logarytmicznego wzrostu. Zaobserwowano 
zwiększoną wrażliwość na tetracyklinę i streptomycynę.
	 Wnioski: Utrata metylacji Cm1402 nie wpływa na ogólną kondycję bakterii w optymalnych 
warunkach wzrostu, jednak w warunkach głodowych wzrost bakterii jest znacznie ograniczony. 
Utrata metylacji Cm1402 zmniejsza również tolerancję bakterii na tetracyklinę i streptomycynę, 
wiążące się z podjednostką 16S rRNA.
	 Źródło finansowania: grant Narodowego Centrum Nauki PRELUDIUM UMO-2025\/57\/N\/
NZ6\/00833
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Profil molekularny E. coli w ZUM i urosepsie: analiza wielowymiarowa

Molecular profile of E. coli in UTI and urosepsis: a multivariate analysis
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	 Urosepsa jest ciężkim ogólnoustrojowym powikłaniem zakażeń układu moczowego 
(ZUM), najczęściej wywoływanym przez uropatogenne szczepy Escherichia coli (UPEC). 
Choroba ta charakteryzuje się wysoką śmiertelnością oraz złożonymi interakcjami pomiędzy 
mechanizmami wirulencji bakterii a odpowiedzią immunometaboliczną gospodarza. W naszych 
badaniach zastosowano zintegrowane podejście multiomiczne obejmujące genomikę, proteomikę 
oraz niecelowaną metabolomikę LC-MS w celu identyfikacji mechanizmów molekularnych 
odpowiedzialnych za progresję od miejscowego ZUM do urosepsy. Analizy genomowe 
i proteomiczne izolatów UPEC wykazały obecność determinant wirulencji związanych 
z pozyskiwaniem żelaza, adhezją, tworzeniem biofilmu, adaptacją do stresu oksydacyjnego oraz 
unikaniem odpowiedzi immunologicznej gospodarza, co może sprzyjać rozsiewowi zakażenia 
i rozwojowi odpowiedzi ogólnoustrojowej. Profilowanie proteomiczne ujawniło zmienioną 
ekspresję białek uczestniczących w metabolizmie energetycznym, transporcie błonowym oraz 
mechanizmach odpowiedzi na stres oksydacyjny w warunkach presji środowiska gospodarza. 
Kluczowym odkryciem była centralna rola zaburzeń homeostazy żelaza w patogenezie urosepsy. 
Dysregulacja szlaków zależnych od żelaza była związana z aktywacją bakteryjnych systemów 
pozyskiwania żelaza, nasileniem produkcji reaktywnych form tlenu (ROS), uszkodzeniami 
oksydacyjnymi oraz aktywacją odpowiedzi zapalnej gospodarza. Analizy multiomiczne 
wykazały również dynamiczne interakcje metaboliczne pomiędzy adaptacyjnymi mechanizmami 
UPEC a odpowiedzią obronną gospodarza. Uzyskane wyniki wskazują, że progresja od ZUM 
do urosepsy jest konsekwencją skoordynowanych zaburzeń obejmujących wirulencję bakterii, 
stres oksydacyjny, deregulację gospodarki żelazowej oraz przebudowę metabolizmu gospodarza. 
Integracja danych multiomicznych dostarcza nowych informacji dotyczących patofizjologii 
urosepsy oraz wspiera identyfikację biomarkerów i rozwój precyzyjnych strategii diagnostyczno-
terapeutycznych.
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Zależne od źródła węgla wybudzanie komórek przetrwałych UPEC

Carbon Source-Dependent Awakening of UPEC Persister Cells
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	 Introduction: Antibiotic treatment failure is driven not only by genetic resistance, but 
also by bacterial persistence. Persister cells are transiently antibiotic-tolerant subpopulations 
that survive lethal antibiotic exposure and resume growth after stress removal, contributing to 
recurrent infections. Contact-dependent inhibition reinforces persister formation in uropathogenic 
Escherichia coli (UPEC), but mechanisms controlling persister awakening remain unclear.
	 Aim: This study investigated metabolic and transcriptional events linked to UPEC persister 
reactivation, focusing on carbon source availability, ATP recovery and stress-related gene 
expression.
	 Methods: Ampicillin-induced UPEC persisters were transferred to media containing 
glucose, glycerol or non-metabolizable glucose analogue ?-methylglucoside. Sodium azide was 
used to inhibit metabolism. Regrowth was monitored by OD600 and CFU\/mL. ATP was quantified 
in bulk and single cells after 2 h. Single-cell FISH assessed lon, clpX and cdiA expression. RNA-
seq characterized transcriptional changes during awakening.
	 Results: UPEC persisters showed carbon source-dependent regrowth. Glucose supported 
faster recovery than glycerol. ?-Methylglucoside allowed regrowth only to low OD, whereas 
sodium azide prevented regrowth, indicating that active metabolism is required for awakening. 
Bulk and single-cell ATP measurements showed higher ATP levels after 2 h in glucose-containing 
conditions. Single-cell FISH indicated increased involvement of Lon and ClpX proteases during 
early reactivation, while cdiA expression was not dominant.
	 Conclusions: UPEC persisters awakening is a metabolically driven and heterogeneous 
process. Faster regrowth in glucose correlates with early ATP recovery, while sodium azide 
confirms the requirement for active energy metabolism. Single-cell data suggest that protein 
quality control, particularly Lon- and ClpX-associated processes, may contribute to persister 
reactivation.
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Sesja III 
Mikrobiologia środowiskowa 
- Życie w skali mikro, wpływ 
w skali makro
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Zmienność mikrobiomu glebowego wywołana uprawą różnych roślin 
oraz stresem środowiskowym

Variability in the soil microbiome caused by the cultivation of different 
plants and environmental stress
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	 Mikrobiom glebowy stanowi jeden z najważniejszych elementów warunkujących funk-
cjonowanie ekosystemów glebowych i produktywność rolnictwa. Jego struktura i różnorodność 
podlegają ciągłym zmianom pod wpływem gatunku uprawianej rośliny oraz czynników środowi-
skowych, takich jak susza, zasolenie czy powódź. 
	 Celem niniejszych badań było porównanie struktury mikrobiomu glebowego w doświad-
czeniu szklarniowym pod uprawą pszenicy ozimej oraz rzepaku ozimego w warunkach optymal-
nych i stresu suszy. 
	 Do założenia doświadczenia wykorzystano glebę z pól uprawnych scharakteryzowaną 
jako glinę piaszczystą. Posłużyła ona do założenia doświadczenia z dwoma różnymi roślinami 
uprawnymi - rzepakiem ozimym i pszenicą ozimą. Doświadczenie prowadzono do zbiorów roślin. 
Stres suszy wprowadzono poprzez redukcję nawadniania z 60% polowej pojemności wodnej 
do 30%. W próbkach glebowych określono aktywność dehydrogenaz oraz potencjał metaboliczny 
mikroorganizmów z wykorzystaniem analizy Biolog® EcoPlate™. DNA genomowe wyizolowano 
z wykorzystaniem komercyjnego zestawu, a następnie poddano sekwencjonowaniu następnej 
generacji (NGS) fragmentu 16S rRNA z wykorzystaniem platformy Illumina (NovaSeq6000).
	 Aktywność dehydrogenaz była znacząco wyższa w glebach przesuszonych oraz różniła 
się istotnie statystycznie między uprawą pszenicy i rzepaku. Potencjał metaboliczny mikroorga-
nizmów glebowych również był różny między glebami, choć w próbkach spod rzepaku różnica 
była wyraźniejsza między glebą kontrolną, a przesuszoną. Aktywność dehydrogenaz była wyższa 
w glebie spod rzepaku w porównaniu do próbek spod pszenicy, podczas gdy wskaźniki uzyskane 
z analiz EcoPlate™ były wyraźnie wyższe w glebach spod pszenicy. Indeks różnorodności obli-
czony na podstawie wyników z NGS na poziomie rodzaju był taki sam w obu glebach z uprawy 
rzepaku, natomiast w wariancie z pszenicą gleba z suszy charakteryzowała się niższą wartością 
indeksu. Porównując uzyskane parametry gleb po zbiorach roślin z wartościami gleby wyjściowej 
użytej do doświadczenia zaobserwowano, że uprawa pszenicy w warunkach optymalnych pozwa-
lała na uzyskanie zbliżonych wartości. We wszystkich badanych glebach dominowały bakterie 
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z rodzajów Rhodoplanes i Kaistobacter. Przedstawiciele Rhodoplanes sp. występowali liczniej 
w warunkach suszy w porównaniu do gleb kontrolnych. 
	 Wyniki badań wskazują, że zarówno gatunek uprawianej rośliny, jak i stres suszy istotnie 
kształtują aktywność oraz strukturę mikrobiomu glebowego. Pszenica ozima i rzepak ozimy róż-
nicowały odpowiedź mikroorganizmów na niedobór wody, wpływając odmiennie na aktywność 
enzymatyczną, potencjał metaboliczny oraz różnorodność bakterii.
	 Opracowanie powstało w ramach realizacji projektu nr LIDER14\/0250\/2023 pt. „Opraco-
wanie innowacyjnego preparatu mikrobiologicznego o charakterze osmoprotekcyjnym do wspo-
magania oraz ochrony roślin uprawnych w warunkach stresu osmotycznego wywołanego 
zmienną wilgotnością gleby i zasoleniem” finansowanego przez Narodowe Centrum Badań i Roz-
woju (NCBR).
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Charakterystyka genetyczna mikroorganizmów związanych 
z obuwiem osób deportowanych do KL Auschwitz-Birkenau oparta 

na sekwencjonowaniu Sangera

Sanger Sequencing-Based Genetic Characterization of Microorganisms 
Associated with the Footwear of KL Auschwitz-Birkenau deportees
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	 The footwear of adult victims, preserved in the collections of the Auschwitz-Birkenau 
State Museum in Oświęcim, represents a unique category of historical artifacts, whose long-term 
preservation requires a thorough understanding of the microorganisms colonizing their surfaces.
	 The aim of this study was to identify culturable microorganisms associated with these 
historical artifacts using conventional microbiological techniques combined with Sanger 
sequencing. The findings also provide a basis for evaluating decontamination methods capable 
of effectively eliminating these microorganisms while maintaining the condition of objects.
	 Microbial contamination of the footwear was assessed both quantitatively and qualitatively, 
followed by the isolation of individual bacterial colonies. Genomic DNA was extracted from 
pure cultures, and bacterial isolates were identified by PCR amplification of the 16S rRNA 
gene, followed by Sanger sequencing. The resulting sequences were compared with reference 
sequences in the BLAST database to determine species identity.
	 The bacterial community of tested shoes consisted almost exclusively of Gram-positive 
species, including Bacillus mycoides, Bacillus cereus, Bacillus amyloliquefaciens, Bacillus 
licheniformis, Bacillus subtilis, Peribacillus simplex, Peribacillus frigoritolerans, Priestia megaterium, 
and Oceanobacillus picturae. Except for Micrococcus luteus, all identified isolates belonged to the 
phylum Bacillota. No Gram-negative bacteria were detected.
	 The predominance of Gram-positive, endospore-forming bacteria reflects their ability to 
survive under the nutrient-limited, dry conditions characteristic of long-term storage of historical 
materials. These microorganisms may contribute to biodeterioration, highlighting the importance 
of microbiological monitoring and supporting the development of effective conservation strategies.
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Studium przypadku dotyczące historycznego radia z Państwowego 
Muzeum Auschwitz-Birkenau: identyfikacja mikroorganizmów i testy 

dezynfekcji z wykorzystaniem naturalnych biocydów

A case study on the historical radio from the Auschwitz-Birkenau State 
Museum: identification of microorganisms and disinfection tests using 

natural biocides

Dorota Rybitwa, Magdalena Wilczak, Julia Yilmaz, Christine Schmeiser, Anna Wawrzyj
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	 Microorganisms colonizing the surfaces of cultural heritage objects may cause biodete-
rioration, resulting in physical and chemical degradation that compromises their condition. The 
decontamination of historical objects requires a multifaceted and interdisciplinary approach. 
	 The aim of this study was to evaluate the microbiological contamination of a historical radio 
from the Auschwitz-Birkenau State Museum collection and to assess the antimicrobial efficacy 
and material compatibility of natural biocides applied in vapor form to determine a disinfection me-
thod effectively reducing microbial contamination while preserving condition of historical objects.
	 Microbial samples were collected from cardboard, bakelite, metal, and fabric surfaces of 
the historical radio. Bacteria were identified by MALDI-TOF mass spectrometry and fungi by DNA 
sequencing. Artificially contaminated cardboard and bakelite specimens were exposed to euge-
nol, clove bud oil, or ethanol vapors. Antimicrobial efficacy was evaluated by colony-forming unit 
reduction, while material compatibility was assessed using CIEL*a*b* colorimetric analysis (?E*).
	 In total, 22 bacterial species and 7 fungal species were identified, with the species’ com-
position varying depending on the material sampled. Eugenol and ethanol exhibited the highest 
antimicrobial efficacy, particularly against Gram-positive bacteria, including Micrococcus luteus 
and Kocuria rhizophila. Greater microbial reduction was achieved on cardboard than on bakelite. 
Clove bud oil showed lower and more variable activity. All treatments resulted in ?E* values below 
1.74 units, indicating negligible visual changes and good material compatibility.
	 Eugenol vapors show potential for the short-term disinfection of heritage materials by pro-
viding effective microbial reduction while preserving material appearance. However, it requires 
further optimization before it can be recommended for routine conservation applications.
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Od izolacji do aplikacji – wyzwania w tworzeniu skutecznych 
preparatów mikrobiologicznych

From Isolation to Application: Challenges in Developing Effective 
Microbial Preparations

Małgorzata Woźniak

Zakład Mikrobiologii, Instytut Uprawy Nawożenia i Gleboznawstwa–Państwowy Instytut 
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	 Preparaty mikrobiologiczne są coraz częściej postrzegane jako element wspierający 
zrównoważoną produkcję roślinną. Zainteresowanie tymi rozwiązaniami wynika z możliwości 
wykorzystania naturalnych właściwości mikroorganizmów do poprawy wzrostu i rozwoju roślin, 
zwiększania dostępności składników pokarmowych oraz ograniczania negatywnego wpływu nie-
korzystnych warunków środowiskowych. Pomimo dynamicznego rozwoju rynku biopreparatów ich 
skuteczność w praktyce rolniczej nadal bywa zmienna i często odbiega od wyników uzyskiwanych 
w warunkach laboratoryjnych.
	 Celem pracy jest przedstawienie najważniejszych etapów związanych z opracowywaniem 
preparatów mikrobiologicznych oraz czynników wpływających na ich skuteczność. Szczególną 
uwagę poświęcono procesowi selekcji mikroorganizmów o pożądanych cechach funkcjonalnych, 
takich jak zwiększanie dostępności składników pokarmowych, produkcja metabolitów wspoma-
gających wzrost roślin czy łagodzenie skutków stresów środowiskowych. Wskazano również zna-
czenie właściwego doboru nośników i metod formulacji, które decydują o przeżywalności oraz 
aktywności mikroorganizmów podczas przechowywania i po aplikacji.
	 Skuteczność preparatów mikrobiologicznych zależy nie tylko od właściwości zastosowa-
nych szczepów, ale również od ich zdolności do kolonizacji środowiska glebowego i roślinnego, in-
terakcji z rodzimą mikrobiotą oraz warunków środowiskowych panujących w miejscu stosowania. 
Coraz większe znaczenie przypisuje się także wykorzystaniu konsorcjów mikroorganizmów oraz 
nowoczesnych technologii formulacji, które mogą zwiększać stabilność i efektywność działania 
biopreparatów. Lepsze zrozumienie procesów zachodzących na kolejnych etapach tworzenia pre-
paratów mikrobiologicznych jest niezbędne dla skutecznego wdrażania tych rozwiązań do praktyki 
rolniczej.
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Szczepy bakteryjne i grzybowe wyizolowane z ryzosfery i endosfery 
nasion rośliny oleistej Crambe abyssinica jako potencjalne biostymulanty 

tej rośliny w uprawie na glebie zanieczyszczonej metalami ciężkimi

Bacterial and fungal strains isolated from the rhizosphere and endosphere 
of the oilseed plant Crambe abyssinica as potential biostimulants for this 

plant cultivated in soil contaminated with heavy metals

Jolanta Jaroszuk-Ściseł1, Dawid Świstak2, Willian Cleisson Lopes de Souza2,Karolina Jaros-
Tsoj2, Jaco Vangronsveld2, Małgorzata Wójcik2
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	 Gleby zanieczyszczone metalami ciężkimi (HM) mogą być użytkowane rolniczo do uprawy 
odpowiednich gatunków roślin, np. przemysłowych jak rośliny włókniste czy oleiste przeznaczone 
do produkcji biopaliw. Uprawa tych roślin może skutkować fitoremediacją gleb, której efektywność 
mogą wzmagać biostymulanty skomponowane z mikroorganizmów ryzosfery i endosfery. 
	 Celem badań było wyizolowanie z ryzosfery i endosfery nasion rośliny oleistej bakterii 
i grzybów o wysokiej tolerancji na HM zdolnych do promowania wzrostu roślin i skomponowanie 
konsorcjów z wyselekcjonowanych szczepów. 
	 Mikroorganizmy wyizolowano z ryzosfery modraka abisyńskiego (Crambe abyssinica) 
uprawianego na glebie zanieczyszczonej HM na poletkach sąsiadujących z hałdami cynkowo-
ołowianymi w Piekarach Śląskich (PŚ) oraz poddanych sterylizacji powierzchniowej nasion tej 
rośliny oryginalnych (Uniwersytet Wageningen) i otrzymanych z uprawy na poletkach w PŚ. 
Izolację przeprowadzona na 12 podłożach, m.in.: PYS, TSA, PDA, DF, błękitnym Schwyna-
Neilansa, fosforanowym PVK-Pikovskaya i Martina. 
	 Wyizolowano 174 mikroorganizmów – 118 bakterii (B) i 56 grzybów (G): 21 z ryzosfery 
C. abyssinica (13B i 8G), 153 endofitów nasion C. abyssinica: 76 (48B+28G) oryginalnych i 77 
(57B+20G) z uprawy polowej na glebie zanieczyszczonej HM w PŚ. Sprawdzono zdolność 
izolatów do rozpuszczania fosforanów, syntezy sideroforów, fenoli, IAA, aktywność deaminazy 
ACC oraz ich wpływ na kiełkowanie nasion i wzrost siewek. Wyłoniono 30 (19B+11G) najlepszych 
kandydatów do inokulacji C. abyssinica reprezentujących rodzaje bakterii: Pseudomonas, 
Rhizobium, Rhodococcus, Pantoea, Ochrobactrum, Brucella, Kocuria; grzybów: Trichoderma, 
Clonostachys, Rhodotorula, Vishniacozyma. 
	 Wykazano, że izolaty ryzosferowe i endofityczne C. abyssinica i skomponowane z nich 
konsorcja wspomagają uprawę tej rośliny w warunkach stresu HM.
	 Badania finansowane ze środków programu „Horyzont Europa” Unii Europejskiej (projekt 
IASIS – www.iasis-soil.eu; nr umowy: 101157430).
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Oligopeptydy syntetyzowane przez sinicę Woronichinia naegeliana jako 
naturalne inhibitory enzymów

Oligopeptides synthesized by cyanobacterium Woronichinia naegeliana as 
natural enzyme inhibitors
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	 Wstęp: Sinice (Cyanobacteria) są często wskazywane jako jedno z perspektywicznych 
źródeł pozyskiwania nowych związków. Wykazują one zdolność do syntezy i uwalniania 
do otoczenia wielu metabolitów wtórnych o różnorodnej budowie chemicznej i aktywności 
biologicznej. Wyróżnia się wśród nich zarówno związki wpływające na właściwości 
organoleptyczne wody (np. geosmina), jak i toksyny (np. hepatotoksyczna mikrocystyna-LR) oraz 
oligopeptydy o zróżnicowanym mechanizmie oddziaływania biologicznego. Jednym z gatunków 
sinic występujących w zbiornikach wód słodkich na całym świecie jest Woronichinia naegeliana, 
której metabolity wtórne są słabo scharakteryzowane. Zidentyfikowano wśród nich związki 
należące do następujących klas oligopeptydów: cyjanopeptolin i anabaenopeptyn.
	 Cel: Celem pracy była analiza wpływu oligopeptydów syntetyzowanych przez W. 
naegeliana na aktywność wybranych enzymów.
	 Materiał i metody: Z biomasy W. naegeliana pobranej ze środowiska wyizolowano 
oligopeptydy przy użyciu technik chromatograficznych. Związki te poddano testom enzymatycznym 
z wykorzystaniem: chymotrypsyny, trypsyny, elastazy, trombiny i karboksypeptydazy A. Na 
podstawie uzyskanych wyników określono wartości stężenia hamujące aktywność enzymów 
(IC50).
	 Wyniki: Z komórek W. naegeliana wyizolowano cyjanopeptolinę 1081 i anabaenopeptynę 
899. Te cykliczne peptydy wykazywały zróżnicowaną aktywność wobec testowanych 
enzymów. Cyjanopeptolina 1081 hamowała aktywność chymotrypsyny i elastazy, natomiast 
anabaenopeptyna 899 hamowała aktywność karboksypeptydazy A. Oznaczone wartości IC50 
wskazują na ich wysoki potencjał inhibicyjny i stawiają te związki wśród najsilniejszych inhibitorów 
proteaz zidentyfikowanych dotychczas u słodkowodnych sinic. 
	 Wnioski: Woronichinia naegeliana może stanowić źródło naturalnych inhibitorów proteaz. 
Uzyskane wyniki poszerzają wiedzę o biologicznej roli metabolitów wtórnych sinic i wskazują 
na potrzebę dalszych badań nad ich znaczeniem środowiskowym i potencjałem aplikacyjnym.
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Wpływ surfaktantów pochodzenia naturalnego na 
mikroorganizmy środowiskowe

The impact of natural surfactants on environmental microorganisms

Adam Grzywaczyk, Michał Kapczyński, Ewa Kaczorek
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	 Wtórne metabolity roślinne stanowią zróżnicowaną grupę naturalnych związków bioak-
tywnych, które mogą wpływać na procesy mikrobiologiczne istotne dla biodegradacji zanieczysz-
czeń środowiskowych. Szczególną uwagę zwracają saponiny ze względu na ich właściwości 
powierzchniowo czynne oraz zdolność do zwiększania biodostępności trudno rozkładalnych 
związków organicznych. Saponiny są naturalnymi glikozydami o budowie amfifilowej, złożony-
mi z hydrofobowego aglikonu (sapogeniny) i hydrofilowych reszt cukrowych. Dzięki temu mogą 
oddziaływać zarówno z fazą wodną, jak i substancjami hydrofobowymi, obniżając napięcie po-
wierzchniowe oraz zwiększając rozpuszczalność i mobilność zanieczyszczeń w środowisku. 
W procesach bioremediacji szczególnie istotna jest ich zdolność do zwiększania biodostępności 
hydrofobowych zanieczyszczeń, takich jak wielopierścieniowe węglowodory aromatyczne, pesty-
cydy czy związki ropopochodne. Tworzenie miceli i solubilizacja tych substancji ułatwiają ich kon-
takt z mikroorganizmami degradującymi, co może przyspieszać proces biodegradacji. Ponadto 
saponiny mogą wpływać na przepuszczalność błon komórkowych, wspomagając transport sub-
stratów do wnętrza komórek. Dlatego też uznaje się, że mogą one wspierać rozwój skutecznych 
i zrównoważonych technologii oczyszczania środowiska. W badaniach wykorzystano saponiny 
izolowane z Sapindus mukorossi oraz Saponaria officinalis L. Eksperymenty prowadzono za-
równo z zastosowaniem modelowych błon biologicznych, jak i wyselekcjonowanych mikroorga-
nizmów środowiskowych. Analizowano zmiany we właściwościach powierzchniowych komórek, 
przepuszczalność błon, zmiany w profilach kwasów tłuszczowych oraz potencjale dzeta. Uzyska-
ne wyniki pozwoliły lepiej zrozumieć mechanizmy oddziaływania saponin z błonami biologiczny-
mi oraz ocenić ich potencjał jako naturalnych biosurfaktantów wspomagających biodegradację 
zanieczyszczeń środowiskowych.
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Szczep Planococcus sp. S5 jako efektywny biokatalizator biodegradacji 
naproksenu – wpływ immobilizacji na aktywność metaboliczną

Planococcus sp. S5 strain as an effective biocatalyst of naproxen 
biodegradation – the effect of immobilization on metabolic activity
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	 Niesteroidowe leki przeciwzapalne (NLPZ) należą do najczęściej stosowanych farmaceuty-
ków, dlatego są powszechnie wykrywane w środowisku jako mikrozanieczyszczenia. Szczególną 
uwagę zwraca naproksen, który ze względu na wysoką trwałość i odporność na biodegradację 
mikrobiologiczną występuje w ściekach oraz wodach powierzchniowych wskutek niepełnego 
usuwania w oczyszczalniach ścieków. Jednym ze sposobów zwiększenia skuteczności jego eli-
minacji jest wykorzystanie mikroorganizmów o wysokim potencjale biodegradacyjnym. Celem 
badań była ocena wpływu immobilizacji na właściwości metaboliczne oraz zdolność biodegradacji 
naproksenu przez szczep Planococcus sp. S5. Komórki unieruchomiono na naturalnym nośniku 
– gąbce roślinnej Loofah. Immobilizacja zwiększyła efektywność degradacji naproksenu, a ana-
liza kinetyczna wykazała zanik zjawiska hamowania przez substrat, obserwowanego wcześniej 
dla komórek wolnych. Analiza produktów pośrednich potwierdziła biotransformację naproksenu 
do naftalenu i kwasu salicylowego oraz wykazała alternatywny szlak kataboliczny prowadzący 
przez kwas 3-hydroksybenzoesowy do kwasu gentyzynowego. Ponadto immobilizacja wywołała 
istotne zmiany w profilu metabolicznym szczepu S5, prawdopodobnie wynikające z odmiennych 
warunków mikrośrodowiska tworzonych przez matrycę nośnikową. Zaobserwowano zwiększone 
wykorzystanie związków fosforu i siarki oraz ograniczenie metabolizmu związków azotowych, 
w tym aminokwasów. Nie stwierdzono natomiast istotnych różnic w wykorzystaniu źródeł węgla 
pomiędzy komórkami wolnymi i unieruchomionymi. Uzyskane wyniki wskazują, że immobilizacja 
prowadzi do przeprogramowania metabolizmu szczepu Planococcus sp. S5, jednocześnie zwięk-
szając jego potencjał biodegradacyjny. Badany szczep jest obiecującym kandydatem do zastoso-
wań w procesach bioremediacji środowiska zanieczyszczonego naproksenem (Dzionek Chem. 
Eng. J. 2024, 481, 148174).
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Wpływ propranololu na mikroorganizmy nie będące celem jego działania

The effect of propranolol on non-target microorganisms
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	 W ostatnich latach obserwuje się dynamiczny wzrost wykorzystania produktów farmaeu-
tycznych na świecie. Do jednych z nich zalicza się beta-blokery stosowane w terapii chorób ukła-
du sercowo-naczyniowego. Przykładem beta-blokera pierwszej generacji jest propranolol hamu-
jący działanie katecholamin poprzez receptory adrenergiczne. Ze względu na jego powszechne 
użycie i niepełny metabolizm w organizmie człowieka, wraz ze ściekami bytowo-gospodarczymi 
przedostaje się on do środowiska, gdzie może oddziaływać toksycznie na wiele grup organi-
zmów. W przeprowadzonych badaniach toksykologicznych jako organizmy modelowe wykorzy-
stano szczep Escherichia coli DH5?, Bacillus toyonensis BB4 oraz przedstawieciela pierwotnia-
ków Tetrahymena thermophila. W wyniku przeprowadzonych badań wskazano na zróżnicowaną 
odpowiedź badanych organizmów na propranolol. Szczep BB4 cechował się wysoką tolerancją 
na działanie leku, natomiast u szczepu DH5? zaobserwowano zmiany aktywności enzymów 
takich jak katalaza, fosfatazy kwaśna i zasadowa, czy dysmutaza ponadtlenkowa, wskazują-
ce na odpowiedź adaptacyjną. Również badane pierwotniaki odznaczały się dużą opornością 
na działanie propranololu, co prawdopodobnie związane jest z brakiem klasycznych receptorów 
adrenergicznych, będących głównym celem działania tego leku. Podsumowując, odpowiedź mi-
kroorganizmów na ekspozycję na propranolol jest zależna gatunkowo, natomiast ocena ryzyka 
ekotoksykologicznego wymaga dalszych badań prowadzonych w złożonych układach uwzględ-
niających współwystępowanie propranololu z kozanieczyszczeniami.
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Porównanie właściwości nawozowych i obiegu fosforu w glebie 
w warunkach nawożenia pofermentem z jedno- i dwustopniowego 

beztlenowego rozkładu melasy.

Comparison of fertilization properties and phosphorus cycling in soil 
under fertilization with digestate from one- and two-stage anaerobic 

digestion of molasses.
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	 Stosowanie mikroorganizmów jako dodatków do gleby może stanowić bezpieczniejszą dla 
środowiska alternatywę dla nawozów sztucznych. Ich użycie promuje procesy mikrobiologiczne 
w glebie, związane z obiegiem pierwiastków np. fosforu, cennych dla żywienia mineralnego roślin 
podczas uprawy. Źródło zarówno mikroorganizmów, jak fosforu może stanowić poferment.
	 Celem pracy było określenie wpływu nawożenia pofermentem uzyskanym z beztlenowego 
rozkładu melasy w tradycyjnym układzie jednostopniowym (1SD) oraz z układu dwustopniowego 
(2SD), rozdzielonego między dwa bioreaktory, na interakcję mikroorganizmy-gleba.  Dwustopnio-
wość procesu różnicuje konsorcja mikroorganizmów, dlatego porównano właściwości nawozowe 
obu pofermentów.
	 W polowej uprawie pszenicy stosowano nawożenie pofermentem 1SD i 2SD, w odniesie-
niu do nawożenia mineralnego i nienawożonej kontroli. Określono skład chemiczny i mikrobiolo-
giczny pofermentów. Dwa tygodnie po nawożeniu, pobrano próby gleby ryzosferowej, zsekwen-
cjonowano DNA i określono różnorodność mikrobiologiczną. Oceniono skład chemiczny gleb. 
Przy pomocy digital PCR określono ekspresję genu ßPP-bakteryjnej fitazy w glebie.
	 Poferment 1SD był bogatszy w fosfor całkowity od bardziej zmineralizowanego i mikro-
biologicznie zróżnicowanego pofermentu 2SD. Oba pofermenty i nawóz sztuczny podniosły za-
wartości fosforu całkowitego w glebie, ale tylko w glebach traktowanych pofermentami wykazano 
większy poziom fosforu biodostępnego. Najwyższą różnorodność mikrobiologiczną i ekspresję 
fitazy bakteryjnej wykazano w glebach nawożonych mineralnie.
	 Wyniki wskazują, że oba pofermenty mogą zostać użyte jako skuteczne nawozy, zwięk-
szające zawartość fosforu w formie biodostępnej, co mogło wpłynąć na niższą ekspresję ßPP-
-fitazy w tych wariantach. Wyniki pokazują wpływ nawożenia na reakcje metaboliczne mikroor-
ganizmów, związane z obiegiem fosforu w glebie, ważne dla środowiska.
	 Badania wykonano w ramach projektu finansowanego przez NCN–Sonata18, nr UMO-748 
2022\/47\/D\/NZ9\/01729.
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Ocena możliwości przekształcenia łuski z cebuli w dodatki bioaktywne 
dla przemysłu kosmetycznego

Evaluation of the possibility of transforming onion peel into bioactive 
additives for the cosmetics

Daniela Gwiazdowska, Aleksandra Olejniczak
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	 Wstęp: Zagospodarowanie produktów ubocznych przemysłu spożywczego stanowi istot-
ne wyzwanie współczesnej gospodarki. Łuska z cebuli, będąca odpadem powstającym podczas 
przetwórstwa, jest bogatym źródłem związków bioaktywnych, w tym polifenoli i flawonoidów, 
wykazujących potencjalne właściwości przeciwdrobnoustrojowe. Coraz większe zainteresowa-
nie budzi możliwość wykorzystania takich surowców do produkcji innowacyjnych, ekologicznych 
składników dla przemysłu kosmetycznego. 
	 Cel: Celem pracy była ocena możliwości przekształcenia łuski z cebuli w bioaktywne do-
datki dla przemysłu kosmetycznego poprzez zastosowanie procesu fermentacji oraz określenie 
ich właściwości przeciwdrobnoustrojowych wobec wybranych mikroorganizmów patogennych. 
	 Materiał i metodyka: Materiał badawczy stanowiła łuska z cebuli pochodząca z różnych 
źródeł. Surowiec poddano procesom oczyszczania, suszenia, rozdrabniania, ekstrakcji, liofilizacji 
i fermentacji mlekowej z wykorzystaniem wybranych bakterii fermentacji mlekowej i fermentacji 
spontanicznej. Oceniano przebieg fermentacji, zmiany wartości pH, jakość mikrobiologiczną oraz 
aktywność przeciwdrobnoustrojową wobec wybranych bakterii i drożdży. 
	 Wyniki: Ekstrakty z łuski z cebuli wykazały silniejsze działanie przeciwdrobnoustrojowe niż 
liofilizaty otrzymane z fermentowanej łuski. Hamowały wzrost m.in. Micrococcus luteus, Staphy-
lococcus epidermidis, Staphylococcus aureus, Bacillus subtilis, Pseudomonas aeruginosa oraz 
Escherichia coli. Wybrane ekstrakty wykazywały również aktywność wobec Candida albicans 
i Cutibacterium acnes.  
	 Wnioski: Przetworzona łuska z cebuli wykazuje potencjał jako naturalny składnik kosme-
tyczny o właściwościach przeciwdrobnoustrojowych. Uzyskane wyniki wskazują na możliwość 
wykorzystania tego odpadu przemysłowego zgodnie z założeniami gospodarki obiegu zamknię-
tego, przy jednoczesnej potrzebie dalszej optymalizacji metod jego przetwarzania.
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Mikroorganizmy glebowe i ich konsorcja - aktywność przeciwgrzybicza 
i detoksykacja mykotoksyn

Soil microorganisms and their consortia - antifungal activity 
and mycotoxin detoxification

Paulina Gluzińska

Uniwersytet Ekonomiczny w Poznaniu, Polska

 paulina.gluzinska@ue.poznan.pl

	 Wstęp: Grzyby z rodzaju Fusarium należą do najważniejszych fitopatogenów zasiedla-
jących rośliny uprawne, powodując istotne straty plonu oraz pogorszenie jakości surowców. Mi-
kroorganizmy te syntetyzują mykotoksyny, m.in. trichoteceny i fumonizyny, których działanie jest 
zagrożeniem dla zdrowia i życia w dużych stężeniach. W związku z ograniczaniem stosowania 
chemicznych środków ochrony roślin w ramach strategii zrównoważonego rozwoju, intensywnie 
poszukuje się mikrobiologicznych metod kontroli tych patogenów.
	 Cel: Celem niniejszej pracy była ocena właściwości fungistatycznych mikroorganizmów 
środowiskowych względem Fusarium sp. Dodatkowo zbadano również ich potencjał do biodegra-
dacji mykotoksyn.
	 Materiał i metodyka: Właściwości fungistatyczne mikroorganizmów środowiskowych 
względem siedmiu gatunków grzybów Fusarium sp.: F. solani, F. equiseti, F. graminearum, F. 
culmorum, F. oxysporum, F.poae oraz F. avenaceum metodą zatrutego podłoża. Ocenę bio-
degradacji mykotoksyn przeprowadzono względem deoksyniwalenolu (DON) z użyciem analizy 
chromatografii cieczowej HPLC.
	 Wyniki: Wyizolowana mikrobiota wykazała gatunkowo zależne, silne właściwości fungista-
tyczne wobec badanych grzybów. Wybrane izolaty bakterii oraz ich konsorcja redukowały wzrost 
grzybni na poziomie 70 do 100%. Analiza HPLC wykazała ograniczoną degradację DON.
	 Wnioski: Przeprowadzone badania wskazują na wysoki potencjał glebowej mikrobioty 
w ograniczaniu rozwoju grzybów patogennych dla roślin, wskazując na potrzebę kontynuowa-
nia tych badań w celu poszukiwania skutecznych, bezpiecznych i zrównoważonych rozwiązań 
w ochronie roślin.
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Produkty biodegradacji ketoprofenu jako potencjalne źródło zagrożenia 
dla środowiska

Ketoprofen biodegradation products as a potential source 
of environmental hazard

Paweł Solski, Daria Szada
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	 Niesteroidowe leki przeciwzapalne (NLPZ) to jedne z najbardziej popularnych farmaceuty-
ków o dużej dostępności, co wraz z ograniczoną eliminacją w oczyszczalniach ścieków sprawia, 
że NLPZ są powszechnie spotykane w środowisku. Interesującym, słabo poznanym aspektem 
związanym z tym zagadnieniem jest toksyczność produktów pośrednich powstających w czasie 
biodegradacji NLPZ względem organizmów żywych.
	 W niniejszym badaniu oceniany był potencjał szczepu Bacillus thuringiensis PS do degra-
dacji ketoprofenu, jednego z najbardziej popularnych NLPZ. W czasie badań dokonano obserwa-
cji toksycznego wpływu powstających produktów pośrednich degradacji, jak i ich identyfikacji.
	 W przeprowadzonych badaniach zaobserwowano, znane jako oznaka stresu środowisko-
wego, zjawisko flokulacji występujące podczas transformacji ketoprofenu. Było to szczególnie 
widoczne w czasie badań zależności degradacji od temperatury – w optymalnej dla badanego 
szczepu temperaturze, gdzie degradacja zachodziła najintensywniej, flokulacja była obserwowana 
najszybciej. Co ważniejsze wraz z oddalaniem się od optimum temperaturowego zjawisko to ob-
serwowano coraz później. Analiza z użyciem HPLC, pozwoliła na skorelowanie zjawiska flokulacji 
komórek szczepu PS z pojawiającymi się intermediami rozkładu ketoprofenu. Zjawiska tego nie 
obserwowano w próbach kontrolnych bez ketoprofenu. Za pomocą spektroskopii mas dokonano 
identyfikacji 2 metabolitów: 3hydroksybenzofenonu oraz 3-etylobenzofenonu.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że produkty pośrednie rozkładu ketoprofenu mogą stanowić 
potencjalne zagrożenie dla środowiska, jednak wymagane jest potwierdzenie tych danych testami 
toksyczności. Biorąc pod uwagę powszechne występowanie NLPZ w środowisku wodnym, ist-
nieje potrzeba uwzględnienia produktów pośrednich degradacji tych związków w ocenach ryzyka 
środowiskowego oraz monitoringu zanieczyszczeń wód.
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Optymalizacja bakterii Bacillus spp. pochodzących z torfowisk jako 
potencjalnych nanowspomaganych biofertylizatorów dla zrównoważonego 

rolnictwa w Republice Irlandii

Optimisation of peat-derived Bacillus spp. as potential nano-enabled 
biofertilisers for sustainable agriculture in the Republic of Ireland
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	 Plant growth-promoting bacteria (PGPB) are promising biofertilisers that can replace 
synthetic bulky fertilisers. PGPB improve overall plant growth and soil quality. Previous studies 
have confirmed that Bacillus species possess excellent plant-growth promoting (PGP) traits. The 
present study hypothesised that magnetic iron oxide nanoparticles (IONPs) could enhance the 
PGP traits of peat-derived microbiota from Irish peatlands.
	 Bacteria were isolated from the Irish midlands. Bacillus strains were identified by 16s 
rRNA sequencing. Selected Bacillus isolates were screened for PGP traits including phosphate 
solubilisation, Indole 3-acetic acid (IAA) production, exopolysaccharide (EPS) production, salt and 
heavy metal tolerance. A candidate Bacillus isolate-P9B2, was selected for optimisation and to 
study interactions between bacteria and IONPs. IONPs synthesised via two different techniques, 
namely reverse co-precipitation and the solvothermal method were characterised by SEM, XRD, 
FTIR and DLS. 
	 Isolate-P9B2, confirmed as Bacillus licheniformis by metagenomic sequencing, exhibited 
stronger PGP traits than other isolates. In-vitro assessment performed using the two types of 
IONPs, revealed that viability of P9B2 increased at 2.5 and 1.25 mg ml?1 of IONP respectively 
with a capture affinity exceeding 95%. Overall, IAA production by bacteria increased at IONPs 
levels above 0.312 mg ml?1. Similarly, EPS production increased across 5-0.312 mg ml?1 
using solvothermal-synthesised IONPs. Phosphate solubilisation gradually increased by 23.45, 
23.77 and 43.86 % when treated with IONP concentrations of 1.25, 0.625 and 0.312 mg ml?1, 
respectively. 
	 Overall, lower levels of IONP enhanced some PGP traits and increased the viability of 
P9B2 biofertiliser. Future studies will further investigate viability using different assays and nano-
encapsulation techniques for Bacillus licheniformis-P9B2 
	 Keywords: Iron oxide nanoparticles, Bacillus licheniformis, peatlands, PGPB
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Od wodoru do plonu: poferment z dwustopniowego AD zmienia chemizm 
i mikrobiom gleby oraz wzrost pszenicy

From hydrogen to yield: two-stage AD digestate alters soil chemistry, 
microbiome and wheat growth
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	 Pofermenty uzyskane na drodze beztlenowego rozkładu materii organicznej (ang. Ana-
erobic Digestion) stanowią obiecującą alternatywę dla nawozów mineralnych, jednak ich wpływ 
na właściwości gleby, mikrobiom oraz wzrost roślin może zależeć od konfiguracji procesu. Szcze-
gólnie interesujące są pofermenty z układów dwustopniowych połączonych z odzyskiem wodoru, 
które mogą różnić się od pofermentów konwencjonalnych składem chemicznym i właściwościami 
mikrobiologicznymi. Celem badań było porównanie wpływu pofermentu z jednostopniowego oraz 
dwustopniowego AD z odzyskiem wodoru na chemizm gleby, strukturę mikrobiomu, potencjał 
przemian azotu oraz wzrost pszenicy zwyczajnej. Przeprowadzono doświadczenie, stosując 
pszenicę zwyczajną (Triticum aestivum L.) jako roślinę modelową. Zastosowano cztery warianty: 
kontrolę bez nawożenia, nawożenie mineralne, poferment jednostopniowy oraz poferment dwu-
stopniowy. Oceniono właściwości fizykochemiczne gleby, strukturę zbiorowisk bakterii i grzybów, 
geny związane z przemianami azotu oraz parametry związane ze wzrostem roślin. Zastosowanie 
pofermentów wyraźnie zmieniło właściwości gleby, strukturę mikrobiomu oraz wzrost pszeni-
cy. Oba pofermenty zwiększyły biomasę roślin i obniżyły stosunek C\/N w tkankach, wskazując 
na lepszą dostępność azotu. Najsilniejszą odpowiedź wywołał poferment dwustopniowy, który 
sprzyjał zmianom liczebności głównych grup mikroorganizmów, w tym wzrostowi udziału arche-
onów i grzybów, wzbogaceniu genów związanych z wiązaniem azotu i denitryfikacją oraz prze-
sunięciu przemian azotu w kierunku denitryfikacji. Poferment jednoetapowy powodował bardziej 
umiarkowane zmiany mikrobiologiczne i funkcjonalne. Uzyskane wyniki wskazują, że pofermenty 
uzyskane w różnych konfiguracjach AD nie są nawozami równoważnymi funkcjonalnie. W szcze-
gólności zastosowanie układu dwustopniowego z odzyskiem wodoru istotnie determinuje wpływ 
pofermentu na chemizm gleby, mikrobiom, przemiany azotu i wzrost pszenicy. Wyniki wskazują, 
że technologia produkcji pofermentu powinna być uwzględniana przy ocenie jego wartości nawo-
zowej i środowiskowej.



168

XXX Jubileuszowy Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów
2 4 - 2 6  W R Z E Ś N I A  2 0 2 6 ,  K a t o wi  c e

Rośliny jako nisze selekcyjne dla mikroorganizmów endofitycznych 
– strategie doboru gospodarzy w poszukiwaniu szczepów 

o potencjale biostymulującym

Plants as selective niches for endophytic microorganisms – host selection 
strategies in the search for strains with biostimulating potential
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	 Mikroorganizmy endofityczne stanowią istotny, choć wciąż niedostatecznie wykorzystany 
komponent mikrobiomu roślin, wykazujący szeroki wachlarz właściwości wspierających wzrost, 
rozwój oraz odporność roślin na stresy środowiskowe. Kluczowym, lecz często niedocenianym 
etapem w procesie pozyskiwania efektywnych szczepów do zastosowań biotechnologicznych 
jest świadomy dobór roślin-gospodarzy, które stanowią naturalne nisze selekcyjne dla 
mikroorganizmów o określonych cechach funkcjonalnych. Celem pracy jest przedstawienie 
aktualnego stanu wiedzy oraz zaproponowanie strategii wyboru roślin do izolacji endofitów 
o wysokim potencjale biostymulującym.
	 W ramach przeglądu omówiono wpływ czynników takich jak gatunek rośliny, jej 
pochodzenie (formy dzikie vs odmiany uprawne), a także warunki siedliskowe, w tym stresy 
abiotyczne (susza, zasolenie, niedobory składników pokarmowych), na kształtowanie struktury 
i funkcji mikrobiomu endofitycznego. Szczególną uwagę zwrócono na koncepcję „plant-driven 
selection”, zgodnie z którą roślina aktywnie selekcjonuje mikroorganizmy zdolne do wspierania 
jej adaptacji do danych warunków środowiskowych. Wskazano, że rośliny rosnące w warunkach 
stresowych mogą stanowić cenne źródło endofitów o zwiększonej zdolności do produkcji 
fitohormonów, solubilizacji fosforu czy indukowania odporności systemicznej.
	 Przedstawiono również propozycję schematu postępowania obejmującego selekcję 
gatunków roślin, pobór materiału, izolację oraz wstępną charakterystykę mikroorganizmów. 
Podkreślono znaczenie integracji danych ekologicznych i mikrobiologicznych w projektowaniu 
badań nad nawozami biologicznymi. Zaproponowane podejście może zwiększyć efektywność 
pozyskiwania szczepów o wysokim potencjale aplikacyjnym oraz przyczynić się do rozwoju 
dedykowanych preparatów mikrobiologicznych wspierających rolnictwo zrównoważone.
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Bacillus cereus jako obiecujący mikroorganizm o potencjale biodegradacji 
diklofenaku w środowisku

Bacillus cereus as a promising microorganism with the potential 
to biodegrade diclofenac in the environment

Weronika Jabłońska
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	 Diklofenak (DCF) jest jednym z najczęściej wykrywanych leków w środowisku wodnym 
oraz związkiem priorytetowym wskazanym przez Unię Europejską do monitorowania ze względu 
na jego powszechne występowanie i ograniczoną skuteczność usuwania w oczyszczalniach 
ścieków. Ekspozycja społeczności mikroorganizmów na DCF prowadzi do selekcji szczepów 
o wysokim potencjale adaptacyjnym i degradacyjnym, które mogą odgrywać kluczową rolę 
w biologicznej eliminacji tego farmaceutyku ze środowiska. Identyfikacja tych szczepów jest 
kluczowa dla rozwoju strategii bioremediacji środowisk zanieczyszczonych.
	 Celem badań była charakterystyka szczepu bakteryjnego wyizolowanego z konsorcjum 
wzbogacanego w obecności DCF oraz ocena jego potencjału degradacyjnego wobec leku. 
	 Identyfikację i charakterystykę szczepu przeprowadzono z wykorzystaniem metod 
mikrobiologicznych, molekularnych oraz biochemicznych, umożliwiających określenie jego 
przynależności taksonomicznej i profilu metabolicznego. Jego potencjał biodegradacyjny 
wobec DCF analizowano metodą wysokosprawnej chromatografii cieczowej (HPL). Badania 
obejmowały również ocenę mechanizmów adaptacyjnych w odpowiedzi na ekspozycję na DCF, 
ze szczególnym uwzględnieniem zmian we właściwościach powierzchniowych komórek. 
	 Zidentyfikowany szczep Bacillus cereus charakteryzował się wysoką tolerancją 
na DCF oraz zdolnością do jego niemal całkowitej eliminacji (95,99%) w ciągu 14 dni 
inkubacji. Zaobserwowana obecność produktów pośrednich wskazuje, że usuwanie leku 
zachodziło na drodze biotransformacji. Ekspozycja na DCF indukowała zmiany właściwości 
powierzchniowych komórek, lecz nie wpływała negatywnie na żywotność szczepu.
	 Badany szczep Bacillus cereus stanowi obiecujący obiekt dalszych badań nad 
biologicznym usuwaniem DCF ze środowiska oraz mechanizmami mikrobiologicznej adaptacji 
do obecności farmaceutyków. Dalsze badania są kluczowe dla poznania mechanizmów 
biodegradacji DCF oraz opracowania skutecznych strategii eliminacji z ekosystemów wodnych.
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Sesja IV 
Antybiotykooporność 
drobnoustrojów
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Ocena molekularna czynników wirulencji Enterococcus faecium VRE – 
porównanie metod: konwencjonalny PCR vs. digital PCR

Molecular assessment of Enterococcus faecium VRE virulence factors – 
comparison of methods: conventional PCR vs. digital PCR

Paulina Leśniak, Klaudia Stankiewicz, Karolina Klesiewicz

Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej, Wydział Farmaceutyczny, Uniwersytet Jagielloński 
Collegium Medicum w Krakowie

 paulina.mrowiec@uj.edu.pl

	 Enterokoki oporne na wankomycynę (VRE), zwłaszcza szczepy Enterococcus faecium, 
stanowią poważne zagrożenie epidemiologiczne w zakażeniach szpitalnych. Ich chorobotwór-
czość wiąże się ze zdolnością do tworzenia biofilmu, w czym kluczową rolę odgrywają biał-
ka kodowane przez geny: agg (substancja agregująca), efaA (antygen związany z zapaleniem 
wsierdzia), gelE (żelatynaza) oraz locus ebpABC (tworzenie pili). Dodatkowym mechanizmem 
oporności są wielolekowe pompy efflux EfrAB, kodowane m.in. przez gen efrA. 
	 Celem badań było porównanie skuteczności konwencjonalnej metody PCR (pierwsza ge-
neracja) z digital PCR (dPCR, trzecia generacja) w wykrywaniu genów agg, efaA, gelE, ebpC 
oraz efrA u klinicznych szczepów E. faecium. 
	 Analizie poddano 41 szczepów klinicznych oraz 2 referencyjne (E. faecium ATCC 700221 
i 19434). Obecność genów agg, efaA, gelE, ebpC oraz efrA oceniano metodą konwencjonalnego 
PCR oraz dPCR (QIAcuityOne, Qiagen) na płytkach 96-dołkowych, zawierających 8,5 tys partycji 
dla każdego dołka, wykorzystując całkowity genomowy DNA w stężeniu 3 ng\/µl. Produkty kon-
wencjonalnego PCR analizowano metodą elektroforezy w żelu agarozowym, natomiast w tech-
nologii dPCR przeprowadzono bezwzględną kwantyfikację liczby kopii genów (cp\/µl). 
	 Konwencjonalny PCR wykazał obecność genów agg, efaA oraz efrA odpowiednio u 17,1% 
(7\/41), 4,9% (2\/41) i 7,3% (3\/41) badanych szczepów klinicznych. Nie stwierdzono obecności 
genów gelE oraz ebpC tą metodą. W analizie dPCR wykryto średnie stężenie kopii genów: agg 
(209 cp\/ul), efaA (39 cp\/ul), efrA (38 cp\/ul), gelE (8 cp\/ul), epbC (4 cp\/ul), odpowiednio u 97,6% 
(40\/41), 92,7% (38\/41), 100,0% (41\/41), 48,8% (20\/41), 19,5% (8\/41) szczepów klinicznych E. 
faecium. 
	 Digital PCR wykazuje wyższą czułość niż konwencjonalny PCR, w wykrywaniu genów 
związanych z tworzeniem biofilmu oraz kodowaniem pompy efluksowej EfrAB, u klinicznych 
szczepów E. faecium VRE. Możliwość jednoczesnej bezwzględnej kwantyfikacji liczby kopii ge-
nów zwiększa wartość diagnostyczną tej technologii i może wspierać monitorowanie szczepów 
o wysokim potencjale wirulencji.
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Wpływ stężeń subinhibicyjnych antybiotyków oraz preparatów 
pochodzenia roślinnego na właściwości drobnoustrojów izolowanych 

z zakażeń dolnych dróg oddechowych

Effects of subinhibitory antibiotic concentrations and plant-derived 
preparations on the selected biological properties of microorganisms 

isolated from lower respiratory tract infections

Anna Pietruczuk-Padzik, Klaudia Gryczka, Anna Kowaluk

Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej i Bioanalizy, Warszawski Uniwersytet Medyczny, 
Warszawa, Polska

 anna.pietruczuk-padzik@wum.edu.pl

	 Wstęp: Biofilm ogranicza skuteczność terapii oraz sprzyja utrzymywaniu się przewlekłych 
zakażeń dolnych dróg oddechowych. Istotne znaczenie w regulacji tych procesów mogą 
odgrywać stężenia subinhibicyjne (sub-MIC) antybiotyków, wpływające na ekspresję czynników 
wirulencji, zdolność adhezji oraz formowanie biofilmu. Dodatkowo coraz większe zainteresowanie 
budzą preparaty pochodzenia roślinnego, zawierające związki o potencjalnym działaniu 
przeciwdrobnoustrojowym. Ich zastosowanie może wpływać na proces tworzenia biofilmu oraz 
modyfikować skuteczność terapii.
	 Cel pracy: Ocena wpływu stężeń sub-MIC antybiotyków oraz preparatów zawierających 
ekstrakty z Pelargonium sidoides i Thymus vulgaris na właściwości drobnoustrojów izolowanych 
z zakażeń dolnych dróg oddechowych.
	 Materiał i metody: Badania przeprowadzono na 22 klinicznych izolatach bakterii. 
Oceniono lekowrażliwość szczepów, zdolność tworzenia biofilmu oraz wpływ stężeń 
sub-MIC ciprofloksacyny na adhezję i rozwój biofilmu. Dodatkowo oceniono aktywność 
przeciwdrobnoustrojową preparatów zawierających ekstrakty z Pelargonium sidoides i Thymus 
vulgaris oraz ich oddziaływanie z antybiotykami.
	 Wyniki: W  badaniach wszystkie szczepy wykazały zdolność do tworzenia biofilmu in 
vitro. Wpływ ciprofloksacyny w stężeniach sub-MIC był zależny od szczepu i czasu ekspozycji. 
U części izolatów obserwowano wzrost aktywności metabolicznej komórek w biofilmie, 
wskazujący na stymulację rozwoju biofilmu, natomiast krótkotrwała ekspozycja (2–4 h) 
prowadziła do jej ograniczenia. Preparat zawierający ekstrakt z Pelargonium sidoides wykazywał 
szerszą aktywność bakteriostatyczną niż preparat z Thymus vulgaris. Zaobserwowano efekt 
wspomagający działanie antybiotyków przez wybrane preparaty roślinne, choć część kombinacji 
wykazywała charakter antagonistyczny.
	 Wnioski: Stężenia sub-MIC antybiotyków oraz preparaty pochodzenia roślinnego mogą 
istotnie modulować właściwości drobnoustrojów związane z tworzeniem biofilmu i wrażliwością 
na leczenie.
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Rola nietypowych elementów transpozycyjnych w kształtowaniu 
rezystomu oraz fenotypu antybiotykooporności klinicznych izolatów 

Enterobacter spp.

The role of atypical transposable elements in shaping the resistome and 
antibiotic resistance phenotype of clinical Enterobacter spp. isolates

Jakub Kalinowski, Rafał Jabłuszewski, Dariusz Bartosik, Ksenia Szymanek-Majchrzak

Katedra i Zakład Mikrobiologii Lekarskiej, Wydział Lekarski, Warszawski Uniwersytet 
Medyczny, Polska; Zakład Genetyki Bakterii, Instytut Mikrobiologii, Wydział Biologii, Uniwersytet 

Warszawski, Polska; Zakład Genetyki Bakterii, Instytut Mikrobiologii, Wydział Biologii, 
Uniwersytet Warszawski, Polska; Katedra i Zakład Mikrobiologii Lekarskiej, Wydział Lekarski, 

Warszawski Uniwersytet Medyczny, Polska

 jakal.diag@pm.me

	 Wstęp: Elementy transpozycyjne ogrywają istotną rolę w kształtowaniu bakteryjnych 
rezystomów. Enterobacter spp. są krytycznymi patogenami szpitalnymi (grupa ESKAPE), 
stanowiącymi poważne zagrożenie dla zdrowia publicznego (WHO_PPL_2024). Pomimo 
ich znaczenia klinicznego wiedza na temat mobilomu Enterobacter spp. oraz jego udziału 
z mechanizmach warunkujących antybiotykoodporność i prowadzących do niepowodzeń 
terapeutycznych zakażeń jest wciąż niepełna.
	 Cel pracy: Analiza fenotypowa i genotypowa oporności na antybiotyki kolekcji szczepów 
Enterobacter spp. pochodzących z UCK w Warszawie; charakterystyka mobilomu i rezystomu 
reprezentatywnego izolatu o fenotypie XDR.
	 Materiał i metody: 106 klinicznych izolatów Enterobacter spp. zidentyfikowanych metodą 
spektromerii masowej (VITEK_MS, bioMérieux). Testy ATB przeprowadzono według zaleceń 
EUCAST. Geny antybiotykooporności (ARG) wykrywano metodą PCR. Sekwencję genomowego 
DNA izolatu EB21 odczytano stosując podejście hybrydowe (MiSeq_Ilumina i MinION_ONT). 
Adnotację sekwencji przeprowadzono w programie RASTtk i skorygowano manualnie.
	 Wyniki: 100% szczepów wykazywało fenotyp MDR, 63,2% oporność na karbapenemy, 
a 2% (w tym EB21) fenotyp XDR. W 4 izolatach wykryto geny blaVIM i blaNDM. W genomie 
EB21 (E. hormaechei, ST90) stwierdzono 24 ARG, w tym 15 w obrębie megaplazmidu (IncHI2\/
IncHI2A, 338,5 kb). Spośród 21 ARG powiązanych z elementami mobilnymi, 15 było obecnych 
w integronach klasy 1 zlokalizowanych w obrębie transpozonów z rodziny Tn3 (grupa Tn21). 
Zidentyfikowano także unikatowe elementy transpozycyjne: IS26-zależny pseudotranspozon 
złożony (PCT) z genem catA2, IS91-zależny element ISCR-like (dfrA19) oraz zlokalizowane 
chromosomowo ISEcp1-zależne moduły transpozycyjne TMos (amplifikacja genu blaCTX-M-3).
	 Wnioski: Fenotyp MDR u Enterobacter spp. może być wypadkową jednoczesnego 
działania licznych mechanizmów powiązanych z MGE o unikatowej strukturze, trudnej 
do określenia przy zastosowaniu standardowych metod bioinformatycznych.
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Bakteriofagi jako inhibitory powstawania biofilmu u Escherichia coli

Bacteriophages as inhibitors of biofilm formation in Escherichia coli

Katarzyna Suśniak (1), Ewelina Pyzik (2), Renata Urban-Chmiel (2), Izabela Korona-
Głowniak (1)

(1) Katedra i Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej, Uniwersytet Medyczny w Lublinie, Polska 
(2) Katedra Prewencji Weterynaryjnej i Chorób Ptaków, Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie, 

Polska

 katarzyna.susniak@umlub.edu.pl

	 Narastająca lekooporność szczepów Escherichia coli wywołujących zakażenia u ludzi 
i zwierząt jest jednym z krytycznych problemów terapii przeciwbakteryjnych. Wyzwaniem 
w zwalczaniu tych infekcji jest zdolność bakterii do tworzenia biofilmu, co ogranicza skuteczność 
terapii. Alternatywą dla antybiotyków mogą być bakteriofagi, posiadające naturalną zdolność 
do selektywnego zwalczania wrażliwych na nie bakterii, nie uszkadzając przy tym fizjologicznej 
mikrobioty, co ogranicza ryzyko skutków ubocznych.
	 Celem badań było określenie zdolności fagów izolowanych od kur (4 fagi), kaczek 
(3), indyków (4) oraz ludzi (3) do inhibicji tworzenia biofilmu u E. coli izolowanych od ludzi ze 
stwierdzoną biegunką, brojlerów oraz u szczepów wywołujących koliberiozę u ptaków (APEC).
	 Metody: Zawiesinę szczepów E. coli (0,5 McF) wykazujących wrażliwość na dany rodzaj 
faga wstępnie hodowano w płytkach 96-dołkowych w 100 µl podłoża LB z dodatkiem 2% glukozy 
oraz MgSO4 i CaCl2 z wytrząsaniem przez 1h w temp 37°C. Następnie do każdego dołka dodano 
po 100 µl zawiesiny fagów o końcowym mianie 108. Hodowlę prowadzono przez 24h, wykonując 
pomiary absorbancji przy długości fali 600 nm bezpośrednio po dodaniu fagów oraz po 1-6, 9, 12 
i 24h. Kontrolą były hodowle, do których dodano 100 µl podłoża. Dla każdego szczepu wykonano 
trzy powtórzenia, a wyniki uśredniono.
	 Wyniki: Wszystkie fagi wykazały zdolność do zahamowania wzrostu E. coli. Najwyższą 
inhibicję obserwowano po 5h inkubacji z fagami. U szczepów ludzkich zahamowanie wynosiło 
od 68,36% dla fagów kaczych do 81,77% dla fagów ludzkich. Dla szczepów kurzych było to 
odpowiednio 64,5% dla fagów kaczych do 76,54% dla fagów ludzkich. Najniższą inhibicję 
stwierdzono u szczepów APEC od 47,18% dla fagów kurzych do 78,54% dla fagów ludzkich. 
	 Wnioski: Badane bakteriofagi mają obiecujący potencjał przeciwbakteryjny i mogą być 
skutecznym środkiem w leczeniu infekcji wywoływanych przez E. coli.
	 Badania finansowane ze środków NCN (OPUS 27, DEC-2024\/53\/B\/NZ6\/00046)
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Mechanizm ESBL a potencjał wirulencji szczepów Klebsiella pneumoniae 
pochodzących z zakażeń układu moczowego.

Association Between ESBL Production and Virulence Potential of 
Klebsiella pneumoniae Isolates from Urinary Tract Infections

Magdalena Szemraj, Kamila Olszowiec, Monika Sienkiewicz

Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej i Diagnostyki Mikrobiologicznej, Uniwersytet Medyczny 
w Łodzi

 magdalena.szemraj@umed.lodz.pl

	 Wstęp: Klebsiella pneumoniae jest jednym z głównych czynników etiologicznych zakażeń 
układu moczowego. Rosnące znaczenie kliniczne tego patogenu wynika nie tylko z narastającej 
oporności na antybiotyki, ale również z obecności licznych czynników wirulencji sprzyjających 
kolonizacji gospodarza i utrzymywaniu się zakażenia. Szczepy produkujące ß-laktamazy o roz-
szerzonym spektrum substratowym (ESBL) mogą dodatkowo łączyć oporność na antybiotyki 
z cechami zwiększającymi potencjał wirulencji. 
	 Cel: Celem pracy była ocena zależności pomiędzy obecnością mechanizmu ESBL a po-
tencjałem wirulencji klinicznych izolatów K. pneumoniae.
	 Materiały i metody: Badaniem objęto 30 szczepów K. pneumoniae wyizolowanych z pró-
bek moczu pacjentów hospitalizowanych. Oceniono fenotypowo lekowrażliwość oraz obecność 
mechanizmów oporności, w tym ESBL, KPC, NDM i OXA-48. Zdolność tworzenia biofilmu ozna-
czono metodą ilościową z wykorzystaniem fioletu krystalicznego. Obecność genów wirulencji 
(ureA, wabG, uge, kfu, irp1, entB, hly, fimH, rmpA, mrkD, magA i wcaG) analizowano meto-
dą PCR.
	 Wyniki: Mechanizm ESBL stwierdzono u 66,7% izolatów, natomiast pojedyncze szczepy 
produkowały karbapenemazy KPC, NDM oraz OXA-48. Zdolność tworzenia biofilmu stwierdzono 
u 90,0% izolatów, przy czym silne tworzenie biofilmu częściej obserwowano wśród szczepów 
ESBL-dodatnich niż ESBL-ujemnych (70,0% vs. 40,0%). Najczęściej występującymi genami wi-
rulencji były entB (100,0%), ureA (96,7%), wabG i mrkD (po 93,3%) oraz wcaG (90,0%). Profil ten 
wskazuje na dominację cech sprzyjających skutecznej kolonizacji gospodarza przy niewielkim 
udziale klasycznych determinant hiperwirulencji. Szczepy ESBL-dodatnie charakteryzowały się 
większą liczbą wykrywanych genów wirulencji niż szczepy ESBL-ujemne, choć różnica nie osią-
gnęła istotności statystycznej. 
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują, że obecność mechanizmu ESBL może współwystę-
pować z cechami zwiększającymi potencjał patogenny K. pneumoniae, zwłaszcza ze zdolnością 
do intensywnego tworzenia biofilmu. Pomimo rzadkiego występowania klasycznych markerów 
hiperwirulencji badane izolaty wykazywały wysoki potencjał kolonizacyjny wynikający z częstej 
obecności genów związanych z adhezją i pozyskiwaniem żelaza. Współwystępowanie lekoopor-
ności i cech wirulencji może sprzyjać utrzymywaniu się zakażeń oraz ograniczać skuteczność 
leczenia, podkreślając potrzebę równoczesnej oceny obu grup determinant w charakterystyce 
klinicznych izolatów K. pneumoniae.
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Ocena lekowrażliwości szczepów Clostridioides difficile 
na fidaksomycynę – standaryzacja metodyki oznaczeń MIC zgodnie 

z rekomendacjami EUCAST

Assessment of Fidaxomicin Susceptibility in Clostridioides difficile Strains: 
Standardization of MIC Testing Methodology in Accordance with EUCAST 

Recommendations

Karolina Strzelec, Klaudia Szarek, Monika Kabała

Katedra i Zakład Mikrobiologii Lekarskiej, Wydział Nauk Medycznych w Katowicach, Śląski 
Uniwersytet Medyczny w Katowicach, Polska

 karolina.strzelec@sum.edu.pl

	 Wstęp: Zakażenia wywołane przez Clostridioides difficile (CDI) należą do najczęstszych 
powikłań antybiotykoterapii i stanowią istotny problem mikrobiologii klinicznej. Fidaksomycyna jest 
obecnie lekiem pierwszego wyboru w terapii CDI ze względu na wysoką skuteczność oraz niskie 
ryzyko nawrotów. udział tego antybiotyku w terapii CDI wymaga stosowania standaryzowanych 
metod oznaczania lekowrażliwości, umożliwiających wiarygodną ocenę wartości minimalnego 
stężenia hamującego (MIC) oraz monitorowania zmian wrażliwości szczepów C. difficile.
	 Cel pracy: Ze względu na to, że fidaksomycyna jest obecnie najskuteczniejszym lekiem 
w terapii CDI, celem pracy była ocena znaczenia standaryzacji oznaczania MIC zgodnie z reko-
mendacjami EUCAST w monitorowaniu lekowrażliwości oraz identyfikacji szczepów wieloleko-
opornych C. difficile.
	 Materiał i metody: Przegląd piśmiennictwa dostępnego w różnych bazach medycznych 
dotyczącego oznaczania lekowrażliwości C. difficile, ze szczególnym uwzględnieniem rekomen-
dacji EUCAST, wpływu podłoża hodowlanego na wartości MIC oraz zastosowania metod mole-
kularnych w nadzorze epidemiologicznym.
	 Wyniki: Rodzaj stosowanego podłoża może istotnie wpływać na uzyskiwane wartości 
MIC, fidaksomycyny. Najwyższą powtarzalność oraz zgodność międzylaboratoryjną zapewnia 
podłoże Fastidious Anaerobe Agar z dodatkiem 5% krwi końskiej (FAA-HB), rekomendowane 
przez EUCAST. Wykazano również, wpływ warunków hodowli, które mogą prowadzić do fałszo-
wania wartości MIC. Fidaksomycyna utrzymuje bardzo wysoką aktywność wobec szczepów C. 
difficile, a przypadki oporności są sporadyczne. Coraz większe znaczenie przypisuje się metodom 
molekularnym, takim jak rybotypowanie PCR oraz sekwencjonowanie całogenomowe (WGS), 
umożliwiającym identyfikację genetycznych determinant oporności oraz monitorowanie rozprze-
strzeniania się klonów epidemicznych.
	 Wnioski: Standaryzacja oznaczeń MIC zgodnie z rekomendacjami EUCAST, z wykorzy-
staniem podłoża FAA-HB oraz metod fenotypowych i molekularnych, stanowi podstawę wiary-
godnej oceny lekowrażliwości i monitorowania szczepów C. difficile. 
	 Sfinansowano ze środków Metropolitarnego Funduszu Wspierania Nauki MFWN26G nr 
RW\/57\/2026.
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Wykorzystanie ekstraktów propolisu pszczelego do eliminacji zjawiska 
efektu smugowego (trailing effect) w hodowlach Candida spp. 

traktowanych lekami przeciwgrzybowymi z grupy azoli.

The use of bee propolis extracts to eliminate the trailing effect in Candida 
spp. cultures treated with azole antifungal drugs.

Piotr Szweda, Natalia Glińska

Katedra Technologii Leków i Biochemii, Wydział Chemiczny, Politechnika Gdańska, 
ul. G. Narutowicza 11\/12 80-233 Gdańsk.

 piotr.szweda@pg.edu.pl

	 Wstęp: W terapii kandydoz najczęściej stosowane są leki z grupy azoli. W trakcie ostatnich 
dwóch dekad obserwuje się wyraźny wzrost oporności patogennych grzybów w stosunku do 
tej grupy antymykotyków. Jednym z elementów, który przyczynia się do rozwoju oporności jest 
zjawisko określane w literaturze jako trailing effect. Polega ono na kontynuacji wzrostu niewielkiej 
populacji komórek pomimo obecności w środowisku wysokich (znacznie przewyższających 
wartości MIC) stężeń antymykotyków. Może to prowadzić do błędnej interpretacji wyników testów 
antybiotykoodporności i przede wszystkim zwiększa ryzyko selekcji szczepów o obniżonej 
wrażliwości na działanie leków. 
	 Cel badań: Ustalenie możliwości hamowania lub całkowitej eliminacji zjawiska trailing 
effect w wyniku skojarzonego stosowania wybranych azoli i subletalnych stężeń ekstraktów 
propolisu pszczelego (EPP). 
	 Materiały i metody: Ocenę skuteczności działania wybranych azoli oraz występowania 
zjawiska trailing effect przeprowadzono metodą dyfuzyjną. Zawiesinę komórek referencyjnego 
szczepu drożdży Candida albicans SC5314 wysiewano na podłoża agarowe RPMI (kontrola) oraz 
RPMI suplementowane EPP do końcowego stężenia 0,5 lub 0,25 x MIC. Następnie na podłożach 
agarowych umieszczano krążki zawierające określone ilości badanych antymykotyków. Po 
24-godzinnej inkubacji w temperaturze 37°C mierzono średnice stref  zahamowania wzrostu oraz 
analizowano i porównywano obecność kolonii C. albicans w obrębie stref zahamowania wzrostu 
(trailing effect) na podłożach kontrolnych i suplementowanych EPP. 
	 Wyniki: W przypadku niektórych azoli, głownie flukonazolu i worikonazolu zaobserwowano 
pozytywny wpływ stosowania dodatku propolisu. Na podłożach suplementowanych ekstraktami 
tego produktu nastąpiła praktycznie całkowita eliminacja kolonii z stref zahamowania wzrostu. 
	 Wnioski: Stosowanie kombinacji azoli i EPP może przyczynić się do spowolnienia selekcji 
szczepów opornych na działanie tej grupy antymykotyków.
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Występowanie karbapenemaz, w tym współobecność NDM i OXA-48, 
w szczepach związanych z nosicielstwem oraz zakażeniami u pacjentów 

IGiChP w latach 2024-2025.

Occurrence of carbapenemases, including the co-presence of NDM and 
OXA-48, in strains associated with carriage and infections in IGiChP 

patients in 2024-2025.

V. Petroniec, J. Nowak, J.Pałuba, E. Augustynowicz-Kopeć

Zakład Mikrobiologii, Instytut Gruźlicy i Chorób Płuc w Warszawie

 v.petroniec@igichp.edu.pl

	 Karbapenemazy stanowią kluczowy mechanizm nabytej oporności na karbapenemy 
i przyczyniają się do wzrostu liczby zakażeń o istotnie ograniczonych możliwościach terapeu-
tycznych. Enzymy te należą do trzech klas ß-laktamaz: A, B i D, różniących się budową mole-
kularną i mechanizmem działania. Geny kodujące karbapenemazy są najczęściej zlokalizowane 
na plazmidach, co sprzyja ich transferowi pomiędzy szczepami i gatunkami Enterobacterales oraz 
szybkiemu szerzeniu się oporności w środowisku szpitalnym. Celem pracy była ocena częstości 
nosicielstwa i zakażeń wywołanych przez pałeczki Enterobacterales wytwarzające karbapene-
mazy u chorych hospitalizowanych w latach 2024–2025 w IGiChP. Materiał stanowiły wymazy 
z odbytu pobrane od 5449 chorych oraz materiały diagnostyczne z zakażeń od 7122 chorych. 
Identyfikację przeprowadzono metodą spektrometrii mas (IVD MALDI Biotyper Sirius), a wykry-
wanie karbapenemaz zgodnie z algorytmem testów przesiewowych rekomendowanych przez 
KORLD. Wśród 1819 chorych z dodatnim wynikiem badań w kierunku nosicielstwa patogenów 
alarmowych, nosicielstwo Enterobacterales wytwarzających karbapenemazy stwierdzono u 184 
chorych (10,1%): NDM – 90, NDM+OXA-48 – 78, KPC – 7, OXA-48 – 5, NDM+VIM – 2, OXA-
-48+VIM – 1, VIM – 1. Wśród 2785 chorych z zakażeniem potwierdzonym mikrobiologicznie, 
szczepy wytwarzające karbapenemazy wykryto u 71 chorych (2,5%): NDM+OXA-48 – 33, NDM 
– 26, OXA-48 – 7, KPC – 4, NDM+VIM – 1. Dominowały szczepy Klebsiella pneumoniae (255 
szczepów-96,7%), zarówno w przypadku nosicielstwa, jak i zakażeń. Wnioski: 1. Wysoki odsetek 
nosicielstwa przy jednoczesnej obecności zakażeń objawowych potwierdza utrwalone krąże-
nie w środowisku szpitalnym szczepów Enterobacterales wytwarzających karbapenemazy. 2. 
Przewaga mechanizmów opartych na NDM oraz układów wieloenzymatycznych (NDM+OXA-48) 
wskazuje na szerzenie się determinant oporności o szczególnie wysokim potencjale transmisyj-
nym. 3. Zjawisko to stanowi realne zagrożenie dla bezpieczeństwa epidemiologicznego szpitala 
i wymaga stałego, aktywnego nadzoru, skutecznych badań przesiewowych oraz konsekwentnych 
działań w zakresie kontroli zakażeń i racjonalnej antybiotykoterapii.
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Fenotypowa i genomowa charakterystyka antybiotykooporności szczepów 
Listeria monocytogenes izolowanych z żywności i środowiska jej produkcji

Phenotypic and genomic characterization of antibiotic resistance 
in Listeria monocytogenes strains isolated from food and the food 

processing environments

Patryk Wiśniewski

Katedra Mikrobiologii Żywności, Technologii i Chemii Mięsa, Wydział Nauki o Żywności, 
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	 Listeria monocytogenes jest istotnym patogenem żywnościowym zdolnym do przetrwania 
w środowisku produkcyjnym. Monitorowanie cech związanych z antybiotykoopornością u tego 
gatunku stanowi ważny element oceny zagrożeń mikrobiologicznych w łańcuchu żywnościowym. 
Dlatego też celem pracy była charakterystyka fenotypowa i genomowa 54 szczepów Listeria 
monocytogenes pochodzących z żywności oraz środowiska jej produkcji, z uwzględnieniem 
sekwencjonowania całogenomowego (ang. whole-genome sequencing, WGS), typowania 
molekularnego oraz profilu wrażliwości na antybiotyki. Analiza WGS umożliwiła określenie 
serogrup molekularnych, typów sekwencyjnych (ST), kompleksów klonalnych (CC) oraz 
profili cgMLST. U badanych szczepów dominowały izolaty linii II i serogrupy IIa, a najczęściej 
identyfikowanymi typami były ST101 i ST9, związane głównie z kompleksami CC101 i CC9. 
Pomimo zróżnicowania genetycznego izolaty wykazywały zbliżony genotypowy profil oporności. 
Analiza rezystomu z użyciem BIGSdb\/Pasteur, ABRicate, CARD\/RGI, AMRFinderPlus, 
ResFinder i fIDBAC wykazała obecność genów związanych z opornością m.in. na fosfomycynę, 
linkozamidy, fluorochinolony, aminoglikozydy, sulfonamidy, a także genów kodujących lub 
związanych z pompami efflux. Najczęściej wykrywano geny: fosX, lin\/vga(G), mprF, norB, mdrL 
i sul, obecne u wszystkich 54 izolatów, natomiast rzadziej identyfikowano bcrCM, aphA, aacA4 
oraz emrC. Fenotypowo najczęściej obserwowano oporność lub zmniejszone strefy zahamowania 
wzrostu wobec klindamycyny, fosfomycyny i ampicyliny, natomiast oporność wobec tetracyklin, 
trimetoprimu-sulfametoksazolu, aminoglikozydów i makrolidów występowała rzadziej. Wyniki 
wskazują, że izolaty L. monocytogenes z łańcucha żywnościowego mogą posiadać liczne geny 
oporności, jednak ich interpretacja wymaga łączenia danych WGS z wynikami fenotypowymi. 
Zasadne jest także prowadzenie analiz w kilku bazach genów oporności, ponieważ zakres ich 
detekcji zależy od zastosowanego narzędzia.
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Redukcja rezystomu i duplikacja genu blaNDM-1 jako wyrafinowana 
strategia adaptacyjna wielolekoopornego szczepu Klebsiella pneumoniae 

w środowisku szpitalnym

Reduction of the resistome and duplication of the blaNDM-1 gene as 
a sophisticated adaptive strategy of multidrug-resistant Klebsiella 

pneumoniae in the clinical environment

Magdalena Ochman 1, Ksenia Szymanek-Majchrzak 1

1 Katedra i Zakład Mikrobiologii Lekarskiej, Wydział Lekarski, Warszawski Uniwersytet 
Medyczny, Polska
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	 Wstęp: Klebsiella pneumoniae (KP) produkująca metallo-ß-laktamazę typu New Delhi 
(NDM) jest patogenem alarmowym o najwyższym priorytecie klinicznym. Gen blaNDM-1, 
warunkujący oporność na niemal wszystkie ß-laktamy, z reguły współwystępuje w genomie 
z wieloma genami oporności na antybiotyki (powyżej 20 ARG) z innych grup. Szczepy KP 
blaNDM-1(+) charakteryzujące się zredukowaną opornością na antybiotyki nie-ß-laktamowe są 
opisywane w literaturze niezwykle rzadko. 
	 Cel: Identyfikacja szczepów KP-NDM wśród izolatów pochodzących z UCK WUM, 
charakterystyka rezystomu oraz lokalizacji i organizacji genetycznej genu blaNDM-1 w izolacie 
KP398 z uwzględnieniem kontekstu klinicznego, ewolucyjnego i epidemiologicznego. 
	 Materiały i metody: 36 szczepów KP-NDM zidentyfikowanych w systemie VITEK_MS, 
bioMérieux. Testy ATB dla 30 antybiotyków przeprowadzono zgodnie z wytycznymi EUCAST. 
Sekwencję genomowego DNA reprezentatywnego izolatuu KP398 odczytano stosując podejście 
hybrydowe z wykorzystaniem platformy AVITI_Element Bio i MinION_ONT. Sekwencję złożono 
w programie Hybracter, adnotację wykonano przy użyciu RASTtk i skorygowano manualnie. 
	 Wyniki: W 100% szczepów potwierdzono obecność genu blaNDM-1. Izolat KP398 
wyróżniał się pełną wrażliwością na aminoglikozydy. Genom KP398 (5,49 Mb; %GC 57,33; 
typ sekwencyjny ST11) składał się z trzech autonomicznych replikonów. Zidentyfikowano 
dwie kopie genu blaNDM-1: jedną na plazmidzie mozaikowym pKP398_1 (53 kb; %GC 55,35; 
system replikacji RepE; grupa niezgodności IncR) i drugą zlokalizowaną chromosomowo. Obie 
kopie blaNDM-1 znajdowały się w ~22 kb regionie oflankowanym przez szczątkowe elementy 
transpozycyjne IS3000 i Tn3-like. W genomie wykryto zaledwie sześć dodatkowych ARG. 
	 Wnioski: Obecność kodowanej chromosomowo i plazmidowo kopii genu blaNDM-1 
połączona z redukcją rezystomu może stanowić zaawansowaną strategię adaptacyjną szczepów 
KP, zapewniającą w warunkach presji antybiotykowej zarówno stabilne utrzymanie genów, jak 
i ich horyzontalny transfer.
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Wpływ nowo wyizolowanych bakteriofagów na biofilm formowany 
przez oporne na antybiotyki szczepy Staphylococcus aureus 

i Pseudomonas aeruginosa

Effect of newly isolated bacteriophages on biofilm formed by antibiotic-
resistant strains of Staphylococcus aureus and Pseudomonas aeruginosa

Marta Maślanko, Agnieszka Necel, Katarzyna Kosznik-Kwaśnicka, Natalia Kaźmierczak, 
Małgorzata Stasiłojć, Anna Żywicka
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	 Ze względu na ograniczoną skuteczność antybiotyków w zwalczaniu biofilmów 
bakteryjnych, bakteriofagi (fagi) są badane jako alternatywne środki przeciwdrobnoustrojowe. 
W niniejszym badaniu oceniono aktywność nowo wyizolowanych fagów wobec dojrzałych 
biofilmów tworzonych przez oporne na antybiotyki szczepy S. aureus i P. aeruginosa.
	 Biofilmy bakteryjne hodowano w płytkach 96-dołkowych, a następnie poddawano 
działaniu fagów w stężeniach 103–108 PFU\/ml. Aktywność metaboliczną bakterii oznaczano 
na podstawie redukcji resazuryny, biomasę biofilmu oznaczano ilościowo metodą barwienia 
fioletem krystalicznym, natomiast strukturę biofilmu analizowano przy użyciu skaningowej 
mikroskopii elektronowej (SEM).
	 Zastosowanie fagów doprowadziło do obniżenia aktywności metabolicznej komórek 
S. aureus i P. aeruginosa, przy czym efekt ten był wyraźniejszy przy wyższym mianie fagów. 
Wpływ na biomasę biofilmu okazał się mniej jednorodny i różnił się w zależności od gatunku. 
W kilku przypadkach zaobserwowano znaczące zahamowanie aktywności metabolicznej przy 
jednoczesnym braku istotnych zmian w biomasie biofilmu, co sugeruje zróżnicowany wpływ fagów 
na biofilm i jego strukturę. Zmiany strukturalne zostały potwierdzone obrazowaniem metodą SEM.
	 Wpływ fagów na badane biofilmy był zależny od stężenia. Zmiany aktywności 
metabolicznej i biomasy biofilmu nie zawsze zachodziły jednocześnie, co wskazuje, że fagi mogą 
osłabiać biofilm bez całkowitego zniszczenia jego struktury. Co istotne, wcześniej przeprowadzone 
testy cytotoksyczności nie wykazały toksycznego wpływu na komórki ssaków, co potwierdza 
bezpieczeństwo stosowania fagów. Otrzymane wyniki podkreślają potrzebę dalszych badań nad 
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optymalizacją dawkowania fagów oraz mechanizmami ich oddziaływania na strukturę biofilmu, 
co może stanowić podstawę do opracowania skuteczniejszych metod zwalczania zakażeń 
biofilmowych u ludzi i zwierząt.
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Wieloośrodkowe rozprzestrzenianie się szczepów Acinetobacter baumannii 
niosących plazmidowo kodowany gen blaOXA-72 w południowej Polsce

Multicenter Outbreak of plasmid-encoded blaOXA-72 Acinetobacter 
baumannii in Southern Poland

Tomasz Kasperski, Monika Pomorska-Wesołowska, Jadwiga Wójkowska-Mach, 
Agnieszka Chmielarczyk, Paul. G. Higgins.
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	 Wstęp: Karbapenemooporne szczepy A. baumannii (CRAb) są jednym z najważniejszych 
patogenów szpitalnych, a regionalne szerzenie oporności może być napędzane zarówno ekspan-
sją klonalną, jak i stabilnymi plazmidami oporności.
	 Cel: Celem pracy była charakterystyka genetyczna szczepów A.baumannii z wieloośrod-
kowego ogniska epidemicznego CRAb w południowej Polsce ze szczególnym uwzględnieniem 
genów karbapenemaz i niosących je plazmidów.
	 Materiał i metody: Przeanalizowano 70 izolatów CRAb z 11 szpitali z lat 2019–2022, po-
chodzących z krwi, moczu i płynu mózgowo-rdzeniowego. Oceniono lekowrażliwość, wykonano 
PCR do genów karbapenemaz, a także sekwencjonowanie całogenomowe, cgMLST, typowanie 
MLST\/KL\/OCL oraz analizę kontekstu genetycznego i struktury plazmidów. Przeprowadzono 
transformację komórek bakteryjnych z użyciem wybranego plazmidu. 
	 Wyniki: Wszystkie izolaty należały do IC2\/ST2. Najczęściej wykrywanym genem był 
blaOXA-72 (50\/70; 71,4%); blaOXA-23 stwierdzono u 16 izolatów, a nowo odkryty wariant bla-
OXA-1223 u 4. Izolaty blaOXA-72-dodatnie tworzyły główny klaster, pochodziły z 5 różnych ośrod-
ków i wszystkie zawierały identyczny plazmid GR2\/repAci1 p398AB (~10,9 kb) z dwiema prze-
ciwnie zorientowanymi kopiami blaOXA-72. Transformacja p398AB do A. baumannii ATCC 17978 
potwierdziła jego rolę w oporności na karbapenemy. Wśród szczepów nie stwierdzono oporności 
na kolistynę ani sulbaktam-durlobaktam oraz niską oporność na cefiderocol (5,7%).
	 Wnioski: W południowej Polsce doszło do regionalnego rozprzestrzenienia się linii IC2 
CRAb z wyjątkowo dominującym, stabilnym plazmidem niosącym blaOXA-72. Wyniki wskazują 
na konieczność nadzoru genomicznego łączącego analizę pokrewieństwa klonalnego z monito-
rowaniem mobilnych plazmidów oporności.
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Charakterystyka molekularna klinicznych szczepów Mycobacterium 
tuberculosis: analiza mutacji warunkujących oporność na izoniazyd 

i ryfampicynę oraz kwantyfikacja genów dosR i lsr2 metodą digitalPCR

Molecular characterization of clinical Mycobacterium tuberculosis strains: 
Analysis of isoniazid and rifampicin resistance mutations and Digital PCR-

based quantification of dosR and lsr2 genes

Katarzyna Kania1,2, Klaudia Stankiewicz1*, Paulina Leśniak1, Katarzyna Wójcik2, 
Karolina Klesiewicz1

1Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej, Wydział Farmaceutyczny UJ CM, ul. Medyczna 9, 
Kraków 30-688, Polska; 2Specjalistyczny Szpital im. św. Jana Pawła II, ul. Prądnicka 80, 

Kraków 31-202, Polska

 klaudia.stankiewicz@uj.edu.pl

	 Szybka identyfikacja mutacji warunkujących oporność na ryfampicynę (RIF) i izoniazyd 
(INH) ma kluczowe znaczenie dla wczesnego wykrywania wielolekoopornych szczepów 
Mycobacterium tuberculosis (MDR-TB) oraz wdrożenia skutecznej terapii. Istotnym elementem 
przetrwania M. tuberculosis complex (MTBC) w warunkach stresu, hipoksji oraz w strukturze 
biofilmu są geny dosR i lsr2, warunkujące latencję zakażenia oraz tolerancję na leki. 
	 Celem badań była ocena molekularnych determinant oporności szczepów MTBC 
na ryfampicynę i izoniazyd oraz bezwzględna kwantyfikacja liczby kopii genów dosR i lsr2. 
	 W 47 klinicznych izolatach MTBC przeanalizowano obecność mutacji w genach rpoB, katG 
oraz regionie promotorowym genu inhA przy użyciu testu GenoType MTBDRplus. Bezwzględną 
kwantyfikację kopii genów (cp\/µl) dosR oraz lsr2 wykonano techniką digitalPCR (dPCR) stosując 
matrycę znormalizowaną do stężenia 10 ng\/µl oraz startery oparte na genomie referencyjnym M. 
tuberculosis H37Rv. 
	 Oporność na RIF wykazano u 11 izolatów: w tym mutację S531L w genie rpoB (n=9), 
mutację H526Y (n=1) i H526D (n=1). Oporność na INH wykryto u 23 izolatów, z dominacją mutacji 
katG S315T1 (n=15) oraz inhA C15T (n=12). Jednoczesną oporność na RIF i INH (fenotyp MDR-
TB) wykryto u 9 izolatów (19%).  
	 Średnie stężenie kopii genu lsr2 wyniosło 13039,36 cp\/µL, a genu dosR 12185,32 cp\/µL. 
Wykazano dodatnią korelację pomiędzy liczbą kopii genów dosR i lsr2 (r=0,93; p0,05). 
	 Wśród badanych szczepów, 19% wykazało fenotyp MDR-TB, a najczęściej identyfikowano 
współwystępowanie mutacji rpoB S531L i katG S315T1. Brak korelacji pomiędzy liczbą genów 
dosR i lsr2 a profilem oporności na RIF i INH sugeruje, że mechanizmy adaptacji do stresu 
i lekooporności genetycznej są od siebie niezależne. Zastosowanie techniki dPCR umożliwia 
precyzyjną ocenę poziomu genów związanych z wirulencją i adaptacją prątków, uzupełniając 
standardową diagnostykę molekularną MTBC.
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Występowanie karbapenemaz w izolatach Klebsiella pneumoniae, 
Escherichia coli, Enterobacter spp. oraz innych przedstawicieli rzędu 

Enterobacterales izolowanych z zakażeń w latach 2019–2025.

The prevalence of carbapenemases in isolates of Klebsiella pneumoniae, 
Escherichia coli, Enterobacter spp., and other members of the order 
Enterobacterales isolated from infections between 2019 and 2025.

M. Grzegorczyk 1*, K.Belkiewicz1, D.Fabisiak1, E.Gabińska1, M. Herda1, K. Malinowska1, 
A. Polak1, W. Wygoda1, R. Izdebski2, D. Żabicka1

*autor prezentujący 1. Zakład Epidemiologii i Mikrobiologii Klinicznej, Krajowy Ośrodek 
Referencyjny ds. Lekowrażliwości Drobnoustrojów (KORLD), Narodowy Instytut Leków, 
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	 Wstęp: Pałeczki z rzędu Enterobacterales należą do najczęstszych czynników zakażeń. 
Narastanie liczby szczepów produkujących karbapenemazy stanowi istotny problem terapeutycz-
ny i epidemiologiczny.
	 Cel pracy: Analiza danych epidemiologicznych z lat 2019–2025 dotyczących występowa-
nia karbapenemaz w izolatach Enterobacterales przesyłanych do weryfikacji do KORLD z pol-
skich szpitali.
	 Materiał: Ocenę obecności genów karbapenemaz przeprowadzono na 2868 szczepach 
Klebsiella pneumoniae, 27 szczepach Escherichia coli, 511 szczepach Enterobacter spp. oraz 
275 szczepach innych przedstawicieli rzędu Enterobacterales. Detekcję genów przeprowadzono 
metodą reakcji łańcuchowej polimerazy (PCR).
	 Wyniki: W latach 2019–2025 odnotowano systematyczny wzrost liczby izolatów produ-
kujących karbapenemazy. Największy wzrost dotyczył K. pneumoniae - z 751 do 2706. Domi-
nował NDM, przy jednoczesnym wzroście liczby szczepów z KPC (do 679), OXA-48 (do 368) 
i wyraźnym wzroście NDM+OXA-48 (do 540). Pozostałe mechanizmy z podwójnymi lub potrój-
nymi karbapenemazami występowały sporadycznie. Liczba izolatów E. coli wzrosła z 9 do 104. 
Dominowała NDM, której liczba zwiększyła się z 1 do 54. Zwiększała się także liczba szczepów 
z KPC i OXA-48, natomiast VIM wykrywano sporadycznie. Od 2023 r. pojawiały się pojedyncze 
izolaty NDM+OXA-48. Liczba izolatów Enterobacter spp. zwiększyła się z 38 do 115. Najczęściej 
wykrywano NDM i VIM. Sporadycznie stwierdzano szczepy z podwójnymi karbapenemazami. 
W grupie pozostałych Enterobacterales (m.in. Citrobacter spp., K. oxytoca, K. variicola, Proteus 
spp., Serratia spp. i Providencia spp.) liczba izolatów wzrosła z 16 do 62. Dominowały NDM i VIM, 
a izolaty NDM+VIM odnotowano wyłącznie w latach 2021–2023.
	 Analiza danych dotyczących wszystkich badanych gatunków wykazała, że większość 
izolatów pochodziła od pacjentów >60. roku życia, częściej od mężczyzn. Najwięcej szczepów 
izolowano z oddziałów intensywnej terapii, chorób wewnętrznych i chirurgii oraz z materiałów 
z dróg oddechowych, krwi i ran. Najwięcej izolatów odnotowano w województwach śląskim, ma-
zowieckim, małopolskim, dolnośląskim i łódzkim.
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Mutacje typu borderline w genie rpoB jako determinanty oporności 
prątków gruźlicy na rifampicynę

Borderline rpoB mutations as determinants of rifampicin resistance 
in Mycobacterium tuberculosis

Agnieszka Głogowska, Monika Kozińska, Ewa Augustynowicz-Kopeć

Zakład Mikrobiologii, Instytut Gruźlicy i Chorób Płuc, Warszawa, Polska

 a.glogowska@igichp.edu.pl

	 Wstęp: Oporność Mycobacterium tuberculosis complex na rifampicynę (RMP), wywołana 
mutacjami w genie rpoB kodującym podjednostkę beta polimerazy RNA stanowi jeden z najważ-
niejszych problemów współczesnej terapii przeciwprątkowej. W większości przypadków zmiany 
wykryte w sekwencji nukleotydowej genu rpoB warunkują wysoki poziom oporności na rifam-
picynę (np. Ser450Leu) i są wykrywane w fenotypowych testach lekooporności. Jednak wśród 
molekularnych mechanizmów oporności na RMP istnieją tzw. mutacje borderline w genie rpoB 
(np. Leu430Pro, Leu452Pro), które wykazują niski ale istotny pod względem klinicznym poziom 
oporności na rifampicynę. Oporność ta często nie jest wykrywana metodami fenotypowymi sto-
sowanymi rutynowo w laboratorium prątka.
	 Cel: Celem pracy była charakterystyka mutacji borderline w genie rpoB wśród prątków 
gruźlicy opornych na rifampicynę.
	 Materiały i metody: Materiał do badań stanowiły szczepy M. tuberculosis complex wyizo-
lowane od 372 chorych na MDR\/RR-TB w latach 2022-2025. Szczepy poddano analizie gene-
tycznej z zastosowaniem testu GenoType MTBDRplus (Hain Lifescience) i Deeplex Myc-TB®CE 
IVD (Genoscreen) oraz określono im fenotyp oporności na RIF w systemie Bactec MGIT (Becton 
Dickinson).
	 Wyniki: Mutacje borderline w genie rpoB stwierdzono u 24 analizowanych szczepów 
(6,5%), z czego większość 54,2% (13) wykazywała fenotypową wrażliwość na rifampicynę a po-
zostałe 45,8% (11) były średnio wrażliwe na ten lek. Analiza sekwencyjna genu rpoB wykaza-
ła 7 różnych mutacji borderline. Wśród szczepów fenotypowo wrażliwych na RMP najczęściej 
identyfikowano zmiany Leu430Pro (3\/23,1%) i His 445Leu (3\/23,1%) a wśród szczepów średnio 
wrażliwych Asp435Tyr (4\/36,4%).
	 Wnioski: Mutacje borderline w genie rpoB stanowią istotne wyzwanie diagnostyczne. Ich 
prawidłowa interpretacja wymaga łączenia danych molekularnych, fenotypowych i klinicznych, 
aby zapewnić skuteczne leczenie oraz ograniczyć rozwój lekooporności.
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Genomowa i fenotypowa ocena antybiotykooporności szczepów Bacillus 
o potencjale do zastosowań rolniczych

Genomic and phenotypic assessment of antibiotic resistance in Bacillus 
strains with potential for agricultural applications

Adrian Wojtczak, Anna Mikołajczuk-Szczyrba, Dziyana Shymialevich, Paulina Średnicka, 
Justyna Nasiłowska

Instytut Biotechnologii Przemysłu Rolno-Spożywczego im. prof. Wacława Dąbrowskiego – 
Państwowy Instytut Badawczy, Zakład Mikrobiologii, ul. Rakowiecka 36, 02-532 Warszawa, 
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	 Wstęp: Susza i związany z nią stres wodny stanowią istotne ograniczenie wzrostu 
i produktywności roślin. Jednym z kierunków ograniczania ich skutków jest wykorzystanie 
mikroorganizmów zdolnych do produkcji kwasu poli-?-glutaminowego (?-PGA), biopolimeru 
wiążącego i zatrzymującego wodę. Szczepy z rodzaju Bacillus produkujące ?-PGA mogą 
stanowić potencjalne składniki biopreparatów rolniczych, jednak ich wprowadzanie do środowiska 
wymaga oceny bezpieczeństwa, w tym antybiotykooporności. 
	 Cel: Celem pracy była genomowa i fenotypowa ocena antybiotykooporności trzech 
szczepów Bacillus z Kolekcji Kultur Drobnoustrojów Przemysłowych (KKP), wytypowanych ze 
względu na potencjał produkcji ?-PGA. 
	 Materiał i metody: Badano Bacillus amyloliquefaciens KKP 3747, Bacillus licheniformis 
KKP 3917 oraz Bacillus amyloliquefaciens KKP 4084. Wykonano sekwencjonowanie 
całogenomowe i analizę bioinformatyczną ukierunkowaną na identyfikację determinant oporności. 
Oporność fenotypową oceniano metodą E-test poprzez oznaczenie minimalnego stężenia 
hamującego (MIC), a wyniki interpretowano względem wartości granicznych EFSA. 
	 Wyniki: Analiza genomowa wykazała obecność determinant związanych z opornością 
na różne klasy antybiotyków. Porównanie danych genomowych i fenotypowych wykazało 
jedynie częściową zgodność. Obserwowano zarówno determinanty AMR bez odpowiadającej 
im oporności fenotypowej, jak i oporność fenotypową niewyjaśnioną przez wykryte determinanty. 
U dwóch z trzech szczepów stwierdzono fenotypową oporność na wybrane antybiotyki, natomiast 
jeden pozostawał wrażliwy zgodnie z przyjętymi wartościami granicznymi. 
	 Wnioski: Ocena bezpieczeństwa szczepów Bacillus przeznaczonych do potencjalnych 
zastosowań rolniczych powinna łączyć analizę genomową z badaniami fenotypowymi, ponieważ 
sama obecność lub brak wykrytych determinant AMR nie pozwala jednoznacznie przewidzieć 
fenotypu oporności.
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Sesja V 
Nowoczesność w mikrobiologii
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CSA-13 jako wielofunkcyjny czynnik łączący aktywność 
przeciwdrobnoustrojową z modulacją funkcji fibroblastów w modelu 

zakażonej rany

CSA-13 as a multifunctional agent that combines antimicrobial activity with 
the modulation of fibroblast function in an infected wound model

Ewelina Piktel, Milena Łuckiewicz, Wioleta Kondziołka, Urszula Karpeta, Małgorzata Sidewicz, 
Urszula Wnorowska, Robert Bucki

Uniwersytet Medyczny w Białymstoku, Białystok, Polska

 ewelina.piktel@umb.edu.pl

	 Wstęp: Zakażone i trudno gojące się rany stanowią istotny problem kliniczny ze względu 
na kolonizację bakteryjną, biofilm oraz zaburzoną odpowiedź komórek gospodarza. Cerageniny, 
syntetyczne mimetyki peptydów przeciwdrobnoustrojowych, mogą stanowić alternatywę dla kla-
sycznych środków przeciwbakteryjnych, jednak ich wpływ na komórki uczestniczące w naprawie 
tkanek pozostaje słabo poznany.
	 Cele: Celem pracy była ocena aktywności przeciwdrobnoustrojowej i przeciwbiofilmowej 
wybranych ceragenin oraz wpływu CSA-13 na funkcje fibroblastów skóry ludzkiej związane z na-
prawą tkanek.
	 Materiał i metody: Aktywność przeciwdrobnoustrojową testowanych związków ocenia-
no wobec klinicznych szczepów bakterii Gram-dodatnich i Gram-ujemnych metodą mikroroz-
cieńczeniową w obecności LB oraz LB suplementowanego w 50% sztucznym płynem wysięko-
wym. Wpływ ceragenin na formowanie biofilmu oceniono metodą fluorymetryczną. Fibroblasty 
CCD1070Sk eksponowano na CSA-13, a następnie oceniano zmiany w liczbie komórek, ekspresji 
Ki-67, stopniu zamykania sztucznej rany oraz migracji komórek ze sferoidów. Analizie poddano 
również profil cytokin oraz zmiany w ekspresji genów.
	 Wyniki: Ceragenina CSA-13 wykazała szerokie spektrum aktywności przeciwdrobno-
ustrojowej, zachowując skuteczność w warunkach imitujących mikrośrodowisko rany w więk-
szym stopniu niż CSA-44 i CSA-131. Związek ten hamował wczesne etapy formowania biofilmu 
w sposób zależny od stężenia. W stężeniach niepowodujących efektu cytotoksycznego CSA-13 
zwiększała liczbę fibroblastów oraz odsetek komórek Ki-67-dodatnich, a także stymulowała za-
mykanie rany i migrację komórek ze sferoidów. Obserwowanym efektom pro-regeneracyjnym nie 
towarzyszyła istotna aktywacja odpowiedzi prozapalnej. Analiza ekspresji genów ujawniła zmiany 
dotyczące procesów związanych z organizacją macierzy zewnątrzkomórkowej (ECM), adhezją 
komórkową, przebudową cytoszkieletu oraz szlakami sygnalizacji.
	 Wnioski: CSA-13 łączy aktywność przeciwdrobnoustrojową z modulacją funkcji fibrobla-
stów w warunkach niskiego nasilenia odpowiedzi zapalnej. Wyniki wskazują na potencjał CSA-13 
jako kandydata do dalszych badań nad strategiami wspierającymi kontrolę zakażenia i procesy 
naprawcze w środowisku rany.
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Expert-in-the-Loop: rola wiedzy eksperckiej w kształtowaniu niezawodnych 
modeli głębokiego uczenia dla diagnostyki opartej na mikroskopii

Expert-in-the-Loop: The Role of Expert Knowledge in Shaping Reliable 
Deep Learning Models for Microscopy-Based Diagnostics
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(1,2), Katarzyna Biegun-Drożdż (1), Adam Wróbel (1,2), Łukasz Struski (1,2), Joanna Sobońska 

(1), Anna Białecka (3), Joanna Białecka (3,4), Katarzyna Rak (3), Anna Malska-Woźniak (1), 
Agnieszka Gonet-Surówka (1), Bartosz Zieliński (1,2), Monika Brzychczy-Włoch (1).

(1) - Zakład Molekularnej Mikrobiologii Medycznej, Katedra Mikrobiologii Wydział Lekarski 
Uniwersytetu Jagiellońskiego Collegium Medicum, Kraków, Polska (2)- Katedra Informatyki 

Stosowanej, Wydział Matematyki i Informatyki Uniwersytetu Jagiellońskiego, Kraków, Polska, 
(3)- Centrum Badań Mikrobiologicznych im. dr Jana Bobra w Krakowie, Polska, (4)- Katedra 

Mikrobiologii Farmaceutycznej, Wydział Farmaceutyczny Uniwersytetu Jagiellońskiego 
Collegium Medicum, Kraków, Polska

 dorota.ochonska@uj.edu.pl

	 Mikroskopia preparatów barwionych metodą Grama jest podstawowym narzędziem dia-
gnostyki mikrobiologicznej, które pozwala na ocenę morfologii oraz wstępne różnicowanie bakterii 
Gram-dodatnich, Gram-ujemnych i grzybów. Automatyczna ocena obrazów z użyciem głębokiego 
uczenia może rozszerzyć jej potencjał diagnostyczny, pod warunkiem, że modele są trenowane 
na biologicznie poprawnych danych.  
	 Celem pracy była ocena wpływu udziału eksperta mikrobiologa na skuteczność segmen-
tacji i klasyfikacji mikroorganizmów w obrazach preparatów barwionych metodą Grama. 
	 Analizie poddano ok. 18 000 obrazów mikroskopowych wymazów z pochwy od 131 
pacjentek oraz ok. 4000 obrazów referencyjnych szczepów wzorcowych. Eksperci iteracyjnie 
korygowali segmentacje komórek generowane przez model Cellpose oraz anotowali komórki 
bakteryjne i grzybicze, obszary niskiej jakości, śluz, leukocyty i komórki nabłonkowe. Anotacje 
eksperckie, wspierane wynikami klasycznej diagnostyki mikrobiologicznej, wykorzystano do tre-
nowania modeli. 
	 Przed wdrożeniem aktywnego uczenia poprawna segmentacja dotyczyła ok. 10% komó-
rek mikroorganizmów. Po iteracyjnym treningu odsetek ten wzrósł do 70%, co wskazuje na popra-
wę czułości detekcji i lepsze dopasowanie modelu do zmienności materiału biologicznego. Model 
trenowany na obrazach wymazów z pochwy osiągnął dokładność 70,95%, natomiast po dodaniu 
obrazów szczepów referencyjnych - 68,73%. Spadek dokładności wskazuje na efekt serii, w któ-
rym model rozpoznaje cechy źródła obrazu zamiast cech morfologicznych reprezentatywnych 
dla mikroorganizmów obecnych w materiale biologicznym. 
	 Wyniki pokazują, że rozwój systemów sztucznej inteligencji do analizy obrazów mikrosko-
powych wymaga stałego udziału eksperta mikrobiologa. Ekspert zapewnia poprawność biolo-
giczną danych, kontroluje interpretację diagnostyczną i ogranicza ryzyko błędów wynikających 
z artefaktów technicznych. Takie podejście jest kluczowe dla bezpiecznego wdrożenia automa-
tycznej analizy obrazów do diagnostyki mikrobiologicznej.
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Nowatorskie podejście w ProBiotechnologii: profil kwasów organicznych 
jako biomarker aktywności metabolicznej konsorcjów szczepów 

probiotycznych w płynnych preparatach mikrobiologicznych

An Innovative Approach in ProBiotechnology: Organic Acid Profiling as 
a Biomarker of the Metabolic Activity of Probiotic Strain Consortia in Liquid 

Microbial Preparations

R. Błaszczak1, A. Antosik2, P. Nowotnik3, S. Wilczyńska4, Ł. Rzadkiewa5, A. Raczyk6
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	 Profile kwasów organicznych stanowią cenne źródło informacji o aktywności metabolicznej 
mikroorganizmów oraz przebiegu procesów fermentacyjnych. Celem badań była jakościowa 
i ilościowa charakterystyka wybranych kwasów organicznych oraz ocena ich przydatności jako 
biomarkerów fenotypowania metabolicznego konsorcjów bakterii kwasu mlekowego.
	 Analizy przeprowadzono zgodnie z normą ISO 750:1998 dla wyrobów: EmFarma, 
Emfarma Plus, Esencja Probiotyczna, Em15 dla drobiu, Em15 dla bydła. Oznaczono całkowitą 
kwasowość oraz stężenia kwasu mlekowego, octowego, jabłkowego, cytrynowego, winowego, 
szczawiowego i siarkowego. Oceniono zależności pomiędzy profilem kwasów organicznych 
a aktywnością metaboliczną badanych szczepów i konsorcjów bakteryjnych.
	 Uzyskane wyniki wykazały wyraźne różnice w składzie i stężeniach poszczególnych 
kwasów organicznych pomiędzy analizowanymi próbkami. Wyższa całkowita kwasowość była 
związana ze zwiększonym stężeniem większości oznaczanych kwasów, szczególnie kwasu 
mlekowego, winowego i cytrynowego, co wskazuje na intensywniejszy przebieg procesów 
fermentacyjnych. Stwierdzono również wyższą aktywność metaboliczną konsorcjów bakteryjnych 
w porównaniu z pojedynczymi szczepami.
	 Otrzymane wyniki potwierdzają, że profil kwasów organicznych może stanowić czuły 
wskaźnik aktywności metabolicznej mikroorganizmów i być wykorzystywany do monitorowania 
procesów fermentacyjnych, oceny stabilności mikrobiologicznej produktów oraz opracowania 
koncepcji „food and feed fingerprint” wspierającej standaryzację i rozwój innowacyjnych produktów 
dla sektora żywności i pasz.
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Szybkie oznaczanie lekowrażliwości metodą QMAC-dRAST z dodatnich 
posiewów krwi — zgodność z metodami rutynowymi

Rapid antimicrobial susceptibility testing by QMAC-dRAST from positive 
blood cultures — agreement with routine methods

Urszula Mazek, Katarzyna Semczuk, Beata Fronc, Justyna Żyszkowska, Anna Wojcieszek, 
Aleksandra Tukendorf, Emilia Szydłowska, Jolanta Laskowska-Wieczyńska, Natalia Półtorak, 

Katarzyna Dzierżanowska-Fangrat.

Pracownia Diagnostyki Mikrobiologicznej, Zakład Mikrobiologii i Immunologii Klinicznej, Instytut 
„Pomnik-Centrum Zdrowia Dziecka”, Warszawa, Polska.

 u.mazek@ipczd.pl

	 Wstęp: Zakażenia krwi, w tym sepsa, wymagają szybkiej identyfikacji etiologii i optymali-
zacji leczenia. QMAC-dRAST (QuantaMatrix) to nowoczesna metoda fenotypowego oznaczania 
lekowrażliwości bezpośrednio z dodatnich hodowli krwi, skracająca czas do uzyskania wyniku 
i podjęcia decyzji terapeutycznych. 
	 Cel: Ocena zgodności wyników QMAC-dRAST z metodami rutynowymi oraz przydatności 
metody w szybkim raportowaniu lekowrażliwości. 
	 Materiał i metody: Analizą objęto 102 izolaty: 49 pałeczek Gram-ujemnych i 53 zia-
renkowce Gram-dodatnie. Oceniano łącznie 30 antybiotyków lub mechanizmów lekooporności. 
Wyniki QMAC-dRAST porównano głównie z BD Phoenix M50, pojedynczo z Sensititre ARIS 
HiQ. Rozbieżności weryfikowano metodami dodatkowymi, a mechanizmy oporności odnoszono 
do BIOFIRE BCID2. Wynik po zakończeniu badania przekazywano telefonicznie i w systemie HIS. 
	 Wyniki: Ogólna zgodność kategorii (CA) wyniosła 95,5% (47 rozbieżności\/1049 porów-
nań). Dla Enterobacterales wyniosła 95,3%, pałeczek niefermentujących 96,1%, S. aureus 98,1%, 
CNS 92,5%, a Enterococcus spp. 95,6%. Stwierdzono 11 błędów małych (mE), 20 dużych (ME) 
i 16 bardzo dużych (VME). Różnica MIC >2 rozcieńczenia dotyczyła 7\/47 rozbieżności; pozo-
stałe miały charakter wyników granicznych lub interpretacyjnych. Większość dotyczyła leków 
o ograniczonym znaczeniu w leczeniu bakteriemii, m.in. amoksycyliny z kwasem klawulanowym 
i klindamycyny przy MLSB. Zgodność uzyskano dla większości antybiotyków kluczowych tera-
peutycznie. Wynik QMAC-dRAST otrzymywano po 4–6 h dla bakterii Gram-ujemnych i 6–7 h 
dla Gram-dodatnich, wobec ?24 h dla metod rutynowych. 
	 Wnioski: QMAC-dRAST wykazał wysoką zgodność z metodami rutynowymi i skrócił czas 
do fenotypowego wyniku lekowrażliwości. Metoda wspiera nowoczesną diagnostykę zakażeń krwi 
i racjonalizację antybiotykoterapii w pierwszych godzinach po dodatnim wyniku hodowli krwi. Roz-
bieżności wymagają krytycznej interpretacji, zwłaszcza dla MLSB\/iMLSB, HLAR i wyników gra-
nicznych.
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Ocena aktywności biologicznej oraz toksyczności nanocząstek srebra 
produkowanych przy udziale grzybów strzępkowych Cunninghamella 

elegans, Trichoderma harzianum i Phanerochaete chrysosporium

Ocena aktywności biologicznej oraz toksyczności nanocząstek srebra 
produkowanych przy udziale grzybów strzępkowych Cunninghamella 

elegans, Trichoderma harzianum i Phanerochaete chrysosporium

Katarzyna Niedziałkowska, Aleksandra Tończyk, Małgorzata Lewandowska, 
Katarzyna Lisowska

Uniwersytet Łódzki, Wydział Biologii i Ochrony Środowiska, Katedra Mikrobiologii Przemysłowej 
i Biotechnologii, Banacha 12/16, 90-237 Łódź

 katarzyna.niedzialkowska@biol.uni.lodz.pl

	 Nanocząstki definiowane są jako struktury, których co najmniej jeden wymiar zawiera się 
w przedziale od jednego do 100 nm. Nanocząstki srebra (AgNPs) wykazują wysoki potencjał 
bakteriobójczy, a także mogą działać grzybobójczo, antywirusowo i przeciwnowotworowo. Syn-
tetyzowane są na drodze chemicznej, fizycznej lub biologicznej. Wśród zalet syntezy biologicznej 
wymienia się jej ekologiczny charakter, a także efektywność i wydajność procesu.
	 Cel: Celami niniejszej pracy była ocena zdolności grzybów strzępkowych Cunninghamella 
elegans, Trichoderma harzianum i Phanerochaete chrysosporium do syntezy nanocząstek srebra 
na drodze bioredukcji oraz analiza toksyczności i potencjału przeciwdrobnoustrojowego uzyska-
nych nanocząstek srebra.
	 Materiały i metody: Nanocząstki srebra uzyskano na drodze syntezy zewnątrzkomór-
kowej, a ich potencjał przeciwdrobnoustrojowy określono z wykorzystaniem metody mikroroz-
cieńczeń zgodnie z normami CLSI. Działanie cytotoksyczne uzyskanych nanocząstek srebra 
określono z wykorzystaniem testu MTT.
	 Wyniki: Uzyskane wyniki wykazały silne działanie bakteriobójcze otrzymanych nanoczą-
stek. Najwyższą wrażliwość wobec działania nanocząstek srebra wykazał szczep S. pyogenes, 
natomiast najbardziej oporny był szczep P. hauseri. Nanocząstki srebra powodowały ponadto 
znaczną inhibicję wzrostu badanych drożdży. Wśród grzybów strzępkowych największą inhibicję 
wzrostu zaobserwowano u A. fumigatus. Na podstawie oceny cytotoksyczności stwierdzono, 
że wartość LC50 badanych nanocząstek srebra wobec ludzkich fibroblastów wyniosła 8 µg/ml. 
Zsyntetyzowane nanocząstki srebra wykazywały szczególnie silne właściwości przeciwgrzybicze 
wobec M. furfur przy jednocześnie niskiej cytotoksyczności.
	 Wnioski: Uzyskane wyniki jednoznacznie potwierdzają przydatność szczepów C. elegans, 
T. harzianum i P. chrysosporium do syntezy nanocząstek srebra o silnym działaniu zarówno bak-
teriobójczym, jaki i przeciwgrzybiczym.
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Spektroskopia FTIR jako narzędzie szybkiego typowania szczepów 
podczas dochodzenia epidemiologicznego ogniska Klebsiella 

pneumoniae NDM.

FTIR Spectroscopy as a Rapid Strain Typing Tool in the Epidemiological 
Investigation of a Klebsiella pneumoniae NDM Outbreak.

Grażyna Misiak, Katarzyna Kaliszczak

Wojewódzki Szpital Zespolony im. L. Rydygiera w Toruniu, Polska

 grazyna.misiak@wszz.torun.pl

	 Wstęp: Zakażenia wywoływane przez wielolekooporne drobnoustroje stanowią istotny 
problem współczesnej mikrobiologii klinicznej i wymagają szybkiego wykrywania transmisji pato-
genów w środowisku szpitalnym. Kluczowym elementem dochodzenia epidemiologicznego jest 
ocena pokrewieństwa izolatów, jednak rutynowo stosowane metody molekularne są kosztowne 
i czasochłonne. Spektroskopia w podczerwieni z transformacją Fouriera (FTIR) wykorzystująca 
system IR Biotyper stanowi nowoczesną metodę umożliwiającą szybkie typowanie szczepów 
bakteryjnych i wspomagającą działania zespołów kontroli zakażeń.
	 Cel: Ocena przydatności systemu IR Biotyper w analizie ogniska epidemicznego wywo-
łanego przez Klebsiella pneumoniae NDM oraz określenie jego wartości w rutynowym nadzorze 
epidemiologicznym.
	 Materiał i metody: Analizie poddano 14 izolatów Klebsiella pneumoniae NDM uzyska-
nych od 12 pacjentów hospitalizowanych na trzech oddziałach szpitalnych. Typowanie wykonano 
z zastosowaniem systemu IR Biotyper (Bruker), wykorzystującego spektroskopię FTIR. Każdy 
izolat analizowano w powtórzeniach technicznych i biologicznych zgodnie z procedurą produ-
centa. Pokrewieństwo szczepów oceniano na podstawie dendrogramów oraz analiz PCA i LDA, 
uwzględniając ustalone wartości odcięcia i współczynnik zgodności klasyfikacji.
	 Wyniki: Analiza FTIR umożliwiła wyodrębnienie klastra obejmującego dziewięć izolatów 
o wysokim stopniu podobieństwa, odpowiadającego szczepowi epidemicznemu. Pozostałe izolaty 
nie wykazywały pokrewieństwa z ogniskiem. Uzyskane wyniki były zgodne z danymi epidemio-
logicznymi, pozwalając na identyfikację transmisji obejmującej ośmiu pacjentów oraz wskazanie 
prawdopodobnego przypadku źródłowego. Zastosowanie IR Biotyper umożliwiło szybkie uzyska-
nie informacji o pokrewieństwie badanych szczepów i wsparło działania Zespołu Kontroli Zakażeń 
Szpitalnych.
	 Wnioski: Spektroskopia FTIR z wykorzystaniem systemu IR Biotyper stanowi skutecz-
ne narzędzie wspomagające dochodzenia epidemiologiczne w mikrobiologii klinicznej. Szybkie 
typowanie szczepów umożliwia wcześniejsze wykrywanie ognisk epidemicznych, usprawnia po-
dejmowanie działań przeciwepidemicznych oraz może stanowić wartościowe uzupełnienie metod 
molekularnych w rutynowej diagnostyce laboratoryjnej.
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Różnorodność genomowa gronkowców koagulazo-ujemnych: badanie 
porównawcze izolatów pochodzących z krwi i zatok szczękowych

Genomic diversity of coagulase-negative staphylococci: a comparative 
study of isolates from blood and the maxillary sinuses

Maja Kosecka-Strojek1, Mariola Wolska-Gębarzewska1,2, Michał Bukowski3, Michał Michalik4, 
Joanna Klepacka5, Jacek Międzobrodzki6

1Zakład Mikrobiologii, Wydział Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii, Uniwersytet Jagielloński 
w Krakowie, Kraków, Polska 2Szkoła Doktorska Nauk Ścisłych i Przyrodniczych, Uniwersytet 
Jagielloński w Krakowie, Polska 3Zakład Biochemii Analitycznej, Wydział Biochemii, Biofizyki 
i Biotechnologii, Uniwersytet Jagielloński w Krakowie, Kraków, Polska 4 Centrum Medyczne 

MML, Warszawa, Polska 5 Uniwersytecki Szpital Dziecięcy w Krakowie, Kraków, Polska
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	 Gronkowce koagulazo-ujemne (ang. coagulase-negative staphylococci, CoNS) są pato-
genami oportunistycznymi wywołującymi zakażenia o różnej lokalizacji, manifestacji i przebiegu. 
Zakażenia CoNS dotyczą zwłaszcza pacjentów z obniżoną odpornością, a ich różnorodność ge-
netyczna utrudnia prawidłową diagnostykę mikrobiologiczną i leczenie. Celem badań była analiza 
izolatów CoNS pochodzących ze szpitalnych zakażeń krwi u dzieci oraz pozaszpitalnych zakażeń 
zatok szczękowych, ze szczególnym uwzględnieniem gronkowcowych chromosomowych kaset 
SCCmec, genów wirulencji oraz powiązań klonalnych.
	 Analizowano 102 izolaty (48 szpitalnych, 54 pozaszpitalnych), z gatunków Staphylococcus 
capitis, S. epidermidis, S. haemolyticus i S. warneri. Różnorodność klonalną oceniono za pomo-
cą PFGE, natomiast identyfikację gatunkową przeprowadzono metodą PCR-RFLP genu saoC 
oraz sekwencjonowaniem genu sodA. Przeprowadzono typowanie SCCmec oraz badanie genów 
wirulencji, a 17 szczepów poddano sekwencjonowaniu całego genomu (ang. whole genome se-
quencing, WGS).
	 CoNS oporne na metycylinę (MRCoNS) stanowiły 92% izolatów z krwi, podczas gdy 
w izolatach z zatok odsetek ten wynosił 19%. Kasety SCCmec wykryto w 63% szczepów szpital-
nych, głównie typu IV u S. epidermidis, natomiast typy V, IX i XIV występowały w 20% szczepów 
pozaszpitalnych. Sekwencjonowanie całego genomu (WGS) ujawniło unikalne rearanżacje kaset 
SCCmec. Wiele szczepów posiadało geny wirulencji, zwłaszcza te związane z adhezją i tworze-
niem biofilmu.
	 Wyniki wskazują na rosnące zagrożenie epidemiologiczne ze strony szczepów CoNS 
w Polsce, zarówno w środowisku szpitalnym, jak i pozaszpitalnym. Analizy dostarczyły kluczo-
wych danych dotyczących różnorodności genetycznej i klonalności tych izolatów. Badania geno-
mowe ujawniły wysoce heterogeniczne kasety SCCmec, w tym rzadkie warianty, których nie uda-
ło się rozróżnić za pomocą konwencjonalnego typowania opartego na PCR, takie jak mieszane 
typy IV\/VI i III\/XIII.
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Sesja VI 
Bezpieczeństwo 
mikrobiologiczne w pracy, 
domu i środowisku człowieka 
w praktyce Państwowej 
Inspekcji Sanitarnej
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Bakterie z rodzaju Legionella w systemach wodnych – aktualne wyzwania 
laboratoryjne i epidemiologiczne

Legionella spp. in water systems – current laboratory and 
epidemiological challenges

dr n. med. Hubert Okła, dr n. med. Grzegorz Hudzik

Wojewódzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Katowicach, ul. Raciborska 39,  
40-074 Katowice

 hubert.okla@gmail.com

	 Bakterie Legionella spp. stanowią kluczowy komponent mikrobiomu wodnego, zasiedlając 
zarówno środowiska naturalne, jak i antropogeniczne systemy wodne. Wykazują wysoką zdol-
ność do kolonizacji biofilmów, które zapewniają im stabilne warunki metaboliczne oraz ochronę 
przed czynnikami stresowymi, w tym biocydami i wahaniami parametrów fizykochemicznych. 
Istotnym elementem ich ekologii jest także ścisły związek z amebami wolnożyjącymi, pełniącymi 
rolę gospodarzy pierwotnych, w których komórkach Legionella spp. może namnażać się, róż-
nicować i uzyskiwać zwiększoną odporność środowiskową. Taka interakcja stanowi podstawo-
wy mechanizm ich przetrwania i transmisji w systemach wodnych. Optymalne warunki wzrostu 
bakterii z rodzaju Legionella spp. obejmują instalacje wodne utrzymujące temperaturę 25–45°C, 
w szczególności systemy ciepłej wody użytkowej, wieże chłodnicze, układy przemysłowe oraz 
urządzenia generujące aerozol wodny. Złożona struktura biofilmu oraz obecność mikroorgani-
zmów symbiotycznych istotnie utrudniają skuteczną kontrolę mikrobiologiczną, sprzyjając długo-
trwałej stabilizacji populacji bakterii.
	 Znaczenie legionelozy w zdrowiu publicznym systematycznie wzrasta, czego odzwiercie-
dleniem są rosnące wskaźniki zapadalności odnotowywane w Europie i na świecie. Najcięższa 
postać zakażenia, choroba legionistów, charakteryzuje się wysoką śmiertelnością, szczególnie 
wśród osób starszych, immunoniekompetentnych oraz zawodowo narażonych na inhalację ska-
żonych aerozoli. Ogniska zakażeń najczęściej związane są z instalacjami wodnymi w budyn-
kach użyteczności publicznej, placówkach ochrony zdrowia oraz zakładach przemysłowych, co 
podkreśla konieczność prowadzenia systematycznego nadzoru sanitarnego, oceny ryzyka oraz 
wdrażania działań prewencyjnych, takich jak kontrola temperatury, dezynfekcja systemów i mo-
nitorowanie parametrów mikrobiologicznych. 
	 Ryzyko ekspozycji na Legionella spp. zwiększają czynniki demograficzne i środowisko-
we, takie jak starzenie się populacji, rosnąca mobilność społeczeństwa oraz zmiany klimatyczne 
sprzyjające utrzymywaniu podwyższonych temperatur wody w systemach wodociągowych. Wa-
runki te intensyfikują namnażanie patogenu i utrudniają skuteczne działania profilaktyczne oraz 
kontrolne. W 2023 r. zarejestrowano ognisko legionelozy w województwie podkarpackim, które 
wykazywało tendencję do rozszerzania się poza obszar pierwotnego wystąpienia. Udokumento-
wane przypadki zachorowań oraz odnotowane zgony potwierdziły wysoką podatność krajowych 
systemów wodnych na skażenie L. pneumophila.
	 Standardowe metody hodowlane Legionella spp., wymagane przepisami prawa, charak-
teryzują się niską czułością, długim czasem inkubacji oraz podatnością na przerastanie przez 
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mikroflorę towarzyszącą, co może prowadzić do zaniżania wyników. Dodatkowo część komó-
rek przechodzi w stan VBNC (ang. viable but non culturable), w którym zachowują aktywność 
metaboliczną, lecz nie wykazują wzrostu na podłożach hodowlanych, co znacząco utrudnia ich 
wykrywanie. Techniki molekularne, takie jak PCR, zapewniają wysoką czułość i szybkość analizy, 
jednak ich zastosowanie w obszarach regulowanych pozostaje ograniczone ze względu na brak 
możliwości różnicowania komórek żywych i martwych oraz brak pełnej standaryzacji procedur.
	 W konsekwencji laboratoria mikrobiologiczne zobowiązane są do jednoczesnego spełnia-
nia wymogów legislacyjnych oraz zapewnienia wiarygodności uzyskiwanych wyników, co stanowi 
istotne wyzwanie dla nadzoru sanitarnego i efektywnego zarządzania ryzykiem w systemach 
wodnych.
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Sekwencjonowanie pełnogenomowe jako nowe narzędzie epidemiologa

Whole-Genome Sequencing as a New Tool for Epidemiologists

dr n. med. Beata Rozwadowska, dr n. med. Marta Albertyńska, dr n. med. Grzegorz Hudzik

Wojewódzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Katowicach, Raciborska 39,  
40-074 Katowice

 rozwadowska.beata@sanepid.gov.pl

	 Background: Salmonella spp. are among the most common bacterial causes of gastroin-
testinal infections. Although conventional microbiological methods enable pathogen identification, 
they do not always provide sufficient resolution to establish epidemiological links between cases. 
Whole-genome sequencing (WGS) provides high-resolution data for source attribution and trans-
mission tracking in infectious disease investigations.
	 Objective: To evaluate the usefulness of whole-genome sequencing in the epidemiological 
investigation of a Salmonella outbreak and to assess the genomic relatedness of the analyzed 
strains.
	 Material and Methods: A total of 14 Salmonella isolates collected during an outbreak 
investigation were analyzed, including 9 isolates from clinical specimens and 5 isolates from food 
samples. Whole-genome sequencing was performed using next-generation sequencing (NGS) 
on the MiniSeq platform (Illumina, USA). Genomic relatedness was assessed using cgMLST and 
HierCC. Salmonella Enteritidis serotypes were confirmed using the SISTR and SeqSero2 algori-
thms.
	 Results: WGS analysis identified two clusters of closely related isolates. The first cluster, 
HC2_419776, consisted of six isolates, including three clinical and three food-derived isolates. The 
second cluster, HC2_61234, comprised eight isolates, including six clinical and two food-derived 
isolates. The results demonstrated a strong genetic relationship between strains isolated from 
patients and those recovered from food samples, supporting their epidemiological linkage.
	 Conclusions: Whole-genome sequencing enabled precise assessment of the genomic 
relatedness among Salmonella isolates and confirmed the association between human cases 
and potential food sources of infection. Combined with advanced bioinformatics analyses, WGS 
represents a valuable tool for modern epidemiological investigations and surveillance of foodborne 
outbreaks.
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Sesja VII 
Mikrobiologia i medycyna
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Analiza oporności na glikopeptydy szczepów Staphylococcus spp. 
izolowanych z zakażeń kardiologicznych urządzeń wszczepialnych

Analysis of glycopeptide resistance in Staphylococcus spp. strains 
isolated from cardiac implantable electronic device infections.

Denis Swolana1, Jakub Spuła1, Małgorzata Kępa1, Klaudia Szarek1, Danuta Łoboda2, Beata 
Sarecka-Hujar3, Krzysztof S. Gołba2, Robert D. Wojtyczka1

1Katedra i Zakład Mikrobiologii, Wydział Nauk Farmaceutycznych w Sosnowcu, Śląski 
Uniwersytet Medyczny, Katowice, Polska, dswolana@sum.edu.pl; 2 Klinika Elektrokardiologii 

i Niewydolności Serca, Wydział Nauk o Zdrowiu w Katowicach, Śląski Uniwersytet 
Medyczny, Katowice, Polska; 3 Katedra Podstawowych Nauk Biomedycznych, Wydział Nauk 

Farmaceutycznych w Sosnowcu, Śląski Uniwersytet Medyczny, Katowice, Polska
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	 Zakażenia związane z CIED stanowią istotny problem kliniczny współczesnej medycyny. 
Wynika to z rosnącej liczbą implantacji rozruszników serca oraz układów terapii resynchronizują-
cej. Szczególne znaczenie w terapii infekcji bakteryjnych ma narastająca oporność drobnoustro-
jów na stosowane chemioterapeutyki, która w znaczący sposób utrudnia leczenie oraz zwiększa 
ryzyko powikłań pacjentów. 
	 Celem niniejszej pracy była analiza oporności na antybiotyki glikopeptydy szczepów bakte-
ryjnych izolowanych z zakażeń rozruszników serca. Identyfikację drobnoustrojów przeprowadzono 
zgodnie z obowiązującymi standardami diagnostycznymi. Lekooporność oznaczono przy pomocy 
analizatora VITEK COMPACT PRO, metody seryjnych mikrorozcieńczeń oraz metody e-testów.
	 Spośród wszystkich wyizolowanych szczepów (37) najliczniejszą grupę stanowiły szczepy 
Staphylococcus epidermidis (11) oraz Staphylococcus aureus (10). Wszystkie szczepy S. aureus 
wykazywały wrażliwość w stosunku do wankomycyny i teikoplaniny, natomiast w I etapie jeden 
z nich był oporny w stosunku do orytawancyny, badania w tym przypadku będą kontynuowane. 
Wartości MIC (ang. Minimal Inhibitory Concentration) dla tego antybiotyku wahały się od 0,032 
do 1 µg\/ml, mediana wyniosła 0,064 (Q1 = 0,032; Q3 = 0,25). Również wszystkie szczepy S. epi-
dermidis wykazały wrażliwość w stosunku do wankomycyny oraz teikoplaniny, natomiast wartości 
MIC dla orytawancyny mieściły się w zakresie od 0,004 do 4 µg\/ml (brak wartości granicznych 
w tabelach EUCAST do interpretacji), wartość mediany wyniosła 0,500 (Q1 = 0,125; Q3 = 1,0).
	 Przeprowadzona analiza pokazuje, że konieczność monitorowania lokalnych profili lekow-
rażliwości drobnoustrojów może w znaczący sposób przyspieszyć oraz polepszyć efekty leczenia 
pacjentów, u których zdiagnozowano infekcje. 
	 Słowa kluczowe: CIED, Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus aureus, glikopep-
tydy, lekooporność
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Profil oporności na antybiotyki izolatów bakterii z rodzin Bacteroidaceae 
i Tannerellaceae wyizolowanych od pacjentów z chorobami zapalnymi jelit.

Antibiotic resistance profiles of bacterial Isolates from the families 
Bacteroidaceae and Tannerellaceae isolated from patients with 

inflammatory bowel disease.

Kinga Markowska-Michalak, Agata Cymba, Anna Majewska, Ksenia Szymanek-Machrzak, 
Hanna Pituch
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	 Wstęp: Bakterie należące do rodzin Bacteroidaceae i Tannerellaceae, obejmujące m.in. 
rodzaje Bacteroides, Phocaeicola oraz Parabacteroides, stanowią istotny składnik mikrobioty 
jelit człowieka. Rewizje taksonomiczne w obrębie dawnego rodzaju Bacteroides doprowadziły 
do przeklasyfikowania części gatunków do nowych rodzajów. Bakterie te mogą powodować 
zakażenia oportunistyczne oraz stanowić rezerwuar genów oporności na antybiotyki. 
	 Cel: Ocena profilu oporności na antybiotyki bakterii z rodzajów Bacteroides, Phocaeicola 
i Parabacteroides, izolowanych z kału pacjentów z chorobami zapalnymi jelit.
	 Materiał i metody: Przebadano 79 izolatów zidentyfikowanych metodą MALDI-TOF 
MS. Lekowrażliwość na amoksycylinę\/kwas klawulanowy (AMC), ampicylinę\/sulbaktam (SAM), 
piperacylinę\/tazobaktam (TZP), meropenem (MEM), klindamycynę (CLI) i metronidazol (MTZ) 
oceniono metodą dyfuzyjno-krążkową, zgodnie z rekomendacjami EUCAST.
	 Wyniki: Wrażliwość na wszystkie badane antybiotyki wykazywało 30,4% izolatów. 
Analiza profilu oporności wykazała zróżnicowaną oporność fenotypową, najczęściej wobec CLI 
(39,2%), następnie AMC (26,6%), SAM (15,2%), TZP (13,9%) i MEM (10,1%). Wszystkie izolaty 
pozostawały wrażliwe na MTZ. Spośród izolatów opornych na CLI, 35% wykazywało jednoczesną 
oporność na co najmniej jeden antybiotyk z grupy ß-laktamów z inhibitorami ß-laktamaz. Profil 
MDR stwierdzono u jednego izolatu (Bacteroides thetaiotaomicron), opornego na ß-laktamy 
z inhibitorami ß-laktamaz, MEM i CLI. Najwyższy odsetek oporności na TZP obserwowano u B. 
thetaiotaomicron. Oporność na CLI częściej dotyczyła gatunków innych niż Bacteroides fragilis.
	 Wnioski: Analizowane bakterie beztlenowe, stanowiące składnik mikrobioty jelit, wykazują 
zróżnicowaną oporność fenotypową wobec badanych antybiotyków. Obecność izolatów opornych 
na wiele grup antybiotyków wskazuje na ich potencjalną rolę jako rezerwuaru determinant 
antybiotykooporności w ekosystemie jelitowym.
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Lekowrażliwość a zdolność tworzenia biofilmu u szczepów izolowanych 
z zakażeń kardiologicznych urządzeń wszczepialnych

Drug susceptibility and biofilm formation ability in strains isolated from 
infections of cardiac implantable devices

Małgorzata Kępa, Klaudia Szarek, Denis Swolana, Jakub Spuła, Robert D. Wojtyczka

Katedra i Zakład Mikrobiologii Wydziału Nauk Farmaceutycznych w Sosnowcu Śląskiego 
Uniwersytetu Medycznego w Katowicach
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	 Współczesna medycyna stoi przed wyzwaniem narastającej antybiotykooporności drob-
noustrojów, co utrudnia terapię zakażeń związanych z obecnością kardiologicznych urządzeń 
wszczepialnych (CIED). Patogeneza tych infekcji jest ściśle powiązana ze zdolnością szczepów 
do formowania biofilmu.
	 Celem pracy była ocena zależności pomiędzy lekowrażliwością i posiadanymi mechani-
zmami oporności na antybiotyki a zdolnością do tworzenia biofilmu u szczepów wyizolowanych 
z elementów CIED. Określono także stopień zdolności biofilmotwórczej badanych izolatów w wa-
runkach in vitro w zależności od ich przynależności gatunkowej.
	 Badaniom poddano 54 szczepy bakterii z rodzaju Staphylococcus. Identyfikację gatun-
kową oraz oznaczenie lekowrażliwości przeprowadzono przy użyciu systemu VITEK COMPACT 
PRO. Zdolność tworzenia biofilmu określono na 31 szczepach klinicznych i 3 szczepach wzor-
cowych S. epidermidis, a badanie wykonano zmodyfikowaną metodą Christensena. Analizę sta-
tystyczną wyników przeprowadzono w programie Statistica 13.0, stosując test Chi-kwadrat Pe-
arsona oraz dokładny test Fishera przy progu istotności p0,05) oraz w odniesieniu do obecności 
enzymu koagulazy (p=0,281) i przynależności gatunkowej szczepów.
	 Uzyskane wyniki wskazują na duże zróżnicowanie szczepów izolowanych z infekcji CIED 
pod względem lekowrażliwości i zdolności do formowania biofilmu, a szczepy wielolekooporne 
nie wykazują statystycznie większej predyspozycji do tworzenia biofilmu niż szczepy wrażliwe.
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Wpływ Borreliella burgdorferi sensu lato na ekspresję kolagenu typu 
I w komórkach macierzystych szpiku in vitro

Effect of Borreliella burgdorferi sensu lato on type I collagen expression 
in bone marrow-derived stem cells in vitro

Małgorzata M. Kozioł

Katedra i Zakład Mikrobiologii Lekarskiej, Uniwersytet Medyczny w Lublinie
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	 Borelioza jest najczęściej rozpoznawaną chorobą odkleszczową w Polsce i Europie 
wywoływaną przez krętki Borreliella burgdorferi sensu lato (Bb. s.l). Zakażenie może prowadzić 
do zmian w obrębie układu kostno-stawowego, obejmujących zaburzenia przebudowy tkanki 
kostnej oraz przewlekły stan zapalny (Lyme Arthritis). Celem pracy była ocena ekspresji kolagenu 
typu I jako markera kościotworzenia w komórkach poddanych stymulacji krętkami.
	 Materiały i metody: W warunkach in vitro komórki macierzyste wywodzące się ze szpiku 
kostnego (BMDSC) różnicowano w kierunku osteoblastów, a następnie stymulowano wybranymi 
genogatunkami B.b s.l. Poziom kolagenu typu I (kol. I)oznaczano metodą ELISA.
	 Wyniki: W grupie kontrolnej średni poziom kol. I wynosił 28,28 ± 8,46 ng\/mg białka. 
Stymulacja BMDSC prowadziła do zróżnicowanych zmian w ekspresji badanego markera 
w zależności od genogatunku bakterii. Najwyższe wartości obserwowano w oddziaływaniu z B. 
garinii (44,44 ± 22,0 ng\/mg), a niższe dla B. burgdorferi sensu stricto (31,90 ± 4,96 ng\/mg) oraz 
B. afzelii (18,07 ± 2,36 ng\/mg). 
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują, że zakażenie krętkami wpływa na ekspresję 
kolagenu typu I w komórkach osteogennych, co sugeruje zróżnicowany wpływ poszczególnych 
genogatunków na procesy związane z kościotworzeniem.
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Cechy konkurencyjne szczepów Proteus mirabilis z serogrupy O3 
rozpowszechnionej wśród pacjentów

Competitive characteristics of Proteus mirabilis strains from serogroup O3 
prevalent among patients

Anastasiia Babuta1, Sylwia Plewa1, Sława Glińska2, Dominika Drzewiecka1

1Katedra Biologii Bakterii, Wydział Biologii i Ochrony Środowiska, Uniwersytet Łódzki, Łódź, 
Polska; 2Pracownia Obrazowania Mikroskopowego i Specjalistycznych Technik Biologicznych, 
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	 Proteus mirabilis jest patogenem oportunistycznym. Od wielu lat serogrupa O3 jest jedną 
z najczęściej izolowanych od pacjentów w różnych krajach, choć nieznane są przyczyny tego 
zjawiska. Celem badania było scharakteryzowanie zdolności konkurencyjnych 18 szczepów z se-
rogrupy O3 w konfrontacji z 5 szczepami kontrolnymi z serogrup rzadko izolowanych od chorych.
	 Konkurencję szczepów o terytorium wzrostu i zdolność inhibicji wzrostu szczepu konku-
rencyjnego badano testem Dienesa na płytkach LB z agarem 1,5%, stosując zawiesiny szcze-
pów o jednakowej gęstości optycznej (OD=1). Barwienie LIVE\/DEAD konkurujących szczepów 
prowadzono w obrębie linii granicznej Dienesa i uwidoczniono komórki żywe i martwe (barwniki 
SYTO 9 i jodek propidyny) w mikroskopie konfokalno-fluorescencyjnym LSI. 
	 Szczepy z serogrupy O3 zajmowały większe terytorium niż kontrolne szczepy konkuren-
cyjne w 78,89% układów, a w 63,33% przypadków była to silna przewaga. Aż 13 z 18 szczepów 
O3 miało przewagę terytorialną nad 4-5 szczepami kontrolnymi i każdy dominował przynajmniej 
nad jednym szczepem kontrolnym. 
	 Tylko w 21,11% układów szczepy z serogrupy O3 hamowały wzrost szczepów kontrolnych. 
Aż 11 z 18 szczepów O3 hamowało wzrost tylko 1–2 szczepów kontrolnych, a pięć szczepów O3 
było zdominowanych przez wszystkie szczepy kontrolne. 
	 W obrębie linii granicznej Dienesa znajdowały się głównie komórki martwe, które w więk-
szej liczbie występowały we wzroście rozpełzłym szczepu uległego w teście inhibicji wzrostu.
	 Szczepy serogrupy O3 w większości są zdolne do szybszego pełzania i zajmowania 
większego terytorium niż konkurenci, co prawdopodobnie pozwala na bardziej efektywne kolo-
nizowanie organizmu gospodarza podczas infekcji. Przewaga terytorialna nie jest związana ze 
zdolnością do hamowania wzrostu szczepów kontrolnych, gdyż szczepy O3 w większości ulegały 
inhibicji, powodowanej prawdopodobnie przez działanie bójcze konkurentów, co potwierdzono 
w obrazowaniu metodą LIVE\/DEAD.
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Profilowanie genomowe i transkryptomiczne opornych na kolistynę 
szczepów Klebsiella pneumoniae NDM-1 w odpowiedzi na działanie 

cerageniny CSA-44

Genomic and Transcriptomic Profiling of Colistin-Resistant NDM-1 
Klebsiella pneumoniae in Response to Ceragenin CSA-44

Sylwia J. Chmielewska-Deptuła, Robert Bucki
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	 W ostatnich latach w Polsce obserwuje się narastające rozprzestrzenianie szczepów 
Klebsiella pneumoniae opornych na karbapenemy i kolistynę (ColR), co znacząco ogranicza 
możliwości skutecznego leczenia zakażeń. Badania prowadzone w naszym ośrodku nad 
cerageninami (cationic steroid antimicrobials, CSAs) wskazują, że mogą one stanowić nową 
alternatywę terapeutyczną.
	 Celem pracy była analiza genomowa i transkryptomiczna szczepów K. pneumoniae 
NDM-1\/ColR w odpowiedzi na działanie cerageniny CSA-44. Szczepy poddano ekspozycji 
na subinhibicyjne stężenia CSA-44, a następnie wykonano sekwencjonowanie metodą NGS 
(Illumina) oraz analizę bioinformatyczną. Analizę różnicowej ekspresji genów przeprowadzono 
z wykorzystaniem pakietu DESeq2 środowiska R, opartego na modelu ujemnego rozkładu 
dwumianowego, a istotność zmian oceniono testem Walda. Następnie dla każdej z kategorii 
identyfikatorów GO: molecular function (MF), biological process (BP), cellular component (CC) 
wyznaczono przy użyciu pakietu topGO (metoda classic i elim), wartości p testu Fisher’a.
	 W kategorii CC zwiększoną ekspresję wykazało 217 genów, a obniżoną 184 geny, 
związane głównie z błoną komórkową i strukturami komórkowymi. W kategorii MF zwiększoną 
ekspresję odnotowano dla 534 genów związanych z aktywnością katalityczną, aktywnością 
transporterów i transportem przezbłonowym, natomiast obniżoną dla 616 genów związanych 
z aktywnością katalityczną, aktywnością hydrolaz estrów karboksylowych oraz wiązaniem małych 
cząsteczek. W kategorii BP zwiększoną ekspresję wykazało 400 genów związanych z procesami 
komórkowymi i transportem przezbłonowym, natomiast obniżoną – 520 genów uczestniczących 
głównie w procesach metabolicznych i komórkowych.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że ceragenina CSA-44 indukuje istotne zmiany w profilu 
ekspresji genów K. pneumoniae NDM-1\/ColR. Wyniki poszerzają wiedzę na temat molekularnego 
mechanizmu działania cerageniny CSA-44 i potwierdzają jej potencjał jako obiecującego związku 
przeciwbakteryjnego wobec wielolekoopornych szczepów K. pneumoniae.
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Przeciwbakteryjny i antyadhezyjny potencjał ekstraktu etanolowego 
z kłącza pięciornika oraz jego metabolitów jelitowych wobec 

enterotoksycznego szczepu Escherichia coli

Antibacterial and Antiadhesive Potential of Tormentillae rhizoma Ethanolic 
Extract and Its Gut Metabolites against Enterotoxigenic Escherichia coli

Aleksandra Kruk, Łukasz Grześkowiak, Dominik Popowski, Jürgen Zentek, Sebastian Granica, 
Jakub P. Piwowarski
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	 Enterotoksyczne szczepy Escherichia coli (ETEC) są ważną przyczyną biegunek infekcyj-
nych, odwodnienia i niedożywienia, szczególnie w krajach rozwijających się. Ich czynniki wirulencji 
mogą zaburzać homeostazę jelitową, nasilać stan zapalny, dysbiozę oraz przepuszczalność bariery 
jelitowej. Wobec narastającej antybiotykooporności konieczne jest poszukiwanie alternatywnych 
strategii ograniczających zakażenia bakteryjne. Ekstrakt etanolowy z kłącza pięciornika (Tormentil-
lae rhizoma, TREt) jest tradycyjnie stosowany w dolegliwościach żołądkowo-jelitowych, jednak jego 
aktywność może ulegać zmianom pod wpływem metabolizmu mikrobioty jelitowej [1, 2].
	 Celem pracy była ocena właściwości przeciwbakteryjnych i antyadhezyjnych TREt oraz 
jego metabolitów jelitowych wobec ETEC. Metabolity otrzymano w wyniku 24-godzinnej inkubacji 
beztlenowej ekstraktu z zawiesinami kałowymi (fecal slurries) pochodzącymi od trzech zdrowych 
dawców spełniających kryteria włączenia do badania. Skład chemiczny ekstraktu i mieszanin po-
fermentacyjnych scharakteryzowano metodą HPLC-MS. Aktywność przeciwbakteryjną oceniono w 
warunkach in vitro, w środowisku postbiotycznym oraz w modelu ex vivo mikrobioty jelitowej. Wpływ 
próbek na adhezję ETEC analizowano w modelu nabłonka jelitowego in vitro z wykorzystaniem 
komórek Caco-2.
	 TREt w stężeniu 5 mg\/mL hamował wzrost ETEC, natomiast niższe stężenia ekstraktu oraz 
jego metabolity wykazywały działanie bakteriostatyczne. Metabolity istotnie ograniczały również 
adhezję ETEC do komórek nabłonka jelitowego. Wyniki wskazują, że TREt, przy odpowiednim 
doborze stężenia, może wspierać kontrolę zakażeń ETEC poprzez połączenie działania bakterio-
statycznego i antyadhezyjnego.
	 Projekt został sfinansowany ze środków Narodowego Centrum Nauki, w ramach grantu 
SONATINA 5 nr 2021\/40\/C\/NZ7\/00231.
	
	 [1] Zhang Y, Tan P, Zhao Y, Ma X. Gut Microbes. 2022;14(1):2055943.
	 [2] Melzig MF, Böttger S. Planta Med. 2020;86(15):1050–1057.
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Zmiany wirulencji wybranych szczepów bakterii po ekspozycji 
na nanoformy srebra

Changes in the virulence of selected bacterial strains after exposure 
to silver nanoforms

Anna Kędziora, Marta Książczyk, Gabriela Bugla Płoskońska

Zakład Mikrobiologii Uniwersytet Wrocławski Wrocław Polska

 anna.kedziora@uwr.edu.pl

	 Nanomateriały srebra to produkty nanotechnologii bardzo szeroko rozpowszechnione 
w wielu gałęziach przemysłu jako związki o charakterze antybakteryjnym. Różnią się właściwo-
ściami fizycznymi i chemicznymi, a w konsekwencji także biologicznymi. Wykazują różny me-
chanizm aktywności wobec komórek bakterii zależny od cech fizykochemicznych. Niosą ryzyko 
wpływu na zmianę cech wirulencji bakterii traktowanych nanomateriałami srebra.
	 Celem niniejszej pracy była analiza wybranych cech biochemicznych, zdolności ruchu 
oraz określenie wirulencji wybranych bakterii gramujemnych z gatunków Klebsiella pneumoniae 
i Escherichia coli eksponowanych na działanie różnorodnych nanoform srebra. 
	 W badaniach wykorzystano testy biochemiczne służące ocenie aktywności metabolicznej 
szczepów bakteryjnych oraz test oceniający zdolność ruchu (dla szczepów Escherichia coli). Do-
datkowo porównano poziom wirulencji wybranych szczepów bakterii w modelu infekcyjnym z wy-
korzystaniem larw Galleria mellonella określając przeżywalność larw po zainfekowaniu szczepami 
bakterii eksponowanymi na nanoformy srebra.
	 Badania wykazały, że długotrwała ekspozycja bakterii na nanocząstki srebra może pro-
wadzić do osłabienia lub wzrostu ich wirulencji. Zaobserwowano zmiany w profilu metabolicznym 
bakterii, zmiany zdolności ich ruchu oraz zmiany w poziomie przeżywalności larw Galleria mello-
nella po zakażeniu wybranymi szczepami bakterii, w zależności od rodzaju stosowanego szczepu 
oraz indywidualnych cech wybranych izolatów bakteryjnych.
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Kandydemia u pacjentów hospitalizowanych – wieloośrodkowa analiza 
epidemiologiczna, mykologiczna i kliniczna z lat 2023–2025

Candidemia in Patients Hospitalized - A Multicenter Epidemiological, 
Mycological and Clinical Analysis, 2023–2025

Tomasz Skalski1,2,3, Agnieszka Magryś3 ,Grażyna Misiak4, Magdalena Gadaszewska5, 
Małgorzata Rucińska6, Joanna Nowak-Rutt6, Joanna Kwiecińska – Piróg7, 8, 

Emilia Siemińska7

1 Zakład Mikrobiologii Klinicznej i Diagnostyki Molekularnej, Szpital Uniwersytecki nr 2 im. dr. 
Jana Biziela, Bydgoszcz, Polska 2 Szkoła Doktorska, Uniwersytet Medyczny w Lublinie, Lublin, 

Polska 3 Katedra i Zakład Mikrobiologii Lekarskiej, Uniwersytet Medyczny w Lublinie, Lublin, 
Polska 4 Zakład Diagnostyki Mikrobiologicznej, Wojewódzki Szpital Zespolony im. dr. Ludwika 
Rydygiera, Toruń, Polska 5 Zespół Kontroli Zakażeń Szpitalnych, Szpital Uniwersytecki nr 2 im. 
dr. Jana Biziela, Bydgoszcz, Polska 6 Sekcja Antybiotykoterapii i Kontroli Zakażeń Szpitalnych, 
Szpital Uniwersytecki nr 1 im. dr. Antoniego Jurasza, Bydgoszcz, Polska 7 Zakład Mikrobiologii 
Klinicznej, Szpital Uniwersytecki nr 1 im. dr. Antoniego Jurasza, Bydgoszcz, Polska 8 Collegium 

Medicum im. Ludwika Rydygiera w Bydgoszczy, Uniwersytet Mikołaja Kopernika w Toruniu, 
Bydgoszcz, Polska

 tomaszskal@gmail.com

	 Wstęp: Kandydemia pozostaje jedną z najcięższych postaci inwazyjnych zakażeń grzybi-
czych u pacjentów hospitalizowanych. Wysoka śmiertelność oraz rosnący udział gatunków non-
-albicans podkreśla znaczenie lokalnego nadzoru epidemiologicznego. 
	 Cel: Celem pracy była kompleksowa analiza epidemiologiczna, mykologiczna i kliniczna 
przypadków kandydemii rozpoznanych w trzech szpitalach województwa kujawsko-pomorskiego 
w latach 2023–2025.
	 Materiał i metody: Przeprowadzono retrospektywną analizę statystyczną 335 pierwszych, 
potwierdzonych epizodów kandydemii w: Szpitalu Uniwersyteckim nr 1 im. dr. Antoniego Jurasza 
w Bydgoszczy (SU1), Szpitalu Uniwersyteckim nr 2 im. dr. Jana Biziela w Bydgoszczy (SU2) oraz 
Wojewódzkim Szpitalu Zespolonym im. dr. Ludwika Rydygiera w Toruniu (WSZ). Oceniono za-
padalność, charakterystykę demograficzną i kliniczną pacjentów, etiologię zakażeń, współwystę-
powanie bakteriemii, czas do dodatniego sygnału wzrostu w posiewie krwi, długość hospitalizacji 
oraz śmiertelność. 
	 Wyniki: Najwyższą zapadalność odnotowano w SU1, wykazując trend wzrostowy w ca-
łym okresie obserwacji. W SU2 zaobserwowano przejściowy spadek w 2024 r. w porównaniu 
do pozostałych okresów obserwacji, natomiast w WSZ utrzymywał się stopniowy wzrost zapa-
dalności. Mediana wieku pacjentów wyniosła 70 lat (IQR:56,5-78), a 66% stanowili mężczyźni 
(n=221). Prawie połowę przypadków rozpoznano u pacjentów oddziałów intensywnej terapii (46%, 
n=155). Najczęściej izolowano C. albicans (44%, n=151), następnie N. glabratus (C. glabrata) 
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(29%, n=102) oraz C. parapsilosis complex (13%, n=45). Śmiertelność całkowita wyniosła 57,3% 
(n=192), a przypisana kandydemii 14,3% (n=48).
	 Wnioski: Kandydemia pozostaje zakażeniem o wysokiej śmiertelności, występującym 
przede wszystkim u pacjentów oddziałów intensywnej terapii. Rosnąca zapadalność oraz 
znaczący udział gatunków non-albicans podkreślaja potrzebę prowadzenia ciągłego nadzoru 
epidemiologicznego i utrzymania wysokiej jakości diagnostyki mikrobiologicznej.
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Długość telomerów jako potencjalny marker intensywności replikacji 
wirusa SARS-CoV-2

Telomere Length as a Potential Marker of SARS-CoV-2 Replication Intensity

Katarzyna Talaga-Ćwiertnia1, Barbara Zapała2, Dominika Salamon1, Tomasz Gosiewski1

1Zakład Molekularnej Mikrobiologii Medycznej Katedra Mikrobiologii Wydział Lekarski 
Collegium Medicum Uniwersytet Jagielloński, Kraków, Polska 2Centrum Innowacyjnej Edukacji 
Medycznej Collegium Medicum Collegium Medicum Uniwersytet Jagielloński, Kraków, Polska

 katarzyna.talaga@uj.edu.pl

	 Telomery są końcowymi fragmentami chromosomów chroniącymi materiał genetyczny 
przed uszkodzeniem. Ich skracanie uznawane jest za jeden z markerów wieku biologicznego 
i może odzwierciedlać ogólny stan biologiczny organizmu, w tym obciążenie chorobami 
przewlekłymi oraz funkcjonowanie układu odpornościowego. 
	     Celem badania było porównanie długości telomerów u pacjentów z różnym poziomem 
replikacji SARS-CoV-2 oraz ocena ich związku z etapem zakażenia i eliminacją wirusa. 
	     Badaniem objęto 60 pacjentów z potwierdzonym zakażeniem SARS-CoV-2. Na 
podstawie wartości Cq uzyskanych metodą RT-qPCR z wymazów z nosogardła wyodrębniono 
trzy grupy (po 20 osób): I - wysoka replikacja wirusa (Cq ?31), II - niska replikacja (31&lt;Cq&lt;38), 
III - brak wykrywalnego wirusa (Cq ?38). Bezwzględną długość telomerów oznaczono metodą 
digital PCR (dPCR) z wykorzystaniem systemu QIAcuity One Digital PCR (QIAGEN) i zestawu 
QIAcuity Telomere Length Assay. Wyniki analizowano w odniesieniu do danych demograficznych, 
klinicznych oraz markerów zapalnych (CRP, IL-6). 
	     Stwierdzono istotne statystycznie różnice długości telomerów pomiędzy analizowanymi 
grupami (ANOVA, p = 0,006). Najniższe wartości długości telomerów obserwowano w grupie 
I, obejmującej pacjentów z najwyższym poziomem replikacji wirusa, natomiast najwyższe 
wartości odnotowano w grupie III, obejmującej pacjentów bez wykrywalnego wirusa. Analizy 
wielowymiarowe wykazały częściowe zróżnicowanie profili kliniczno-laboratoryjnych pomiędzy 
grupami. W modelu Random Forest długość telomerów była zmienną o najwyższym znaczeniu 
klasyfikacyjnym, przewyższając CRP, IL-6 oraz analizowane parametry kliniczne. 
	     Długość telomerów różniła się istotnie pomiędzy grupami pacjentów reprezentujących 
odmienne etapy zakażenia SARS-CoV-2. Długość telomerów może być powiązana z przebiegiem 
zakażenia i procesem eliminacji SARS-CoV-2, jednak zależność ta nie wydaje się wynikać 
wyłącznie z nasilenia ostrej odpowiedzi zapalnej. Wyniki wymagają potwierdzenia w większych 
badaniach prospektywnych.
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Ocena obecności szczepów Helicobacter pylori w bioptatach żołądka 
oraz analiza ich właściwości wirulencyjnych i lekooporności – 

badanie pilotażowe

Assessment of the Presence of Helicobacter pylori Strains in Gastric 
Biopsy Specimens and Analysis of Their Virulence Properties 

and Antimicrobial Resistance: A Pilot Study

Anna Żurawik-Duszka, Marcin Strzałka, Marcin Dembiński, Michał Kukla, 
Agnieszka Chmielarczyk

A. Żurawik-Duszka (Szkoła Doktorska Nauk Medycznych i Nauk o Zdrowiu UJ CM, 
Kraków, Polska, Szpital Uniwersytecki, Oddział Kliniczny Pulmonologii, Alergologii i Chorób 

Wewnętrznych, Kraków, Polska); M. Strzałka (Zakład Endoskopii, Szpital Uniwersytecki, 
Kraków, Polska); M. Dembiński ( Zakład Endoskopii, Szpital Uniwersytecki, Kraków, 

Polska), M. Kukla (Oddział Kliniczny Gastroenterologii, Hepatologii, Toksykologii i Chorób 
Wewnętrznych, Szpital Uniwersytecki, Kraków, Polska), A. Chmielarczyk (Pracownia 
Ekologii Drobnoustrojów, Zakład Bakteriologii,Ekologii Drobnoustrojów i Parazytologii, 

Katedra Mikrobiologii, Kraków, Polska)

 anna.zurawik@doctoral.uj.edu.pl

	 Wstęp: Helicobacter pylori pozostaje istotnym czynnikiem etiologicznym przewlekłego 
zapalenia błony śluzowej żołądka, choroby wrzodowej oraz zmian przednowotworowych. 
	 Cel: Celem badania była ocena przydatności metod molekularnych w diagnostyce zaka-
żenia H.pylori oraz identyfikacja genów wirulencji i mutacji związanych z opornością na klarytro-
mycynę w odniesieniu do obrazu kliniczno-patologicznego pacjentów z dolegliwościami górnego 
odcinka przewodu pokarmowego. 
	 Materiał i metody: Analizie poddano bioptaty żołądka pobrane od 135 pacjentów. Materiał 
hodowano na Pylori Agar i Schaedler Agar w warunkach mikroaerofilnych, DNA izolowano  z wy-
cinków i wyhodowanych szczepów. Geny 16S rRNA i HSP60 oznaczano metodą nested-PCR, 
geny glmM, dupA, oipA, iceA i bab2A klasycznym PCR, a geny cagA, vacA i ureA real-time PCR. 
Ponadto analizowano mutacje związane z opornością na klarytromycynę. 
	 Wyniki: Badanie histopatologiczne wykazało obecność H.pylori u 14 pacjentów, metody 
molekularne potwierdziły zakażenie u 16 osób. Wyhodowano 4 szczepy H.pylori. Gen ureA wy-
kryto u 16 pacjentów, cagA u 9, vacA u 8, bab2A u 15 , iceA u 8 , oipA u 6  oraz dupA u 2. Mutację 
A2143G (oporność na klarytromycynę) stwierdzono w jednym szczepie. Obraz histopatologicz-
ny wskazywał głównie na przewlekłe aktywne zapalenie błony śluzowej części odźwiernikowej 
i trzonu żołądka, przewlekłe zanikowe zapalenie oraz metaplazję jelitową II stopnia. W większości 
przypadków obserwowano liczne lub miernie liczne bakterie spiralne w śluzie powierzchniowym, 
co potwierdza związek H. pylori z nasileniem zmian zapalnych i przednowotworowych. 
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują, że połączenie metod nested-PCR i real-time PCR 
zwiększa czułość diagnostyki zakażenia H. pylori w porównaniu z hodowlą i badaniem histopa-
tologicznym. Jednoczesna identyfikacja genów wirulencji oraz mutacji oporności dostarcza infor-
macji o potencjale patogennym szczepów i może ułatwiać dobór skutecznej terapii eradykacyjnej.
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Sekwencyjna terapia skojarzona fagowo-antybiotykowa jako strategia 
zwalczania form planktonowych i biofilmu Proteus mirabilis

Sequential phage-antibiotic therapy as a strategy to control planktonic 
cells and biofilms of Proteus mirabilis

Magdalena Moryl, Dominika Kończarek, Weronika Morgaś, Agnieszka Torzewska

Katedra Biologii Bakterii, Wydział Biologii i Ochrony Środowiska, Uniwersytet Łódzki

 magdalena.moryl@biol.uni.lodz.pl

	 Wstęp: Proteus mirabilis stanowi jeden z najczęstszych czynników etiologicznych zakażeń 
układu moczowego, zwłaszcza u pacjentów cewnikowanych. Narastająca antybiotykooporność 
tego patogenu wymusza poszukiwanie alternatywnych strategii terapeutycznych.
	 Cel: Ocena skuteczności sekwencyjnej terapii fagowo-antybiotykowej z zastosowaniem 
bakteriofaga 72A oraz odpowiednio dobranych antybiotyków (imipenem dla szczepu P. mirabilis 
C9 i cyprofloksacyna dla szczepu P. mirabilis C11), z zachowaniem 3-godzinnego interwału po-
między aplikacjami, w porównaniu z monoterapią. 
	 Materiał i metody: Aktywność terapeutyczną preparatów oceniano metodą szachownicy 
i poprzez analizę kinetyki wzrostu – wobec form planktonowych, procesu tworzenia biofilmu oraz 
dojrzałego biofilmu. Biofilm analizowano metodą mikroskopii konfokalnej (CLSM) z wykorzysta-
niem barwienia Live\/Dead. Właściwości biologiczne faga po ekspozycji na antybiotyk oceniano 
na podstawie krzywych jednoetapowego wzrostu (okres latencji, wielkość wybuchu) oraz testów 
adsorpcji.
	 Wyniki: Terapia skojarzona wykazała wyższą skuteczność wobec obu badanych szcze-
pów niż monoterapie, umożliwiając redukcję stężeń antybiotyków wymaganych do znacznego 
ograniczenia wzrostu form planktonowych oraz struktur biofilmowych. Kolejność podania prepa-
ratów istotnie wpływała na efekt terapeutyczny. Dla form planktonowych i tworzącego się biofilmu 
obu szczepów najczęściej skuteczniejsze było wcześniejsze podanie antybiotyku. W przypadku 
dojrzałego biofilmu częściej korzystniejszy efekt obserwowano po uprzedniej aplikacji bakteriofa-
ga. Ekspozycja faga 72A na antybiotyki wpływała na wybrane parametry jego aktywności biolo-
gicznej: szczególnie po długoterminowej inkubacji faga z antybiotykiem obserwowano wydłużony 
czas latencji i zwiększoną wielkość wybuchu, przy zmianach efektywności adsorpcji zależnych 
od warunków ekspozycji.
	 Wnioski: Sekwencyjna terapia fagowo-antybiotykowa wykazuje skuteczność wobec P. 
mirabilis zależną od formy wzrostu bakterii i kolejności stosowania preparatów. Optymalizacja 
schematu terapii może zwiększać efektywność przeciwdrobnoustrojową przy ograniczeniu sto-
sowanych dawek antybiotyków.
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Charakterystyka inwazyjnych szczepów Haemophilus influenzae 
izolowanych w Polsce w latach 2020-2025

Characterization of invasive Haemophilus influenzae strains isolated 
in Poland in 2020–2025

Agnieszka Gołębiewska, Kinga Grabarek, Marlena Kiedrowska, Izabela Wróbel-Pawelczyk, 
Patrycja Ronkiewicz, Alicja Kuch, Waleria Hryniewicz, Anna Skoczyńska

Krajowy Ośrodek Referencyjny ds. Diagnostyki Bakteryjnych Zakażeń Ośrodkowego 
Układu Nerwowego (KOROUN), Zakład Epidemiologii i Mikrobiologii Klinicznej, 

Narodowy Instytut Leków, Warszawa
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	 Wstęp: Haemophilus influenzae to Gram-ujemna pałeczka bytująca w drogach 
oddechowych  człowieka. Może również wywoływać infekcje układu oddechowego oraz groźne 
zakażenia inwazyjne, m.in. zapalenie płuc z bakteriemią, sepsę i zapalenie opon mózgowo-
rdzeniowych.
	 Cel badania: Celem badania była charakterystyka izolatów Haemophilus influenzae 
odpowiedzialnych  za pozaszpitalne zakażenia inwazyjne w latach 2020-2025, przesłanych 
do KOROUN. 
	 Materiały i metody: W KOROUN izolaty poddano reidentyfikacji, serotypowaniu 
z wykorzystaniem PCR, oznaczono ich wrażliwość na antybiotyki za pomocą pasków 
z gradientem antybiotyków, wykonano test nitrocefinazowy w celu wykrycia produkcji ß-laktamazy 
oraz przeprowadzono test przesiewowy w kierunku zmian w białku wiążącym penicylinę (PBP3) 
z zastosowaniem krążka z penicyliną (1U).
	 Wyniki: Badaniem objęto 503 inwazyjne izolaty H. influenzae, w większości wyizolowane 
z krwi (92,6%). Najliczniejszą grupę wiekową narażoną na zakażenia Hinf stanowili pacjenci 
powyżej 65 roku życia (54,3%). Dominowały szczepy bezotoczkowe (NTHI) – 87,7%. Szczepy 
otoczkowe stanowiły 12,3%, a najliczniejszy wśród nich był serotyp f (58,3%). Pozostałe 
serotypy to: serotyp e (20,0%), b (16,7%) oraz a (5,0%). Ogólny współczynnik śmiertelności 
wyniósł 38,8% (dla 299 przypadków ze znanym zejściem zakażenia) i był najwyższy dla grupy 
wiekowej 65+ (48,6%). Wśród badanych izolatów 20,1% wykazało oporność na ampicylinę, 2,3% 
na ciproflokscynę, a 0,2% na cefotaksym. Wszystkie izolaty były wrażliwe na chloramfenikol 
i meropenem. Wytwarzanie ß-laktamazy wykryto u 12,1% szczepów, a  zmiany w białku PBP3 
u 28,5%.
	 Wnioski: Szczepy bezotoczkowe są najczęstszą przyczyną zakażeń inwazyjnych 
wywoływanych przez  Haemophilus influenzae, szczególnie u osób starszych (65+), co stanowi 
poważny problem z uwagi na brak skutecznej szczepionki. Niezbędne jest systematyczne 
monitorowanie zakażeń umożliwiające charakterystykę szczepów za nie odpowiedzialnych.
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Ocena właściwości biologicznych nowosyntetyzowanych 
nanocząstek miedzi

Evaluation of the Biological Properties of Newly Synthesized 
Copper Nanoparticles

Jakub Mucha, Natalia Wrońska

Studenckie Koło Naukowe Biotechnologiczno-Mikrobiologiczne, Wydział Biologii i Ochrony 
Środowiska, Uniwersytet Łódzki, Łódź, Polska. Katedra Mikrobiologii Przemysłowej 
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	 Nanotechnologia należy do najszybciej rozwijających się dziedzin nauki i techniki. Zajmuje 
się wytwarzaniem i badaniem materiałów o rozmiarach 1–100 nm, których wysoki stosunek 
powierzchni do objętości warunkuje wyjątkowe właściwości fizykochemiczne i biologiczne. 
W obliczu narastającego problemu antybiotykooporności poszukuje się nowych substancji, które 
mogłyby stanowić alternatywę dla antybiotyków. Jednym z obiecujących rozwiązań tego problemu 
są nanocząstki miedzi, które dzięki swojej wysokiej aktywności biologicznej wykazują potencjał 
do zastosowań przeciwdrobnoustrojowych.
	 W badaniu nanocząstki miedzi otrzymano metodą biologiczną z wykorzystaniem 
grzyba strzępkowego Fusarium oxysporum. Enzymy zewnątrzkomórkowe produkowane przez 
ten mikroorganizm odpowiadały za redukcję jonów miedzi do postaci metalicznej, prowadząc 
do powstania nanocząstek. Celem pracy była ocena aktywności przeciwdrobnoustrojowej 
otrzymanych nanocząstek oraz określenie ich potencjalnego działania cytotoksycznego.
	 Badania przeprowadzono z wykorzystaniem szczepów bakterii Staphylococcus aureus 
ATCC 29213 oraz Proteus hauseri ATCC 15442. Aktywność przeciwbakteryjną nanocząstek 
miedzi oceniono zmodyfikowaną metodą mikrorozcieńczeń w bulionie, zgodnie z wytycznymi 
NCCLS. Cytotoksyczność analizowano na ludzkich fibroblastach linii BJ ATCC CRL-2522 
z wykorzystaniem testu MTT.
	 Uzyskane wyniki wskazują na szczególnie wysoką skuteczność nanocząstek wobec 
bakterii Gram-ujemnych. Stężenie 0,05 mg\/L powodowało 70% zahamowanie wzrostu Proteus 
hauseri, nie wykazując jednocześnie działania cytotoksycznego.
	 Przeprowadzone badania potwierdzają potencjał biogenicznych nanocząstek miedzi jako 
skutecznych czynników przeciwdrobnoustrojowych, wskazując jednocześnie na konieczność 
dalszej optymalizacji ich stężeń w celu zachowania równowagi pomiędzy skutecznością 
przeciwbakteryjną a bezpieczeństwem biologicznym.
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Wpływ subinhibicyjnych stężeń cyprofloksacyny na aktywność 
hemolityczną oraz właściwości adhezyjne i cytotoksyczne pałeczek 

z rodzaju Proteus

The effect of subinhibitory concentrations of ciprofloxacin on the hemolytic 
activity and the adhesive and cytotoxic properties of Proteus spp.

Agnieszka Zabłotni, Jakub Kubiak, Agnieszka Torzewska
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	 Wstęp: Bakterie Proteus spp. są oportunistycznymi patogenami, odpowiedzialnymi za zaka-
żenia układu moczowego o charakterze przewlekłym i nawracającym. Wykazano, że subinhibicyjne 
stężenia cyprofloksacyny mogą prowadzić do zmian w wytwarzaniu czynników wirulencji  bakterii.
	 Cel pracy: Porównanie stopnia adhezyjności, cytotoksyczności (w tym aktywności hemoli-
tycznej) klinicznych szczepów Proteus i ich wariantów laboratoryjnych, uzyskanych w wyniku eks-
pozycji szczepów wyjściowych na niskie dawki cyprofloksacyny.
	 Materiały i metody: Porównano 7 klinicznych szczepów Proteus (5 z gatunku P. mirabilis, 
2 szczepy P. vulgaris) oraz ich warianty laboratoryjne, uzyskane poprzez pięciodobową inkubację 
izolatów klinicznych w subinhibicyjnych stężeniach (SubMIC) cyprofloksacyny (1 i 1 MIC antybiotyku). 
	 Wpływ niskich stężeń badanego antybiotyku na cytotoksyczność Proteus oceniano za 
pomocą testu redukcji MTT, poprzez oznaczenie żywotności komórek linii HCV-29 po ekspozy-
cji na supernatanty pohodowlane szczepów klinicznych i ich wariantów laboratoryjnych. Zdolność 
adhezji Proteus spp. do komórek eukariotycznych określano na podstawie liczby jednostek kolo-
niotwórczych bakterii przylegających do komórek eukariotycznych, po usunięciu bakterii nieadhe-
rentnych. Aktywność hemolizyn HlyA i HpmA szczepów  oceniano na podstawie stopnia hemolizy 
erytrocytów owczych wywołanej odpowiednio przez jałowe supernatanty pohodowlane lub komórki 
bakteryjne. Aktywność hemolityczną wyrażano jako procent hemolizy względem próby kontrolnej 
odpowiadającej 100% lizy erytrocytów, uzyskanej z zastosowaniem saponiny.
	 Wyniki: Wykazano zróżnicowaną zdolność adhezji wariantów laboratoryjnych względem 
szczepów klinicznych (71% szczepów - wzmożona zdolność adhezji, 29% - obniżenie). Warianty te 
zwykle obniżały żywotność komórek eukariotycznych względem szczepów klinicznych, wskazując 
na wzrost cytotoksyczności. SubMIC cyprofloksacyny zwykle powodowały niewielkie zmiany aktyw-
ności hemolizyny HpmA szczepów P. mirabilis. Warianty „1 MIC” szczepów P. vulgaris wykazywały 
wyższą aktywność hemolizyny HlyA w stosunku do szczepu klinicznego.
	 Wnioski: Subinhibicyjne stężenia cyprofloksacyny mogą modulować aktywność biologiczną 
pałeczek Proteus i wpływać na ich potencjał chorobotwórczy w wyniku:
• nasilania zdolności kolonizacyjnych bakterii 
• modulowania wydzielania\/aktywności czynników bakteryjnych odpowiedzialnych za efekt 
  cytotoksyczny
• wzmaganie aktywności hemolitycznej
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Temperatura, tlen i związki chemiczne jako potencjalne modulatory 
wzrostu rozpełzłego klinicznych izolatów Proteus mirabilis

Temperature, oxygen, and chemical compounds as potential modulators of 
the swarming growth of clinical Proteus mirabilis isolates

Agata Palusiak, Julia Mustwiłło
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	 Proteus mirabilis zasiedla przewód pokarmowy człowieka. Jest jednym 	z wiodących uro-
patogenów w obrębie Enterobacterales, wywołującym infekcje układu moczowego, zwłaszcza 
u osób cewnikowanych. Pałeczki te cechuje zdolność do różnicowania się w komórki długie 
migrujące po powierzchniach stałych, w tym po biomateriałach. 
	 Praca miała na celu ocenę wpływu temperatury dostępności tlenu i wybranych związków 
wykrywanych w moczu człowieka na intensywność wzrostu rozpełzłego oraz na morfologię ko-
mórek klinicznych izolatów P. mirabilis pochodzących od pacjentów z regionu łódzkiego. 
	 Intensywność wzrostu rozpełzłego sprawdzano na podłożu L-agarowym z dodatkiem pu-
trescyny, L-histydyny, L-glutaminy w różnych konfiguracjach warunków wzrostu i porównywano 
z układem kontrolnym.
	 Putrescyna w stężeniu 20 mM, hamowała wzrost rozpełzły wszystkich badanych izolatów. 
Pozostałe związki wykazywały zmienny efekt w zależności od badanego układu. Nie odnotowano 
istotnego wpływu dostępności tlenu na wzrost rozpełzły w obrębie tej samej temperatury w ukła-
dach kontrolnych. Odnotowano wzmożenie działania danego związku w warunkach mikroaero-
filnych. Komórki atypowe obserwowano dla hodowli z warunków tlenowych w 37°C na podłożu 
z L-glutaminą. 
	 Uzyskane wyniki wskazują temperaturę jako główny czynnik wpływający na wzrost bada-
nych izolatów. Hamowanie wzrostu rozpełzłego badanych szczepów przez 20 mM putrescynę 
sugeruje, że zaburza ona różnicowanie się komórek, prawdopodobnie wpływając na system jej 
transportu. Różny kierunek efektów działania badanych związków na wzrost rozpełzły, może 
wynikać z różnic w rozpoznawaniu ich jako cząstek sygnałowych w zależności od szczepu czy 
panujących warunków środowiska.
	 Prezentowane w pracy wyniki pokazują złożoność wzrostu rozpełzłego zależnego od wielu 
czynników środowiskowych oraz od właściwości adaptacyjnych bakterii, co uzasadnia potrzebę 
prowadzenia tego typu badań w kontekście oceny parametrów najskuteczniej hamujących migra-
cję komórek bakterii.
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Kliniczne i mikrobiologiczne czynniki predykcyjne śmiertelności 
w zakażeniu Clostridioides difficile.

Clinical and microbiological predictors of mortality in Clostridioides 
difficile infection.

Dorota Wultańska1*, Piotr Lalowski1, Anna Jagielska2, Adam Iwanicki3, Natalia Frankowska3, 
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	 Zakażenie Clostridioides difficile (CDI) pozostaje główną przyczyną zachorowalności 
i śmiertelności związanej z opieką zdrowotną.
	 Celem badania była ocena obrazu klinicznego, czynników ryzyka oraz identyfikacja 
klinicznych i mikrobiologicznych czynników predykcyjnych śmiertelności, ze szczególnym 
uwzględnieniem profilów toksynotwórczości szczepów C. difficile.
	 Badaniem objęto pacjentów leczonych w pięciu szpitalach zlokalizowanych w północnej, 
centralnej i południowej Polsce. Szczepy C. difficile pozyskano w ramach projektu NCN „Rola 
profagów w wirulencji szczepów klinicznych ludzkiego patogenu Clostridioides difficile in vitro i in 
vivo” (akronim PROPHDIFF).
	 Grupę badaną stanowili pacjenci hospitalizowani z rozpoznaniem CDI w okresie od 
września 2021 r. do grudnia 2023 r. Do badania włączono 149 pacjentów (36 pacjentów 
zmarło i 113, którzy przeżyli i stanowili grupę kontrolną). Próbki kału pacjentów zbadano pod 
kątem antygenu dehydrogenazy glutaminianowej oraz toksyn C. difficile. Profil genetyczny 
toksynotwórczości (obecność toksyny A, toksyny B i toksyny binarnej CDT (A+B+CDT+)) szczepów 
C. difficile zbadano metodą multipleksowej reakcji PCR a PCR-rybotyp z użyciem elektroforezy 
kapilarnej. PCR-rybotypy ustalono wg bazy WEBRIBO.
	 W analizie regresji logistycznej, na śmiertelność pacjentów z CDI miały wpływ czynniki: 
starszy wiek (p&lt; 0,01); płeć męska (p=0,028); ekspozycja na cefalosporyny trzeciej generacji 
(p=0,019) oraz profil toksynotwórczości (A+B+CDT+) (p=0,017). Szczepy z toksyną binarną (n=89) 
częściej występowały   w grupie zmarłych pacjentów (p=0,02). 
	 Identyfikacja pacjentów wysokiego ryzyka rozwoju CDI, w tym zakażonych szczepem 
o profilu toksynotwórczości A+B+CDT+, może sprzyjać wcześniejszej stratyfikacji ryzyka 
i ściślejszemu monitorowaniu przebiegu klinicznego. 
	 Niniejsze badania zostały sfinansowane przez Narodowe Centrum Nauki, projekt nr 
2021\/43\/B\/NZ6\/00461.
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Czynniki sprzyjające rozpowszechnieniu szczepów klinicznych Proteus 
mirabilis z serogrupy O78 wśród łódzkich pacjentów

Factors contributing to the spread of clinical strains of Proteus mirabilis 
from serogroup O78 among patients in Łódź
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	 Proteus mirabilis jest oportunistycznym patogenem człowieka odpowiedzialnym zwłaszcza 
za infekcje układu moczowego u osób hospitalizowanych i cewnikowanych. W obrębie licznych se-
rogrup O rodzaju Proteus szczególną uwagę zwraca serogrupa O78, która dominuje wśród łódzkich 
pacjentów.
	 Celem badania była analiza czynników mogących odpowiadać za rozpowszechnienie kli-
nicznych szczepów P. mirabilis O78 wśród chorych.
	 Badaniami objęto 24 zróżnicowane klonalnie szczepy P. mirabilis O78 oraz grupę kontrol-
ną 10 izolatów należących do serogrup rzadziej izolowanych od pacjentów. Oceniono wrażliwość 
szczepów na 14 antybiotyków metodą dyfuzyjno-krążkową oraz obecność genów oporności na wy-
brane antybiotyki wykorzystując sekwencjonowanie całogenomowe i narzędzia CARD RGI oraz 
BLAST. Zdolność tworzenia biofilmu analizowano testem MTT, natomiast konkurencję międzyszcze-
pową określano wykorzystując test Dienesa. Żywotność komórek na granicy wzrostu rozpełzłego 
szczepów oceniano metodą LIVE\/DEAD z użyciem mikroskopii konfokalnej.
	 Szczepy P. mirabilis O78 wykazały wysoki poziom oporności na liczne grupy antybiotyków 
oraz obecność wielu genetycznych determinant lekooporności. Wszystkie izolaty były niewrażliwe 
na tetracyklinę, choć gen tet(A) występował jedynie u części z nich, co sugeruje udział dodatko-
wych mechanizmów oporności. Charakteryzowały się też intensywniejszym formowaniem biofilmu 
i częściej uzyskiwały przewagę terytorialną nad szczepami kontrolnymi, skutecznie kolonizując więk-
szy obszar podłoża. Analiza metodą LIVE\/DEAD z użyciem mikroskopu konfokalnego wykazała 
przeważającą liczbę komórek martwych w strefie linii granicznej Dienesa szczepu uległego, co 
potwierdza antagonistyczne oddziaływanie cytotoksyczne dominującego konkurenta.
	 Oporność wielolekowa, efektywne tworzenie biofilmu oraz przewaga konkurencyjna, jako 
mechanizmy zwiększające przeżywalność i zdolność do kolonizacji, mogą wspólnie odpowiadać 
za skuteczne rozpowszechnianie szczepów O78 wśród łódzkich pacjentów.
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Nanokompozyty Ag–ZnO i Cu–ZnO jako alternatywa dla antybiotyków 
— rola uwalniania jonów metali w zwalczaniu doustnych patogenów 

Streptococcus spp.

Beyond Antibiotics: Metal Ion-Driven Antimicrobial Activity of Ag– and Cu–
ZnO Nanocomposites Against Oral Streptococcus Pathogens
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	 Antimicrobial resistance (AMR) poses a growing threat to global public health, with multi-
drug-resistant bacteria increasingly challenging conventional dental treatment. Metal oxide nano-
composites (MONCs) have emerged as a promising alternative strategy against antibiotic-resistant 
oral pathogens.
	 This study aimed to synthesize and characterize Ag–ZnO and Cu–ZnO nanocomposites 
and evaluate their antimicrobial efficacy against the oral pathogens Streptococcus mutans and 
Streptococcus sobrinus, alongside a comprehensive investigation of their mechanisms of action.
	 Stable, phase-pure MONCs were synthesized via chemical reduction, with Ag? and Cu2? 
ions successfully deposited onto ZnO nanoparticles (&lt; 100 nm). Physicochemical characteri-
zation (TEM, XRD, DLS, ?-potential) confirmed nanomaterial criteria and product purity. Ag–ZnO 
NCs demonstrated the highest antibacterial activity (MIC = 50 mg L?1) against both strains. Ad-
sorption kinetic modelling revealed faster and more efficient Ag? ion release compared to Cu2?. 
ATR–FTIR and FAMEs analyses showed significant MONC–bacterial interactions, including al-
terations in protein secondary structures and lipid composition. SEM imaging revealed visible 
membrane disruption, perforations, and intracellular content leakage. Additionally, Ag–ZnO NCs 
inhibited chain and cluster formation in both species, while Cu–ZnO affected only S. sobrinus.
	 The synthesized Ag–ZnO and Cu–ZnO nanocomposites exhibit strong antimicrobial po-
tential against clinically relevant oral pathogens, acting primarily through metal ion release and 
membrane disruption. These materials represent promising candidates for next-generation anti-
microbial applications in dentistry, pending further biocompatibility optimization.
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Wpływ modyfikacji plazmą NH3 i C3H2F4 na adhezję bakterii oraz 
właściwości przeciwdrobnoustrojowe i biozgodność poliuretanów

Effect of NH3 and C3H2F4 Plasma Modification on Bacterial Adhesion, 
Antimicrobial Properties, and Biocompatibility of Polyurethanes
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	 Poliuretany są szeroko stosowane w medycynie. Pomimo dobrej biozgodności materiały 
te są podatne na kolonizację bakteryjną i tworzenie biofilmu.
	 Celem pracy była ocena wpływu modyfikacji powierzchni poliuretanu plazmą amonową 
(NH3) oraz fluorowęglowodorową (C3H2F4) na adhezję bakterii i biokompatybilność materiału.
	 Medyczny poliuretan modyfikowano niskotemperaturową plazmą NH3 lub C3H2F4 
(50W, 300s, 0,2mbar). Analizę powierzchni przeprowadzono metodami X-ray photoelectron 
spectroscopy. Adhezję bakterii oceniano dla szczepów S. aureus DSM 4910, S. epidermidis DSM 
28319, E. coli DSM 18039 oraz P. aeruginosa DSM 22644 metodą hodowlaną. Biokompatybilność 
badano z wykorzystaniem linii komórkowej A549 (ATCC CRL-185) poprzez ocenę morfologii, 
organizacji cytoszkieletu oraz żywotności komórek.
	 Analiza XPS wykazała obecność grup -NH2 po modyfikacji plazmą NH3 oraz grup 
fluorowych -CF2, -CF3 po zastosowaniu plazmy C3H2F4. Powierzchnie modyfikowane NH3 
wykazywały zwiększoną adhezję P. aeruginosa, S. aureus i S. epidermidis oraz poprawę adhezja 
i morfologia komórek, przejawiającą się większym rozprzestrzenianiem komórek, reorganizacją 
cytoszkieletu oraz zwiększoną liczbą ognisk adhezyjnych. Modyfikacja plazmą C3H2F4 nie 
prowadziła do ograniczenia adhezji badanych bakterii, natomiast E. coli wykazywała większą 
kolonizację powierzchni w porównaniu z poliuretanem niemodyfikowanym. Powierzchnie 
fluorowane zachowały biozgodność i nie wykazywały cytotoksyczności wobec komórek.
	 Rodzaj zastosowanej plazmy istotnie wpływa na właściwości biologiczne poliuretanu. 
Plazma amonowa sprzyja integracji materiału z komórkami gospodarza, jednak kosztem 
zwiększonej adhezji bakterii, natomiast plazma fluorowęglowodorowa umożliwia zachowanie 
biozgodności materiału, lecz nie zapewnia skutecznego ograniczenia kolonizacji bakteryjnej. 
Uzyskane wyniki wskazują, że skuteczna modyfikacja powierzchni biomateriałów wymaga 
kompromisu pomiędzy poprawą odpowiedzi komórkowej a ograniczeniem adhezji drobnoustrojów.
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Enterococcus faecium VRE w zakażeniach krwi i kolonizacji przewodu 
pokarmowego pacjentów UCK w Gdańsku w latach 2015 - 2025 – 

analiza porównawcza

Enterococcus faecium VRE in bloodstream infections and gastrointestinal 
colonization of patients at the University Clinical Clinical Hospital 

in Gdańsk in 2015–2025 – comparative analysis

Bartosz Rybak, Jolanta Komarnicka, Marek Bronk

Katedra i Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej, Gdański Uniwersytet Medyczny, 
Gdańsk, Polska; Laboratorium Mikrobiologii Klinicznej Uniwersyteckie Centrum Kliniczne, 

Gdańsk, Polska

 bartosz.rybak@gumed.edu.pl

	 Wprowadzenie: Enterococcus faecium oporny na wankomycynę (VRE) w związku z natu-
ralną opornością na szereg antybiotyków betalaktamowych staje się problemem terapeutycznym 
pacjentów hospitalizowanych na oddziałach onko-hematologicznych, ale również na oddziałach 
intensywnej terapii czy transplantacyjnych.
	 Cel: Celem analizy była ocena wzrostu izolacji szczepów E. faecium VRE z posiewów krwi 
w porównaniu z oceną kolonizacji przewodu pokarmowego pacjentów Uniwersyteckiego Centrum 
Klinicznego (UCK) w Gdańsku.
	 Materiały i metody: Do analizy wykorzystano wyniki rutynowych badań mikrobiologicz-
nych pacjentów hospitalizowanych w UCK, zebrane w Laboratoryjnym Systemie Informatycznym. 
Analizie poddano dane o liczbie pacjentów z dodatnim posiewem krwi oraz liczbie pacjentów, 
u których wyizolowano E. faecium VRE z wymazów z odbytu w latach 2015-2025.
	 Wyniki: W latach 2015 - 2025 w UCK wyhodowano szczepy E. faecium VRE z posiewów 
krwi u 260 pacjentów, natomiast kolonizację stwierdzono u 5363 pacjentów. 
	 Zaobserwowano coroczne narastanie liczby pacjentów, od których izoluje się szczepy 
VRE zarówno z posiewów krwi (od 14 do 36 w 2023 r.) jak i wymazów z odbytu (od 114 do 980 
w 2025 r.). Dodatkowo zaobserwowano coroczne nowe izolacje szczepów VRE na kolejnych 
oddziałach oraz stały, coroczny wzrost liczby pacjentów na pozostałych oddziałach. W analizo-
wanym okresie odnotowano wzrost ilości szczepów opornych na linezolid, osiągając w 2025 roku 
3,67% szczepów opornych.
	 Wnioski: Równolegle ze wzrostem liczby pacjentów skolonizowanych szczepami E. fa-
ecium VRE corocznie odnotowuje się wzrost liczby bakteriemii i sepsy o tej etiologii. Szczepy E. 
faecium VRE staja się coraz większym problemem terapeutycznym ze względu na narastającą 
oporność na linezolid.



224

XXX Jubileuszowy Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów
2 4 - 2 6  W R Z E Ś N I A  2 0 2 6 ,  K a t o wi  c e

Doświadczalne zapalenie jelita grubego – rola reaktywnych form tlenu, 
mikrobioty jelitowej oraz modyfikujące działanie kurkuminy.

Experimental colitis – the role of reactive oxygen species, gut microbiota 
and modification by curcumin

Sławomir KWIECIEŃ1, Dagmara WÓJCIK – GRZYBEK1, Zbigniew ŚLIWOWSKI1, Aneta 
TARGOSZ1, Urszula SZCZYRK1, Agnieszka KRAWCZYK2, Dominika SALAMON2, Kinga 

ZIELIŃSKA3, Tomasz GOSIEWSKI2, Agata PTAK – BELOWSKA1, Tomasz BRZOZOWSKI1

1 Uniwersytet Jagielloński (Collegium Medicum), Wydział Lekarski, Katedra Fizjologii, 
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Mikrobiologii, Kraków, Polska 3 Uniwersytet Jagielloński, Małopolskie Centrum Biotechnologii, 
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	 Wstęp: Nieswoiste choroby zapalne jelit, ze względu na swoją skomplikowaną patoge-
nezę, stanowią trudny problem kliniczny. W powstawaniu uszkodzeń ściany przewodu pokar-
mowego, w tym także jelita grubego, istotną rolę odgrywają zaburzenia równowagi w produkcji 
i eliminacji reaktywnych form tlenu, prowadząc do nadmiernej ekspozycji ściany jelita na wolne 
rodniki tlenowe.  Kurkumina, substancja pochodzenia roślinnego wykazuje właściwości zmiata-
cza wolnych rodników. Najnowsze badania wykazują ważną rolę bakterii zamieszkujących jelito 
grube, czyli mikrobioty jelitowej, w regulacji wielu procesów fizjologicznych, w tym w utrzymaniu 
bariery jelita. 
	 Cel pracy: Wykazanie wpływu zmian mikrobioty jelitowej i potencjału antyoksydacyjnego 
w nasileniu eksperymentalnych procesów zapalnych w jelicie grubym. Materiał i metody: Ekspery-
menty przeprowadzono na szczurach białych rasy Wistar. Zapalenie błony śluzowej jelita grubego 
wyindukowano przez doodbytnicze podanie kwasu trójnitrobenzosulfonowego (TNBS). Części 
zwierząt podawano dożołądkowo kurkuminę. Efekty działania reaktywnych form tlenu określano 
na podstawie stężenia produktów peroksydacji lipidów w błonie śluzowej jelita. Skład mikrobioty 
jelitowej oznaczano w próbkach kału metodą NGS. 
	 Wyniki: Wykazano wzrost nasilenia rodnikogenezy w modelu uszkodzenia indukowanego 
przez TNBS. Rodnikogeneza uległa redukcji po zastosowaniu kurkuminy. Zwierzęta leczone kur-
kuminą wykazywały także zmiany w mikrobiocie jelitowej, przejawiające się zmianą dystrybucji 
oraz struktury mikrobioty, zwiększeniem występowania Firmicutes i Bacteroidetes a obniżeniem 
Proteobacteria. 
	 Wnioski: W rozwoju i gojeniu się eksperymentalnego zapalenia jelita grubego istotną rolę 
odgrywają zmiany w przemianach reaktywnych form tlenu oraz w składzie mikrobioty jelitowej.
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Gdzie jest granica? Corynebacterium striatum - drobnoustrój komensalny 
czy patogen?

Where is the boundary? Corynebacterium striatum - a commensal 
microorganism or a pathogen?

Zuzanna Dylong, Emilia Wołoszyn, Olga Święch, Gabriel Wrzoł, Kamil Węglorz, 
Denis Swolana, Robert D. Wojtyczka
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	 Corynebacterium striatum (C. striatum) jest nieprzetrwalinikującym maczugowcem, często 
izolowanym z materiałów klinicznych. Przez lata uznawany był on jedynie za zanieczyszczenie, 
jednak obecnie coraz częściej zauważalny jest jego niekorzystny wpływ na gojenie się ran oraz 
zakażenia tkanek miękkich. Drobnoustrój ten może uczestniczyć w patogenezie chorób dolnych 
dróg oddechowych, zapalenia wsierdzia, zapalenia opon mózgowo-rdzeniowych, bakteriemii 
i infekcjach wynikających z zastosowaniem implantów.
	 W kontekście powyższych informacji, celem niniejszej pracy było przedstawienie sytuacji 
epidemiologicznej, cech diagnostycznych oraz strategii leczenia tego patogenu, z uwzględnieniem 
badań własnych. Analizę wrażliwości na poszczególne grupy antybiotyków przeprowadzono dla 
szczepów C. striatum izolowanych z ran, przy wykorzystaniu metody dyfuzyjno-krążkowej oraz 
testów gradientowych.
	 Uzyskane wyniki wskazały na narastającą oporność tej bakterii na stosowane antybiotyki. 
Wykazano wrażliwość na glikopeptydy i oksazylidynony, co pokrywa się z informacjami 
dostępnymi w literaturze. W ramach potwierdzenia słuszności wykorzystywania w terapii 
wankomycyną, która wykazuje najskuteczniejsze działanie w leczeniu, w przypadku tego 
antybiotyku wykonano badanie lekowrażliwości metodą E-testów, mediana uzyskanych wartości 
MIC wyniosła 0,38 µg\/ml. Przebadane szczepy C. striatum wykazały oporność wobec grup 
antybiotyków takich jak linkozamidy, tetracykliny, fluorochinolony i większość beta-laktamów.
	 C. striatum stanowi patogen o rosnącym znaczeniu klinicznym, który posiada wysoki 
potencjał do rozwoju wielolekooporności. Szczególnie ważne jest zwrócenie uwagi personelu 
medycznego na fakt, że drobnoustrój ten może posiadać skłonności patogenne, a z uwagi 
na ograniczone możliwości terapeutyczne, konieczne jest szybkie rozpoznanie infekcji oraz 
monitorowanie oporności na stosowaną farmakoterapię.
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Rola antygenów Helicobacter pylori w rozwoju mimikry waskularnej 
komórek raka żołądka. Ocena wybranych parametrów mimikry waskularnej 

na modelu komórkowym 3D in vitro.

The role of Helicobacter pylori components in the development of vascular 
mimicry in gastric cancer cells. Evaluation of selected parameters 

of vascular mimicry in an in vitro 3D cell model.

Patrycja Jaroniek(1,2), Magdalena Chmiela(2), Weronika Gonciarz(2)
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	 Przewlekła kolonizacja nabłonka żołądka przez Gram-ujemne pałeczki Helicobacter pylori 
(Hp) może prowadzić do zapalenia błony śluzowej żołądka i dwunastnicy, choroby wrzodowej, 
a nawet raka żołądka. Bezobjawowy przebieg rozwijającej się choroby nowotworowej skutkuje 
późną diagnozą raka żołądka, co znacząco ogranicza skuteczność leczenia. W mikrośrodowisku 
o obniżonej zawartości tlenu i składników odżywczych dochodzi do progresji guza poprzez 
stymulację klasycznej angiogenezy nowotworowej, w tym mimikry waskularnej, która polega 
na tworzeniu pseudonaczyń przez same komórki nowotworowe. Mimikra waskularna może 
być inicjowana przez komponenty bakteryjne. Wykazano, że eradykacja H. pylori prowadzi 
do zmniejszenia unaczynienia guza u pacjentów.
	 Celem pracy była ocena rozwoju mimikry waskularnej przez komórki raka żołądka AGS 
in vitro w środowisku z lub bez rozpuszczalnych komponentów H. pylori.
	 Komórki raka żołądka linii AGS CRL-1739 hodowane na podłożu Matrigel® stymulowano 
komponentami H. pylori – białkiem CagA, LPS H. pylori lub LPS 
	 E. coli i charakteryzowano na podstawie obrazowania mikroskopowego oceniając 
w programie Wimasis liczbę rozgałęzień, pętli i pseudonaczyń. Ponadto, oznaczano ilościowo 
białka związane z mimikrą waskularną – czynnik wzrostu śródbłonka naczyniowego (VEGF), 
receptory 1 i 2 czynnika wzrostu śródbłonka naczyniowego (VEGFR1\/VEGFR2), endoglinę, VE-
kadherynę, metaloproteinazę 9 (MMP-9) oraz białka macierzy zewnątrzkomórkowej (ECM).
	 Wykazano zdolność spontanicznego tworzenia pseudonaczyń przez komórki AGS 
na podłożu Matrigel®. Proces ten był nasilony w obecności CagA, LPS H. pylori lub LPS E. coli, 
co było związane ze wzrostem liczby rozgałęzień, pętli oraz pseudonaczyń, a także zwiększoną 
produkcją białek VEGF, VEGFR2, sVEGFR2 oraz endogliny.
	 Wykazano, że komórki raka żołądka linii AGS CRL-1739 są zdolne do wytwarzania 
pseudonaczyń in vitro, a proces ten ulega nasileniu w środowisku komponentów bakteryjnych H. 
pylori: CagA lub LPS lub LPS E. coli.
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Modulacja wrodzonych i adaptacyjnych mechanizmów odpornościowych 
w układzie pokarmowym przez mikrocząsteczki chitozanu zawierające 

prątki szczepionkowe Mycobacterium bovis BCG w modelu Cavia porcellus 
prowadząca do zmniejszenia eksperymentalnej kolonizacji nabłonka 

żołądka przez H. pylori

Modulation of innate and adaptive immune mechanisms 
in the gastrointestinal system by chitosan microparticles containing 

Mycobacterium bovis BCG vaccine bacilli in the Cavia porcellus model 
leading to a reduction of experimental colonization of the gastric 

epithelium by H. pylori
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	 Wstęp. Pałeczki Helicobacter pylori (Hp) kolonizują nabłonek żołądka u ludzi, prowadząc 
do uszkodzenia błony śluzowej żołądka, wrzodów żołądka, dwunastnicy lub raka żołądka. Hp 
osłabiają aktywność komórek układu odpornościowego, w tym makrofagów i limfocytów, co skut-
kuje utrwaleniem zakażenia. Rosnąca oporność izolatów Hp na powszechnie stosowane antybio-
tyki skłania do poszukiwania nowych formulacji terapeutycznych, które poprawiłyby skuteczność 
mechanizmów odpornościowych przeciwko Hp. 
	 Cel: W oparciu o wcześniejsze badania in vitro wskazujące na właściwości immunomo-
dulacyjne szczepionki BCG Mycobacterium bovis (Bacillus Calmette-Guérin), opracowano mi-
krocząsteczki chitozanu (CHI MPs) modyfikowane N-acetyloglukozaminą (G) lub Pluronic F-127 
(P), aby ułatwić dostarczanie i uwolnienie BCG w żołądku lub jelicie. Metody. Kawiom domowym 
podawano per os: tylko oba rodzaje MPs z BCG lub Hp, lub najpierw MPs z BCG, a następnie 
Hp (za zgodą komisji etycznej: ŁB 41\/277\/202). 
	 Wyniki: U zwierząt (4\/5), które otrzymały MPs a następnie Hp wykazano ograniczenie 
kolonizacji nabłonka żołądka przez Hp w ilościowej reakcji PCR. Działanie ochronne w tej grupie 
wiązało się ze zwiększoną liczbą prekursorów mieloidalnych w szpiku kostnym oraz nasiloną 
infiltracją makrofagów do tkanki żołądka. Makrofagi szpikowe w tej grupie wykazywały zwiększo-
ną aktywność fagocytarną, podczas gdy u zwierząt otrzymujących tylko Hp aktywność ta była 
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osłabiona. Działanie ochronne badanych MPs wiązało się również ze zwiększonym stężeniem 
wydzielniczych przeciwciał IgA (sIgA) w nabłonku żołądka oraz nasiloną proliferacją splenocytów. 
	 Wnioski. Uzyskane wyniki wskazują na potencjał immunomodulacyjny CHI MPs z BCG 
wyrażający się pobudzeniem wrodzonych i adaptacyjnych mechanizmów odpornościowych, które 
umożliwiają kontrolę zakażenia Hp u kawii domowej.
	 Finansowanie: Badania zostały dofinansowane przez Narodowe Centrum Nauki w ra-
mach grantu SONATA 18 „Ocena zdolności prątków Mycobacterium bovis BCG-onko do kontro-
lowania rozwoju zakażenia Helicobacter pylori’’.
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Modulacja środowiska immunologicznego przewodu pokarmowego 
przez mikrocząsteczki chitozanu zawierające prątki szczepionkowe 
Mycobacterium bovis BCG w modelu Cavia porcellus, prowadząca 

do zmniejszenia eksperymentalnej kolonizacji nabłonka żołądka przez 
H. pylori

Modulation of the gastrointestinal immune environment by chitosan 
microparticles containing Mycobacterium bovis BCG vaccine bacilli in the 
Cavia porcellus model, leading to a reduction in experimental colonization 

of the gastric epithelium by H. pylori
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	 Rosnąca oporność na antybiotyki Gram-ujemnych bakterii Helicobacter pylori (Hp) oraz 
unikanie mechanizmów odpornościowych gospodarza wskazują na potrzebę poszukiwania 
nowych terapii. Celem badań było zaprojektowanie mikrocząsteczek z chitozanu (CHI) (MPs) 
o właściwościach mukoadhezyjnych i przeciwbakteryjnych zawierających prątki szczepionkowe 
Mycobacterium bovis (M. bovis) Bacillus Calmette-Guérin (BCG) o właściwościach immunomo-
dulujących oraz ocena ich skuteczności przed zakażeniem Hp na modelu kawii domowej. Mikro-
cząsteczki modyfikowano N-acetylo-D-glukozaminą (Glc-NAc) (G MP) lub Pluronic F127 (P MP), 
aby dostarczyć mykobakterie do żołądka - środowiska kolonizacji Hp oraz jelit, gdzie występuje 
śluzówkowy układ odpornościowy. Zwierzętom podawano per os: oba rodzaje MPs z BCG, Hp, 
lub najpierw MPs z BCG a następnie Hp. U zwierząt (4\/5), które otrzymały MPs a następnie Hp 
wykazano ograniczenie kolonizacji nabłonka żołądka w ilościowej reakcji łańcuchowej polime-
razy (qPCR) wraz ze zmniejszeniem ilości mucyny zaangażowanej w wiązanie Hp. W tkance 
żołądka takich zwierząt wykazano infiltrację eozynofilów, limfocytów T CD4+, T CD8+ naiwnych 
oraz pamięciowych, a także limfocytów T regulatorowych Foxp3+ Komórki immunokompetentne 
wraz z cytokinami sprzyjały rozwojowi środowiska odzwierciedlające tolerancję immunologiczną 
lub regulację immunologiczną. Działanie anty-Hp badanych MPs może również wynikać z muko-
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adhezyjnych, antybakteryjnych i immunomodulacyjnych właściwości chitozanu. Podsumowując, 
MPs-BCG stanowią obiecujące rozwiązanie do dalszych badań nad nową formulacją chroniącą 
przed rozwojem zakażenia Hp, opartą na immunomodulacyjnych i antybakteryjnych właściwo-
ściach prątków szczepionkowych M. bovis BCG oraz chitozanu.
	 Finansowanie: Badania zostały dofinansowane przez Narodowe Centrum Nauki w ra-
mach grantu SONATA 18 „Ocena zdolności prątków Mycobacterium bovis BCG-onko do kontro-
lowania rozwoju zakażenia Helicobacter pylori’
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Białka HmuY bakterii Porphyromonas gingivalis i Prevotella intermedia – 
ligandy koordynujące żelazo hemowe wpływają na stabilność białek

HmuY proteins of Porphyromonas gingivalis and Prevotella intermedia – 
heme-iron coordinating ligands affect protein stability

Kinga Guzik, Michał Śmiga, Teresa Olczak

Laboratory of Medical Biology, Faculty of Biotechnology, University of Wrocław, 
Wrocław, Poland

 teresa.olczak@uwr.edu.pl

	 Anaerobic Gram-negative bacteria that contribute to dysbiosis in the oral microbiome 
and to the development of periodontal diseases depend on efficient heme acquisition. In 
Bacteroidota members, heme uptake is mediated by hemophore-like proteins of the HmuY family. 
Porphyromonas gingivalis HmuYPg coordinates heme iron through two histidines efficiently under 
oxidizing and reducing conditions. Prevotella intermedia produces two HmuY homologs, HmuYPi-1 
and HmuYPi-2, which rely on methionine-mediated coordination of heme iron and display stronger 
heme binding under reducing conditions.
	 To check whether replacing the native heme-iron coordinating ligands in selected HmuY 
proteins affects their heme affinity and protein stability, targeted mutagenesis was applied.
	 Modified protein variants were generated, overexpressed in Escherichia coli, and purified 
using chromatography. Heme-binding properties were analyzed by UV-visible absorption 
spectroscopy under different pH and redox conditions. Stability of the purified proteins was 
examined using differential scanning fluorimetry (DSF) and dynamic light scattering (DLS).
	 P. gingivalis HmuYPg binds heme over a wide pH and redox range. Replacing the 
histidines that coordinate heme iron in HmuYPg with methionines causes lower affinity for heme. 
In contrast, replacing methionines with histidines in HmuYPi-2 improves heme binding under 
oxidizing conditions. However, double methionine substitution in HmuYPi-2 results in lower stability 
of the purified protein, especially after the addition of heme. 
	 Heme binding to HmuY proteins requires specific amino acids to coordinate heme iron, 
which influences the efficiency and redox-dependent properties of heme binding. Amino acids 
acquired during evolution are also essential for creating the proper structure of the heme-
binding pocket, especially the loop structures that form the entrance to the heme-binding pocket. 
Structure-function studies may contribute to new therapeutic strategies.
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Powiązanie lekowrażliwości, zdolności do wytwarzania biofilmu i tworzenia 
komórek przetrwałych z obecnością genów systemów sekrecji typu I, II, V 

i VI u klinicznych uropatogennych pałeczek Escherichia coli

Types I, II, V, and VI secretion system genes in clinical uropathogenic 
Escherichia coli associate with antibiotic susceptibility, biofilm formation, 

and persister cells

Paulina Soból, Weronika Kęsek, Maja Kirzyc, Edyta Podsiadły, Maciej Obrębski, Weronika 
Skowrońska, Jakub P. Piwowarski, Marcin Równicki

SKN ,,Herbarium’’, WUM, Wydział Farmaceutyczny, Warszawa, Polska SKN ,,Herbarium’’, 
WUM, Wydział Farmaceutyczny, Warszawa, Polska MicrobiotaLab, Zakład Mikrobiologii 

Farmaceutycznej i Bioanalizy WUM, Warszawa, Polska Laboratorium Mikrobiologii, 
Uniwersyteckie Centrum Kliniczne Warszawskiego Uniwersytetu Medycznego, Warszawa, 
Polska MicrobiotaLab, Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej i Bioanalizy WUM, Warszawa, 
Polska Katedra i Zakład Biologii Farmaceutycznej WUM, Warszawa, Polska MicrobiotaLab, 
Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej i Bioanalizy WUM, Warszawa, Polska MicrobiotaLab, 

Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej i Bioanalizy WUM, Warszawa, Polska

 s091692@student.wum.edu.pl

	 Wstep: Zakażenia układu moczowego (ZUM) stanowią istotny problem kliniczny, 
szczególnie ze względu na ich nawrotowy charakter. Głównym czynnikiem etiologicznym 
nawracających ZUM jest uropatogenna Escherichia coli (UPEC). Jednym z mechanizmów 
mogących wpływać na wirulencję i przeżywalność UPEC są bakteryjne systemy sekrecji.
	 Cel: Celem badania była ocena, czy obecność genów wybranych systemów sekrecji 
UPEC koreluje z cechami istotnymi klinicznie: lekowrażliwością, zdolnością do tworzenia biofilmu 
oraz wytwarzaniem komórek przetrwałych. Poszukiwaliśmy potencjalnych markerów fenotypów 
mogących sprzyjać nawrotowości infekcji.
	 Materiał i metody: Przebadano 71 klinicznych izolatów UPEC uzyskanych od pacjentów 
hospitalizowanych z powodu ZUM. Obecność genów systemów sekrecji oceniono metodą PCR. 
Biofilm oznaczono metodą barwienia fioletem krystalicznym, lekowrażliwość metodą E-testów, 
a zdolność do tworzenia komórek przetrwałych po ekspozycji dojrzałego biofilmu na stężenie 
antybiotyku (20x MIC).
	 Wyniki: Obecność genu związanego z systemem sekrecji typu VI była powiązana 
z fenotypami mogącymi sprzyjać utrzymywaniu się zakażenia i może stanowić potencjalny 
marker nawrotowości UPEC. Szczepy posiadające ten gen wykazywały niższe wartości MIC 
dla ampicyliny z sulbaktamem oraz fosfomycyny. Obecność genu kodującego element systemu 
sekrecji typu I była natomiast związana ze zwiększoną wrażliwością na ciprofloksacynę 
i fosfomycynę.
	 Wnioski: Wyniki sugerują, że systemy sekrecji mogą być związane z cechami istotnymi 
dla patogenezy i nawrotowości ZUM wywoływanych przez UPEC. Dalsze badania powinny objąć 
większą liczbę izolatów oraz analizę ekspresji genów systemów sekrecji.
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Zmiany w epidemiologii zakażeń Clostridioides difficile – aktualizacja na 
podstawie danych pochodzących ze szpitali województwa śląskiego

Changes in the Epidemiology of Clostridioides difficile Infections: 
An Update Based on Data from Hospitals in the Silesian Voivodeship

Kabała Monika1 Szarek Klaudia1, Smits Wiep Klaas2, Frankowska Natalia3,4, Hinc Krzysztof4, 
Iwanicki Adam4, Lalowski Piotr5, Wultańska Dorota5, Pituch Hanna5, Hermanus Celine2, 

Sanders Ingrid2, Wojtyczka Robert6, Wąsik Tomasz J.1
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	 Wstęp: W 2021 roku w Wielkiej Brytanii zidentyfikowano nowy rybotyp Clostridioides 
difficile – RT955, o dużej zjadliwości i potencjale epidemiologicznym. Opisany rybotyp jest 
podobny do RT027 (A+B+CDT+) stale dominującego w Europie Środkowo-Wschodniej. 
	 Cel: W związku z rozprzestrzenieniem tego rybotypu w Europie postanowiono 
przeanalizować aktualną sytuację epidemiologiczną zakażeń Clostridioides difficile na Śląsku.
	 Materiał i metody: Szczepy C. difficile wyhodowano z kałów 250 pacjentów z objawami 
biegunki poantybiotykowej hospitalizowanych w czterech szpitalach na terenie Śląska, uprzednio 
zbadanych w kierunku GDH i toksyn C. diffiicile. Kał wysiewano na selektywne podłoża CDIFF 
i CLO (bioMérieux, Francja). Posiewy inkubowano w warunkach beztlenowych (Whitley A35 
Workstation, Wielka Brytania)  a wyhodowane szczepy identyfikowano z użyciem aparatu Vitek 
2 Compact System (bioMérieux, Francja). Do wykrywania genów kodujących dehydrogenazę 
glutaminianową (gluD), toksyny A (tcdA), B (tcdB) oraz toksynę binarną (cdtA\/cdtB) w izolatach 
C. difficile zastosowano multipleksową reakcję PCR (mPCR). PCR – rybotypowanie szczepów 
przeprowadzono w Leiden University Medical Center oraz w Warszawskim Uniwersytecie 
Medycznym. 
	 Wyniki: Toksynę binarną C. difficile wykryto w 172\/250 (69%) szczepach. Do RT027 
należało 134\/172 (78%) szczepów, RT955 – 21\/172 (12%), RT023 – 7\/172 (4%), natomiast 
RT078 – 2\/172 (1%). Cztery rybotypy (2%) nie zostały sklasyfikowane. Gen ermB wykryto u 48% 
wszystkich analizowanych C. difficile (121\/250).
	 Wnioski: Ciągła dominacja szczepów toksynotwórczych w tym głównie RT027 oraz 
pojawienie się wśród badanych szczepów zaraportowanego po raz pierwszy w Polsce w 2023 
roku RT955, stanowi istotny problem epidemiologiczny. Ponieważ istnieje ryzyko, iż częstość 
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występowania rybotypu RT955 będzie wzrastać, konieczny jest stały nadzór epidemiologiczny 
nad szczepami C. difficile krążącymi w populacji polskiej. 
	 Sfinansowano ze środków Narodowego Centrum Nauki nr 2021\/43\/B\/NZ6\/00461 oraz 
Śląskiego Uniwersytetu Medycznego nr BNW-1-165\/K\/4\/I



235

XXX Jubileuszowy Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów
2 4 - 2 6  W R Z E Ś N I A  2 0 2 6 ,  K a t o wi  c e

Przypadek późnego zespołu COVID-19 powikłany ciężkim zapaleniem płuc 
w przebiegu zakażenia wielolekoopornym Acinetobacter baumanii.

A case of late-stage COVID-19 syndrome complicated by severe 
pneumonia due to multidrug-resistant Acinetobacter baumannii infection.

Małgorzata Stępień-Wojno, Miłosz Marona, Anna Konopka

Klinika Intensywnej Terapii Kardiologicznej, Narodowy Instytut Kardiologii, Warszawa
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	 37 letni chory został przyjęty do Oddziału Intensywnej Terapii Kardiologicznej (OITK) 
z innego szpitala, z rozpoznaniem późnego zespołu COVID-19, z ciężką niewydolnością serca 
i niewydolnością oddechową, w przebiegu zapalenia mięśnia serca i zapalenia płuc. Gorączku-
jący od 6 dni.  PCR w kierunku COVID-19 ujemny. Przed przyjęciem leczony szerokospektralną 
antybiotykoterapią empiryczną. Początkowo ceftriakson z klarytromycyną, a następnie merope-
nem z linezolidem. Krążenie wspomagane wlewami dobutaminy (DA), norepinefryny (NA) oraz 
levosimendanu. Wentylowany mechanicznie (WM). 
	 W OITK pobrano posiewy krwi, moczu i popłuczyn oskrzelowo-pęcherzykowych. Wyniki 
ujemne. Kontynuowano antybiotykoterapię. W 2. dobie leczenia zastosowano mechaniczne wspo-
maganie lewej komory serca - kontrapulsację wewnątrzaortalną (IABP). W rtg klp miąższ płucny 
z obszarami matowej szyby – nasilony zastój, zmiany zapalne. Z powodu utrzymywania się wy-
sokich parametrów zapalnych, w 4. dobie zamieniono linezolid na teikoplaninę. Uzyskano spadek 
parametrów zapalnych, a następnie ponowny ich wzrost. W 10. dobie ponownie pobrano posiewy 
krwi, moczu oraz popłuczyn oskrzelowo-pęcherzykowych. W posiewie popłuczyn oskrzelowo-
-pęcherzykowych wyhodowano Acinetobacter baumanii 10^5 i Pseudomonas aeruginosa 10^3. 
Obie bakterie oporne na karbapenemy. Zgodnie z antybiogramem do leczenia włączono kolisty-
nę i amikacynę. Uzyskano stopniowy spadek, a następnie normalizację parametrów zapalnych. 
W echo serca poprawa funkcji mięśnia serca, wzrost frakcji wyrzutowej z 35% do 57%. W rtg klp 
wycofanie się zmian zapalnych. Odstawiono IABP, WM, prowadzono rehabilitację. W 37. dobie 
chory został przeniesiony do oddziału zachowawczego. 
	 Przebyte zakażenie wirusem SARS-CoV-2 może powodować zaburzenia odporności. 
U takich chorych w różnicowaniu etiologii zakażenia, należy brać pod uwagę patogeny wielole-
kooporne. Część z tych chorych może wymagać zastosowania wentylacji mechanicznej i wspo-
magania krążenia do czasu wyleczenia.



236

XXX Jubileuszowy Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologów
2 4 - 2 6  W R Z E Ś N I A  2 0 2 6 ,  K a t o wi  c e

Kandydemia u pacjentów hospitalizowanych – wieloośrodkowa analiza 
epidemiologiczna, mykologiczna i kliniczna z lat 2023–2025

Candidemia in Patients Hospitalized - A Multicenter Epidemiological, 
Mycological and Clinical Analysis, 2023–2025

Tomasz Skalski1,2,3, Agnieszka Magryś3 ,Grażyna Misiak4, Magdalena Gadaszewska5, 
Małgorzata Rucińska6, Joanna Nowak-Rutt6, Joanna Kwiecińska – Piróg7, 8, 
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	 Wstęp: Kandydemia pozostaje jedną z najcięższych postaci inwazyjnych zakażeń 
grzybiczych u pacjentów hospitalizowanych. Wysoka śmiertelność oraz rosnący udział gatunków 
non-albicans podkreśla znaczenie lokalnego nadzoru epidemiologicznego. 
	 Cel: Celem pracy była kompleksowa analiza epidemiologiczna, mykologiczna i kliniczna 
przypadków kandydemii rozpoznanych w trzech szpitalach województwa kujawsko-pomorskiego 
w latach 2023–2025.
	 Materiał i metody: Przeprowadzono retrospektywną analizę statystyczną 335 pierwszych, 
potwierdzonych epizodów kandydemii w: Szpitalu Uniwersyteckim nr 1 im. dr. Antoniego 
Jurasza w Bydgoszczy (SU1), Szpitalu Uniwersyteckim nr 2 im. dr. Jana Biziela w Bydgoszczy 
(SU2) oraz Wojewódzkim Szpitalu Zespolonym im. dr. Ludwika Rydygiera w Toruniu (WSZ). 
Oceniono zapadalność, charakterystykę demograficzną i kliniczną pacjentów, etiologię zakażeń, 
współwystępowanie bakteriemii, czas do dodatniego sygnału wzrostu w posiewie krwi, długość 
hospitalizacji oraz śmiertelność. 
	 Wyniki: Najwyższą zapadalność odnotowano w SU1, wykazując trend wzrostowy 
w całym okresie obserwacji. W SU2 zaobserwowano przejściowy spadek w 2024 r. w porównaniu 
do pozostałych okresów obserwacji, natomiast w WSZ utrzymywał się stopniowy wzrost 
zapadalności. Mediana wieku pacjentów wyniosła 70 lat (IQR:56,5-78), a 66% stanowili mężczyźni 
(n=221). Prawie połowę przypadków rozpoznano u pacjentów oddziałów intensywnej terapii (46%, 
n=155). Najczęściej izolowano C. albicans (44%, n=151), następnie N. glabratus (C. glabrata) 
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(29%, n=102) oraz C. parapsilosis complex (13%, n=45). Śmiertelność całkowita wyniosła 57,3% 
(n=192), a przypisana kandydemii 14,3% (n=48).
	 Wnioski: Kandydemia pozostaje zakażeniem o wysokiej śmiertelności, występującym 
przede wszystkim u pacjentów oddziałów intensywnej terapii. Rosnąca zapadalność oraz 
znaczący udział gatunków non-albicans podkreślaja potrzebę prowadzenia ciągłego nadzoru 
epidemiologicznego i utrzymania wysokiej jakości diagnostyki mikrobiologicznej.
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Przydatność biologii molekularnej w diagnostyce rzadkich patogenów – 
opis przypadku

The usefulness of molecular biology in the diagnosis of rare pathogens – 
a case report

dr hab. med. prof. inst. Anna Konopka1, dr n. med. Monika Wójcik2, mgr Ilona Minota 3, 
Specjalista Wsparcia Produktu Kasper Ciepluch4, Ing. Mag Christoph Reschreiter5, dr n. med. 
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	 W ciężkich zakażeniach ważna jest szybka identyfikacja patogenów. Trudności w leczeniu 
tych zakażeń, w tym IZW, występują gdy posiewy krwi są ujemne, pomimo cech zakażenia lub 
jego podejrzenia.  
	 Opis przypadku: Chory lat 72, przyjęty po 3 miesiącach od zabiegu TAVI, z powodu 
IZW na biologicznej protezie zastawki aortalnej. W wywiadzie: cukrzyca typu II, szpiczak mnogi, 
przewlekła choroba nerek i POCHP. Przebieg choroby typowy, gorączka z dreszczami, w 1 
posiewie krwi, przed przyjęciem do NIK - Enterococus faecalis. W ECHO serca, zachowana 
funkcja skurczowa lewej komory (EF-65%). Pogrubiałe płatki bioprotezy, podwyższony gradient 
aortalny (43\/26mmHg). Bez przecieku okołozastawkowego. Leczony ampicyliną, ceftriaksonem 
i gentamycyną (kontynuacja z poprzedniego szpitala). Początkowo obniżenie stężenia markerów 
zapalnych, a od 10 doby ponowny ich wzrost. W kolejnym ECHO tworzący się ropień przestrzeni 
mitro-aortalnej oraz wegetacja 8mm pod przednim płatkiem zastawki mitralnej, w związku z tym 
w 11. dobie chory zoperowany. W trakcie zabiegu pobrano materiał z zastawki (posiew zastawki 
ujemny) i poddano go badaniu metodą Cube Dx polegającą na automatycznej deplecji DNA 
ludzkiego, izolacji materiału genetycznego drobnoustrojów oraz ich identyfikacji z wykorzystaniem 
technologii hybrydyzacji i sond gatunkowo-specyficznych. Ze względu na dostępność tej metody, 
badanie wykonano dopiero po 4 miesiącach od zabiegu. Wykryto obecność fragmentu DNA 
Bartonella sp. bez weryfikacji serologicznej i patomorfologicznej.
	 Dyskusja: Bartonella sp. mogą wywoływać IZW. Nie można jednoznacznie potwierdzić, 
tej etiologii IZW u naszego chorego. Przemawiają za tym zaburzenia odporności wtórne 
do choroby hematologicznej oraz postępujące uszkodzenie tkanek serca pomimo stosowania 
antybiotykoterapii celowanej na Enterococcus faecalis. 
	 Wniosek: Opisana metoda jest obiecującym narzędziem, które może poprawić szybkość 
i dokładność diagnostyczną i warto poszerzyć dowody kliniczne o kolejnych pacjentów.
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Struktura społeczności mikrobiomu jamy ustnej w rzutowo-remisyjnej 
postaci stwardnienia rozsianego

Community structure of the oral microbiome in relapsing–remitting 
multiple sclerosis

Julia Dulębska, Elżbieta Jasińska, Monika Wawszczak-Kasza, Edyta Suliga,  
Wioletta Adamus-Białek

Instytut Nauk Medycznych, Uniwersytet Jana Kochanowskiego w Kielcach, Kielce, Polska

 wioletta.adamus-bialek@ujk.edu.pl; juliadulebska@gmail.com

	 Background: Increasing evidence suggests that the alterations of the oral microbiome 
may contribute to the pathogenesis of relapsing-remitting multiple sclerosis (RRMS). This study 
aimed to compare the oral microbiome composition between RRMS patients and healthy controls.
	 Methods: A total of 99 oral swab samples (53 RRMS and 46 controls) were analyzed 
using 16S rRNA gene (V3–V4 region) sequencing. Bioinformatic analyses were performed using 
QIIME2 and R. Alpha diversity, beta diversity, taxonomic composition and differential abundance 
at the genus level were evaluated using DESeq2 and Wilcoxon testing.
	 Results: Observed ASV richness differed between groups (Wilcoxon test, p = 0.018), 
whereas Shannon and Simpson diversity indices did not differ significantly. Beta diversity differed 
significantly between RRMS patients and controls (Bray–Curtis PERMANOVA: R2 = 0.019, p 
= 0.005), while multivariate dispersion did not differ significantly (PERMDISP p = 0.095). The 
dominant phyla in both groups were Firmicutes, Bacteroidota, Proteobacteria, Fusobacteriota 
and Actinobacteriota. DESeq2 and Wilcoxon analyses identified several genera showing 
nominal differences between groups, including Streptococcus, Actinomyces, Haemophilus 
and Pseudopropionibacterium; however, none remained significant after false discovery rate 
correction.
	 Conclusions: The oral microbiome of RRMS patients differs from that of healthy controls 
at the community level, whereas no individual genera remained significantly different after multiple-
testing correction. These findings suggest subtle microbiome alterations that should be validated 
in larger, independent cohorts.
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Ocena wpływu terapii modulatorami CFTR na przewlekłe zakażenie 
i zmienność Pseudomonas aeruginosa u chorych na mukowiscydozę

Evaluation of the Impact of CFTR Modulator Therapy on Chronic 
Pseudomonas aeruginosa Infection and Genotypic and Phenotypic 

Diversity in Patients with Cystic Fibrosis

Iwańska Agnieszka, Skorupa Wojciech, Augustynowicz-Kopeć Ewa
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	 Wstęp: Terapia modulatorami CFTR stanowi przełom w leczeniu mukowiscydozy, jednak 
jej wpływ na przewlekłe zakażenia dróg oddechowych, zwłaszcza wywołane przez P. aeruginosa, 
pozostaje nie w pełni poznany.
	 Cel: Celem projektu była ocena wpływu modulatorów CFTR na przewlekłe zakażenia dróg 
oddechowych oraz zmienność genotypową i fenotypową P. aeruginosa.
	 Materiały i metody: Analizie poddano 335 izolatów P. aeruginosa uzyskanych od 36 
chorych w latach 2020–2025, w tym 188 przed oraz 147 w trakcie terapii modulatorami CFTR. 
Pokrewieństwo szczepów oceniano metodą PFGE, a biotypowanie wykonano przy użyciu 
spektroskopii FT-IR. Wszystkie izolaty poddano szerokiemu panelowi testów fenotypowych.
	 Wyniki: Do analizy zakwalifikowano 36 chorych na mukowiscydozę, u których uzyskano 
izolaty P. aeruginosa zarówno przed, jak i po rozpoczęciu terapii. Analiza pokrewieństwa 335 
izolatów wykazała istnienie 51 unikalnych profili molekularnych. Najważniejsze obserwacje 
dotyczące zmienności klonalnej po wprowadzeniu terapii: 1. W przypadku 75% (27\/36) pacjentów 
linie klonalne obecne przed terapią utrzymywały się także po jej rozpoczęciu. 2. Wśród 13,9% 
(5\/36) chorych populacje P. aeruginosa przed leczeniem obejmowały, co najmniej dwa odrębne 
genotypy; po wprowadzeniu terapii utrzymywała się jedynie jedna linia klonalna. 3. W 5,6% 
(2\/36) przypadków po terapii modulatorami, obok genotypu obecnego przed leczeniem, 
pojawiła się nowa linia klonalna. 4.W przypadku 2 pacjentów (5,6%) zaobserwowano całkowitą 
wymianę klonalną, sugerującą możliwą eradykację istniejącej populacji i reinfekcję P. aeruginosa 
o odmiennym profilu restrykcyjnym.
	 Wnioski: Pomimo klinicznej poprawy, terapia modulatorami CFTR nie prowadzi 
do eliminacji utrwalonych, często lekoopornych populacji P. aeruginosa. Wyniki te podkreślają 
potrzebę dalszych badań nad skutecznymi strategiami leczenia przewlekłych zakażeń dróg 
oddechowych w mukowiscydozie, uwzględniających zarówno modulację CFTR, jak i terapię 
celowaną przeciwko patogenom opornym.
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Prątki atypowe w materiale utrwalonym w formalinie i zatopionym 
w parafinie- współczesne wyzwania i możliwości diagnostyczne

Non- Tuberculous Mycobacteria in formalin-fixed, paraffin-embedded 
samples: current diagnostic challenges and opportunities

Sylwia Brzezińska, Anna Zabost, Ewa Augustynowicz- Kopeć

Instytut Gruźlicy i Chorób Płuc, Zakład Mikrobiologii, KRLP, Warszawa
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	 Wstęp: Prątki atypowe (nontuberculous mycobacteria- NTM) stanowią zróżnicowaną 
grupę drobnoustrojów środowiskowych zdolnych do wywoływania zakażeń u ludzi. Coraz 
częściej są identyfikowane jako czynnik etiologiczny infekcji płucnych, skórnych i tkanek miękkich, 
szczególnie u pacjentów z obniżoną odpornością. Diagnostyka zakażeń wywołanych przez NTM 
jest trudna a w wielu przypadkach jedynym dostępnym materiałem diagnostycznym pozostaje 
tkanka utrwalona w formalinie i zatopiona w parafinie (FFPE). Badania molekularne materiałów 
FFPE  umożliwiają diagnostykę  chorych, u których ze względu na lokalizację zmian i mało 
specyficzne objawy, nie było podejrzenia Mycobacterium.  
	  Cel: Celem pracy była ocena przydatności metod molekularnych w wykrywaniu prątków 
atypowych w materiałach FFPE
	 Materiał i metody: Badaniem objęto 5 materiałów  tkankowych FFPE, w których obraz 
histopatologiczny sugerował zakażenie Mycobacterium. Materiał FFPE poddano odparafinowaniu 
i lizie. Izolację DNA przeprowadzono za pomocą systemu automatycznego, następnie wykrywanie 
prątków atypowych wykonano metodą łańcuchowej reakcji polimerazy w czasie rzeczywistym 
(real-time PCR) z sondami fluorescencyjnymi i analizą krzywej topnienia w systemie Sanity 2.0
	 Wyniki: We wszystkich  analizowanych materiałach potwierdzono obecność DNA 
prątków atypowych. Zastosowana metoda molekularna umożliwiła wykrycie NTM w materiałach 
tkankowych (60%), w których przed utrwaleniem nie wykonano badań mikrobiologicznych 
w kierunku Mycobacterium.
	 Wnioski: Metody molekularne stanowią istotne uzupełnienie diagnostyki histopatologicznej 
i mikrobiologicznej w wykrywaniu prątków atypowych. Analiza materiału FFPE pozwala 
na identyfikację Mycobacterium także w próbkach archiwalnych, co może mieć istotne znaczenie 
diagnostyczne i epidemiologiczne.
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Paradoksy sąsiedztwa: odmienne wyzwania w kontroli gruźlicy w Polsce 
i na Litwie na podstawie analizy klinicznej i genomicznej

Paradoxes of proximity: contrasting challenges in tuberculosis control in 
Poland and Lithuania based on clinical and genomic analysis

Zofia Bakuła1, Laima Vasiliauskaite2,3,4, Przemysław Decewicz5, Mikołaj Dziurzyński6, 
Małgorzata Barnaś7, Edita Vasiliauskiene2,3,4, Daiva Bakonyte2, Rafał Krenke6, Petras 
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	 Wstęp i cele: Pomimo bliskiego sąsiedztwa, sytuacja epidemiologiczna gruźlicy w Polsce 
i na Litwie znacząco się różni. Polska wykazuje niemal trzykrotnie niższą zapadalność (10 vs 28 
zachorowań na 100 000 mieszkańców) oraz 10-krotnie niższy odsetek przypadków gruźlicy le-
koopornej (1,4% vs 15,5%). Celem niniejszego badania było szczegółowe opisanie i porównanie 
przypadków gruźlicy z obu krajów pod względem mikrobiologicznym i molekularnym.
	 Metody: Do badania włączono 289 pacjentów chorych na gruźlicę z Litwy (n=200) i Polski 
(n=89), hospitalizowanych w latach 2018–2021, z rozpoznaniem gruźlicy lekowrażliwej (drug-su-
sceptible, DS; n=150) lub wielolekoopornej (multidrug-resistant, MDR; n=139). Na podstawie do-
kumentacji medycznej zebrano dane demograficzne, społeczne, kliniczne oraz mikrobiologiczne. 
Ponadto, szczepy wyizolowane od 221 pacjentów (125 MDR i 96 DS) poddano sekwencjonowaniu 
genomowemu.
	 Wyniki: W badanej grupie przeważali mężczyźni (77,5%), a średnia wieku wynosiła 49,4 
lat. Odnotowano wysoki odsetek osób palących tytoń (69,6%) oraz nadużywających alkoholu 
(40,8%). Pacjenci z Polski częściej niż pacjenci z Litwy zgłaszali kontakt z chorymi na gruźlicę 
(28,3% vs 18%) i częściej byli obciążeni chorobami współistniejącymi (p&lt;0,001). Z kolei na Litwie 
zaobserwowano wyższy wskaźnik sukcesu leczenia, niższą śmiertelność (odpowiednio: 77,1% vs 
54,1% oraz 2,3% vs 18%), i dłuższy czas terapii (średnio 316 vs 177,4 dnia; p&lt;0,001).
	 Analiza genomowa wykazała w obu populacjach dominację prątków należących do mo-
lekularnej linii 4 (62,3%). Prątki należące do jej wariantu 4.2.1, znacznie częstszego na Litwie niż 
w Polsce  (14,6% vs 1,3%) wykazywały fenotyp wielolekooporny (p?0,007). Blisko 1\/3 (30,4%) 
wszystkich szczepów wykazywała klasteryzację genotypów, wskazując na istotny udział transmisji 
zakażeń w kształtowaniu obrazu epidemiologicznego gruźlicy w badanych krajach. Szczepy MDR 
niemal 5-krotnie częściej tworzyły klastry niż szczepy DS (49,6% vs 10,7%; p&lt;0,001). Podobnie, 
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szczepy litewskie tworzyły klastry prawie dwukrotnie częściej niż szczepy polskie (48% vs 18%; 
p&lt;0,001).
	 Wnioski: Obraz kliniczny i epidemiologiczny gruźlicy w badanych krajach znacząco się 
różni, co wskazuje na potrzebę odmiennych strategii kontroli. Za wysoki wskaźnik zapadalności 
na gruźlicę MDR na Litwie odpowiada w dużej mierze aktywna transmisja szczepów wieloleko-
opornych (w tym wariantu 4.2.1). Z kolei  w Polsce, udział przypadków gruźlicy pochodzących 
z transmisji oraz odsetek przypadków MDR są znacznie niższe. Mimo to, pacjenci osiągają gorsze 
wyniki leczenia, a odsetek zgonów w tej grupie jest wyższy, co prawdopodobnie wynika z krót-
szego czasu terapii oraz większego obciążenia chorobami współistniejącymi.
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Segniliparus rugosus w mukowiscydozie: problemy 
identyfikacji mikrobiologicznej

Segniliparus rugosus in Cystic Fibrosis: Challenges 
in Microbiological Identification

Anna Zabost, Agnieszka Głogowska, Wojciech Skorupa, Ewa Augustynowicz-Kopeć
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	 Segniliparus rugosus jest rzadkim przedstawicielem rzędu Mycobacteriales, wyróżnia-
jącym się unikalnym profilem lipidowym ściany komórkowej i odmienną strukturą kwasów my-
kolowych. Gatunek opisano niedawno, a izolacje kliniczne pochodzą głównie z dolnych dróg 
oddechowych pacjentów z przewlekłymi chorobami płuc, w tym z mukowiscydozą. Ze względu 
na fenotypowe podobieństwo do prątków niegruźliczych (NTM), kwasooporność i rzadkość wy-
stępowania, S. rugosus stanowi wyzwanie diagnostyczne, zwłaszcza w laboratoriach stosujących 
panele ukierunkowane wyłącznie na Mycobacterium. Celem pracy była ocena skuteczności me-
tod identyfikacji i oznaczanie lekowrażliwości izolatu S. rugosus.
	 Materiały i metody: Analizie poddano szczepy wyizolowane od pacjenta z mukowiscy-
dozą, POChP i cukrzycą, pozostającego pod opieką IGiChP od 2004 r. Identyfikację wykonano 
metodami molekularnymi i MALDI TOF MS, a lekowrażliwość oceniono testem Sensititre RAP-
MYCO1 zgodnie z zaleceniami CLSI.
	 Wyniki: W teście GenoType CM nie wykryto prążka GC, co potwierdziło brak przynależ-
ności izolatu do rodzaju Mycobacterium. Wynik ten jest zgodny z właściwościami bakterii z rodza-
ju Segniliparus, które mimo kwasooporności nie posiadają sekwencji DNA charakterystycznych 
dla prątków. MALDI TOF MS wykazał zgodność widma z S. rugosus (log score 2.3). Test RAP-
MYCO1 ujawnił szeroką oporność na makrolidy, aminoglikozydy, fluorochinolony, tetracykliny, 
oksazolidynony i cefamycyny, przy wrażliwości jedynie na imipenem oraz trimetoprim\/sulfame-
toksazol.
	 Wnioski: S. rugosus jest rzadkim, lecz potencjalnie istotnym drobnoustrojem oportuni-
stycznym dróg oddechowych. Jego prawidłowa identyfikacja wymaga wysokiej czujności mikro-
biologicznej i zaawansowanych metod diagnostycznych umożliwiających odróżnienie go od NTM. 
Wczesne rozpoznanie ma znaczenie dla właściwego leczenia i uniknięcia błędnej interpretacji 
wyników, co może mieć konsekwencje kliniczne i epidemiologiczne.
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Sesja VIII 
Mikrobiologia żywności
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Ocena potencjału inaktywowanego preparatu Enterococcus spp. w kontroli 
Listeria monocytogenes

Assessment of the potential of an inactivated Enterococcus spp. 
preparation in the control of Listeria monocytogenes

Arkadiusz Zakrzewski, Patryk Wiśniewski, Patryk Adamski, Chiara Pisana, Joanna Gajewska, 
Miłosz Trymers
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	 Bakterie z rodzaju Enterococcus były w przeszłości rozważane jako mikroorganizmy o po-
tencjale probiotycznym, głównie ze względu na zdolność do wytwarzania substancji przeciwdrob-
noustrojowych, w tym bakteriocyn. Obecnie zastosowanie żywych enterokoków budzi jednak 
istotne zastrzeżenia bezpieczeństwa, związane przede wszystkim z możliwością częstego wy-
stępowania antybiotykooporności oraz transferu genów oporności na natybiotyki. Z tego względu 
inaktywowane preparaty z hodowli Enteroccocus ssp. mogą stanowić alternatywne rozwiązanie 
o potencjale wykorzystania w ograniczaniu wzrostu patogenów żywności.
	 Celem pracy była ocena aktywności przeciwdrobnoustrojowej żywych oraz inaktywowa-
nych izolatów Enterococcus spp. wobec Listeria monocytogenes. Izolaty pozyskano z ryb słod-
kowodnych i morskich, a ich identyfikację gatunkową przeprowadzono metodą MALDI-TOF MS. 
Wśród zidentyfikowanych enterokoków dominowały Enterococcus mundtii oraz Enterococcus 
faecium, natomiast rzadziej wykrywano Enterococcus faecalis, Enterococcus hirae i Enterococcus 
avium.
	 Aktywność antagonistyczną oceniano metodą dyfuzyjno-studzienkową wobec czterech 
szczepów L. monocytogenes: Lm08, Lm14, Lm30 i Lm45. Po wstępnej ocenie żywych izolatów 
wybrane szczepy poddano inaktywacji z zastosowaniem filtracji, sonikacji oraz wysokiego ciśnie-
nia hydrostatycznego 500 MPa. Uzyskane preparaty wykazywały zróżnicowaną aktywność ha-
mującą, zależną od gatunku Enterococcus, metody inaktywacji oraz szczepu L. monocytogenes. 
Najsilniejszą i najbardziej powtarzalną aktywność obserwowano dla preparatów otrzymanych z E. 
mundtii, dla których strefy zahamowania wzrostu osiągały do 34 mm. Aktywność wykazywały 
również preparaty pochodzące z E. faecium i E. faecalis, jednak była ona bardziej zmienna. Filtra-
ty charakteryzowały się najbardziej stabilnym działaniem przeciwlisteryjnym, natomiast sonikacja 
i paskalizacja pozwalały zachować aktywność tylko wybranych preparatów.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że inaktywowane preparaty Enterococcus spp., szczególnie 
E. mundtii, mogą stanowić obiecujące narzędzie w kontroli Listeria monocytogenes.
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Wpływ wybranych ekstraktów roślinnych na skład i funkcjonowanie 
mikrobioty jelitowej – przegląd aktualnych badań

The effects of selected plant extracts on the composition and function of 
the gut microbiota: a review of current research

Hanna Balon, Bożena Futoma-Kołoch

Zakład Mikrobiologii, Wydział Nauk Biologicznych, ul. Przybyszewskiego 63, Uniwersytet 
Wrocławski
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	 Mikrobiota jelitowa odgrywa kluczową rolę w utrzymaniu homeostazy organizmu, 
wpływając na funkcjonowanie układu odpornościowego, procesy metaboliczne oraz odporność 
na kolonizację przez drobnoustroje patogenne. Coraz więcej badań wskazuje, że związki 
bioaktywne pochodzenia roślinnego mogą modulować skład i aktywność mikrobioty, jednak 
wyniki nie są jednoznaczne. Celem pracy było zebranie i krytyczna analiza aktualnych danych 
dotyczących wpływu wybranych ekstraktów roślinnych na wzrost bakterii jelitowych oraz ocenę 
ich potencjału jako naturalnych modulatorów mikrobioty. Opracowanie przedstawia kompleksowe 
porównanie najczęściej badanych ekstraktów roślinnych oraz identyfikuje wspólne i odmienne 
wzorce modulacji mikrobioty jelitowej, wskazując kierunki przyszłych badań i potencjalnych 
zastosowań dietetycznych.
	 Przeprowadzono narracyjny przegląd piśmiennictwa obejmujący publikacje z lat 2015-2025 
wyszukane w bazach PubMed oraz Google Scholar. Analizie poddano wyniki badań dotyczących 
ekstraktów z winogron, kurkumy, imbiru, zielonej herbaty oraz żeń-szenia.
	 Przegląd literatury wykazał, że omawiane ekstrakty wykazują zdolność do modyfikowania 
składu mikrobioty jelitowej, jednak ich działanie zależy od rodzaju zastosowanego ekstraktu 
oraz modelu badawczego. Najbardziej spójne i powtarzalne efekty obserwowano dla polifenoli 
winogronowych oraz zielonej herbaty, które promowały wzrost bakterii o korzystnym znaczeniu 
zdrowotnym, zwłaszcza Akkermansia muciniphila. W większości badań ekstrakty przyczyniały 
się również do ograniczania liczebności bakterii związanych z dysbiozą jelit oraz częściowego 
przywracania równowagi mikrobiologicznej w przebiegu otyłości, nieswoistych zapaleń jelit 
i cukrzycy typu 2. Przegląd dostępnych badań wskazuje, że pomimo różnic w mechanizmach 
działania poszczególnych ekstraktów można wyróżnić wspólne kierunki modulacji mikrobioty 
jelitowej, co podkreśla ich potencjał jako elementów strategii żywieniowych wspierających zdrowie 
człowieka.
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ProBiotechnologia w służbie technologii żywności: wpływ zastosowania 
wyrobów probiotycznych na jakość mikrobiologiczną oraz wartość 

odżywczą owocników pieczarki (Agaricus bisporus)

ProBiotechnology in Food Technology: The Impact of Probiotechnological 
Applications on the Microbiological Quality and Nutritional Value of Button 

Mushroom (Agaricus bisporus) Fruiting Bodies

R. Błaszczak1, P. Nowotnik2, A. Raczyk3, K. Kurant4, M. Grabarczyk5, S. Wilczyńska6
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	 Probiotechnologia wykorzystuje pożyteczne mikroorganizmy do poprawy jakości 
środowiska produkcyjnego i uzyskiwanych surowców. Celem badań była ocena wpływu 
zastosowania probiotechnologii w uprawie pieczarki dwuzarodnikowej (Agaricus bisporus) 
na jakość mikrobiologiczną oraz wartość odżywczą owocników.
	 Badania przeprowadzono na owocnikach pochodzących z uprawy probiotechnologicznej 
i konwencjonalnej. Wyznaczono zawartość witamin, metali ciężkich, składników mineralnych, 
podstawowych składników odżywczych, profilu aminokwasowego, beta-glukanów, flawonoidów 
oraz j oceniono jakość mikrobiologiczną.
	 Wyniki wykazały, że zastosowanie probiotechnologii nie wpływało istotnie na zawartość 
analizowanych witamin. Jednocześnie w owocnikach z uprawy probiotechnologicznej stwierdzono 
niższe stężenia wybranych metali ciężkich, wyższą zawartość błonnika pokarmowego i beta-
glukanów oraz korzystniejszy profil aminokwasowy. Pieczarki z uprawy konwencjonalnej 
charakteryzowały się natomiast wyższą zawartością białka ogółem, węglowodanów 
przyswajalnych, suchej masy i wybranych składników mineralnych.
	 Analiza mikrobiologiczna potwierdziła dobrą jakość obu badanych próbek i brak 
mikroorganizmów patogennych. W pieczarkach pochodzących z uprawy probiotechnologicznej 
odnotowano wyższą liczebność bakterii fermentacji mlekowej oraz niższą liczebność wybranych 
mikroorganizmów potencjalnie niepożądanych.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że zastosowanie probiotechnologii w uprawie pieczarek może 
poprawiać wybrane parametry jakościowe, funkcjonalne i mikrobiologiczne owocników przy 
zachowaniu porównywalnej wartości odżywczej względem upraw konwencjonalnych
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Czy bezpieczne oznacza wolne od ryzyka? Ocena mikrobiologiczna 
suplementów diety zawierających likopen w kontekście środowiskowego 

rezerwuaru oporności na antybiotyki

Does Safe Mean Risk-Free? Microbiological Quality of Lycopene-
Containing Dietary Supplements in the Context of the Environmental 

Reservoir of Antibiotic Resistance
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	 Suplementy diety należą do najczęściej stosowanych produktów wspomagających 
zdrowie, a ich rynek dynamicznie rozwija się na całym świecie. Preparaty zawierające składniki 
pochodzenia roślinnego mogą stanowić źródło zanieczyszczeń mikrobiologicznych. Coraz 
większą uwagę zwraca się również na obecność bakterii środowiskowych mogących stanowić 
rezerwuar genów oporności na antybiotyki. Celem pracy była ocena jakości mikrobiologicznej 
suplementów diety zawierających likopen oraz charakterystyka wyizolowanych z nich bakterii.
	 Badaniom poddano trzy suplementy diety dostępne na rynku polskim. Oceniono ogólną 
liczbę drobnoustrojów tlenowych (TAMC), ogólną liczbę drożdży i pleśni (TYMC) oraz obecność 
Escherichia coli i Salmonella spp. zgodnie z wymaganiami Farmakopei Polskiej XIII. Wyizolowane 
bakterie identyfikowano metodą MALDI-TOF MS, a ich wrażliwość na antybiotyki oceniano 
metodą dyfuzyjno-krążkową.
	 Wszystkie badane suplementy spełniały wymagania farmakopealne dla preparatów 
doustnych. Nie stwierdzono obecności E. coli, Salmonella spp., drożdży ani pleśni. Wartości 
TAMC wynosiły 0,6–0,7 × 103 CFU\/g. Pomimo niskiej liczebności drobnoustrojów wyizolowano 
13 szczepów bakterii należących głównie do rodzajów Bacillus, Paenibacillus, Priestia 
i Alkalihalobacillus. Analiza lekowrażliwości wykazała zróżnicowane profile wrażliwości badanych 
izolatów. Najmniejsze strefy zahamowania wzrostu obserwowano dla wybranych antybiotyków 
ß-laktamowych, natomiast największą aktywność przeciwdrobnoustrojową wykazywały 
cyprofloksacyna, tetracyklina i chloramfenikol.
	 Uzyskane wyniki potwierdzają dobrą jakość mikrobiologiczną badanych suplementów. 
Jednocześnie wykazano obecność bakterii środowiskowych, głównie przetrwalnikujących, 
o zróżnicowanych profilach lekowrażliwości. Choć nie analizowano molekularnych determinant 
oporności, wyniki wskazują, że suplementy diety mogą stanowić źródło bakterii uczestniczących 
w środowiskowym rezerwuarze antybiotykooporności.
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Zmiany w zdolności tworzenia biofilmów oraz ekspresji genów 
wirulencji Listeria monocytogenes po ekspozycji na wysokie 

ciśnienie hydrostatyczne

Changes in Biofilm Formation and Virulence Gene Expression in Listeria 
monocytogenes Following Exposure to High Hydrostatic Pressure
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	 Wstęp: Listeria monocytogenes jest jednym z najważniejszych patogenów przenoszonych 
przez żywność, zdolnym do tworzenia biofilmów oraz długotrwałego przetrwania w środowisku 
produkcji żywności. Technologia wysokich ciśnień (HPP) stanowi skuteczną metodę redukcji licz-
by drobnoustrojów, jednak subletalne parametry procesu mogą indukować odpowiedzi adapta-
cyjne bakterii. 
	 Cel: Celem pracy była ocena wpływu subletalnych parametrów HPP (200 i 400 MPa\/5 
min)  na zdolność tworzenia biofilmów oraz ekspresję genów związanych z wirulencją i odpowie-
dzią stresową szczepów L. monocytogenes (n=6). 
	 Materiał i metody: Badaniom poddano wyizolowane z żywności szczepy L. monocyto-
genes należące do serogrup IIa (n=3) i IVb (n=3). Szczepy poddawano działaniu HPP (200 i 400 
MPa\/5 min). Po ciśnieniowaniu szczepy odzyskiwano, a zregenerowane komórki wykorzysty-
wano do zakładania hodowli na kuponach mikrobiologicznych. Analizowano powstałą biomasę 
i liczebność komórek biofilmu na powierzchniach stali nierdzewnej (SS304), politereftalanu etylenu 
(PET) i polipropylenu (PP) po 72 i 168 h inkubacji w temperaturze 25°C. Biomasę biofilmów oce-
niano metodą kolorymetryczną (z wykorzystaniem barwienia fioletem krystalicznym) przy długości 
fali 600 nm, przeżywalność metodą płytkową, natomiast ekspresję genów (flaA, agrA, agrC, actA, 
prfA, hly, inlB, sigB i degU) oznaczano metodą RT-qPCR. 
	 Wyniki: Zastosowanie HPP istotnie zmniejszyło zdolność do tworzenia biofilmów przez 
szczepy L. monocytogenes na wszystkich badanych powierzchniach. Efekt był zależny od za-
stosowanego ciśnienia, przy czym większą redukcję obserwowano po zastosowaniu 400 MPa. 
Największą biomasę biofilmów stwierdzono na powierzchni stali nierdzewnej. Analiza ekspresji 
genów wykazała istotne różnice (p &lt; 0.05)  w ekspresji genów flaA i sigB w zależności od za-
stosowanego ciśnienia, natomiast pozostałe geny wykazywały obniżoną ekspresję po ekspozycji 
na HPP. 
	 Wnioski: HPP wpływa zarówno na cechy fenotypowe, jak i genotypowe L. monocyto-
genes, ograniczając zdolność tworzenia biofilmów i modulując ekspresję genów związanych 
z wirulencją. Uzyskane wyniki wskazują na konieczność optymalizacji parametrów HPP w celu 
ograniczenia ryzyka przetrwania patogenu w środowisku przemysłu spożywczego.
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Wpływ wybranych antybiotyków na stan fizjologiczny izolatu bakteryjnego 
z mleka koziego w proszku oceniany metodą cytometrii przepływowej

Assessment of the Effects of Selected Antibiotics on the Physiological 
State of a Bacterial Isolate from Powdered Goat Milk Using Flow Cytometry
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	 Exposure of bacteria to antibiotics may lead to the formation of distinct cellular subpopu-
lations differing in their physiological state. Flow cytometry enables rapid and multiparametric 
analysis of bacterial population responses to antibiotic-induced stress.
	 The aim of this study was to evaluate the response of a bacterial isolate obtained from col-
lection of the Department of Food Technology of Plant Origin, Poznan University of Life Sciences 
to twelve antibiotics representing different antimicrobial classes, including ß-lactams, aminogly-
cosides, tetracyclines, fluoroquinolones, macrolides, and glycopeptides. Isolate was preserved at 
-72°C in physiological saline supplemented with 10% glycerol. The obtained isolate was incubated 
for 24 h in the presence of three concentrations of each antibiotic, followed by flow cytometric 
analysis using the BacLight™ RedoxSensor™ Green Vitality Kit.
	 In parallel, genomic DNA was isolated from the selected strain, and the full-length 16S 
rRNA region was amplified by PCR and sequenced using the MinION platform. Obtained sequ-
ences were analyzed against the SILVA_138_1 database for taxonomic identification.
	 The obtained results demonstrated a heterogeneous, antibiotic- and concentration-depen-
dent response of the bacterial isolate, reflected by changes in the proportions of viable, damaged\/
dormant, and dead cell subpopulations. Flow cytometric analysis revealed substantial differences 
in the physiological state of bacterial cells depending on the applied antibiotic treatment. Ongoing 
bioinformatic analysis of 16S rRNA sequences is expected to enable precise taxonomic identifi-
cation of the investigated isolate.
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Bakteriofagi jako składnik nowej żywności wspierającej równowagę 
mikrobiologiczną przewodu pokarmowego

Bacteriophages as a novel food ingredient supporting the microbiological 
balance of the gastrointestinal tract

Michał Wójcicki, Martyna Cieślik, Katarzyna Samborska, Iwona Gientka

Instytut Immunologii i Terapii Doświadczalnej im. Ludwika Hirszfelda PAN, Wrocław, Polska | 
Instytut Immunologii i Terapii Doświadczalnej im. Ludwika Hirszfelda PAN, Wrocław, Polska | 

Szkoła Główna Gospodarstwa Wiejskiego, Warszawa, Polska | Szkoła Główna Gospodarstwa 
Wiejskiego, Warszawa, Polska

 michal.wojcicki@hirszfeld.pl

	 Wstęp: Konieczność racjonalnego stosowania antybiotyków oraz narastająca antybioty-
kooporność bakterii skłaniają do poszukiwania alternatywnych rozwiązań wspierających zdrowie 
przewodu pokarmowego. Coraz większe zainteresowanie skierowane jest na bakteriofagi jako 
innowacyjny składnik nowej żywności i suplementów diety wspomagających utrzymanie równo-
wagi mikrobioty jelitowej oraz ograniczanie rozwoju niepożądanych bakterii. Szczególną uwagę 
poświęca się mikrokapsułkowanym bakteriofagom, które dzięki ochronie przed kwaśnym środo-
wiskiem żołądka mogą być skutecznie dostarczane do dalszych odcinków przewodu pokarmowe-
go. Mikrokapsułkowanie umożliwia kontrolowane uwalnianie fagów w przewodzie pokarmowym, 
zwiększając ich stabilność i potencjał wspierania fizjologicznej równowagi mikrobiologicznej jelit.
	 Materiały i metody: Celem badania było opracowanie procedury enkapsulacji modelo-
wego bakteriofaga T4 (Tequatrovirus T4) w powłokach polimerowych. Faga zamplifikowano w 
bioreaktorze, następnie mikrokapsułkowano i suszono metodą liofilizacji z zastosowaniem róż-
nych nośników: odtłuszczonego mleka w proszku oraz mieszaniny maltodekstryny i trehalozy z 
dodatkiem gumy arabskiej, Tweenu lub Trisu. Oznaczano miano fagów przed i po liofilizacji oraz 
podczas 12-miesięcznego przechowywania. Następnie liofilizaty umieszczono w kapsułkach o 
opóźnionym uwalnianiu celem oceny zależnego od pH (stymulującego warunki poszczególnych 
odcinków przewodu pokarmowego) uwalniania fagów.
	 Wyniki i wnioski: Stabilność fagów zależała od składu zastosowanego nośnika. Opraco-
wana metoda skutecznie chroniła bakteriofaga T4 w kwaśnym środowisku żołądka oraz umożli-
wiała jego kontrolowane uwalnianie w warunkach pH jelit. Mikrokapsułkowane bakteriofagi mogą 
zatem wykazywać potencjał jako składnik wspierający utrzymanie równowagi mikrobiologicznej 
przewodu pokarmowego, w tym ograniczanie nadmiernego wzrostu niepożądanych bakterii, i 
mogą stanowić innowacyjne rozwiązanie w obszarze nowej żywności oraz suplementów diety.
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Sesja IX 
Z mikrobiologią wśród zwierząt
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Charakterystyka atypowych szczepów Riemerella sp. wyizolowanych 
od kur niosek.

Characterization of atypical Riemerella sp. strains isolated from 
laying hens.
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	 Introduction: The genus Riemerella sp. comprises bacteria belonging to the family Week-
sellaceae, characterized by a Gram-negative cell structure and specific growth requirements. The 
best-known representative is R. anatipestifera, the causative agent of septicemia mainly affecting 
waterfowl and, less frequently, gallinaceous poultry.
	 Aim of the study: The aim of this study was the phenotypic and genotypic characteriza-
tion of atypical Riemerella sp. strains isolated from laying hens.
	 Materials and methods: Samples were collected from the infraorbital sinuses and tra-
cheas of hens. Genus-level identification was confirmed by PCR targeting the 16S rRNA gene. 
Antimicrobial susceptibility was evaluated by determining the minimum inhibitory concentration 
(MIC) for 16 antibiotics using the two-fold serial microdilution method. Phylogenetic relationships 
were assessed by comparative analysis of 16S rRNA gene sequences. The isolates were also 
screened for antimicrobial resistance and selected virulence genes.
	 Results: Phylogenetic analysis showed that the atypical Riemerella sp. isolates formed 
a well-supported clade (99% bootstrap value), indicating a close relationship among the studied 
strains. The isolates clustered together, while reference Riemerella sp. strains represented di-
stinct evolutionary lineages. The 16S rRNA gene sequences showed >96% similarity to reference 
strains. The lowest MIC values were observed for ampicillin, amoxicillin, tetracycline, piperacillin, 
and florfenicol (MIC50 and MIC90 ?0.25–1). The highest MIC values were recorded for colistin 
(MIC50 and MIC90 ?128) and amikacin (64). No tested antimicrobial resistance or virulence genes 
associated with R. anatipestifera were detected.
	 Conclusion: Atypical Riemerella sp. isolates from laying hens represent a closely rela-
ted phylogenetic group distinct from reference strains, while the absence of tested antimicrobial 
resistance and virulence genes indicates the need for further genomic studies to determine their 
taxonomic position and pathogenic potential.
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Analiza elektroforetyczna białek błony zewnętrznej szczepów Pasteurella 
multocida wyizolowanych od królików w Polsce

Electrophoretic analysis of outer membrane proteins of Pasteurella 
multocida strains isolated from rabbits in Poland

Sylwia Budniak, Agnieszka Kędrak-Jabłońska, Krzysztof Szulowski

Dział Bakteriologii i Chorób Bakteryjnych Zwierząt, Państwowy Instytut Weterynaryjny- 
Państwowy Instytut Badawczy, Puławy, Polska

 sylwia.budniak@piwet.pulawy.pl

	 Wstęp: Pasteurella multocida jest ważnym patogenem wielu gatunków domowych i dzi-
kich ssaków, a także ptaków. Może również występować jako komensal w okolicy nosowo-gar-
dłowej klinicznie zdrowych zwierząt. U królików wywołuje pasterelozę przebiegającą najczęściej 
z objawami ze strony układu oddechowego, zmianami ropnymi w różnych narządach i tkankach, 
a niekiedy posocznicę.
	 Cel: Celem pracy było dokonanie charakterystyki oraz porównanie białek błony zewnętrz-
nej (OMPs) szczepów P. multocida wyizolowanych od królików w Polsce.
	 Materiał i metody: W badaniach wykorzystano 115 terenowych szczepów P. multoci-
da wyosobnionych od królików z objawami zapalenia nosa, zwierząt będących bezobjawowymi 
nosicielami oraz padłych. Białka błony zewnętrznej przygotowywano zgodnie z zmodyfikowa-
ną metodą Morton i wsp. Rozdział elektroforetyczny OMPs szczepów P. multocida prowadzono 
w gradiencie 10% żelu poliakrylamidowego według Laemmli.
	 Wyniki: W rozdziale elektroforetycznym białek błony zewnętrznej w SDS-PAGE 115 
szczepów P. multocida wyosobnionych od królików wykazano od 10 do 18 dobrze zabarwionych 
frakcji białkowych o masie od około 18 do 160 kDa. Wyniki analizy densytometrycznej pozwoliły 
na stwierdzenie obecności pewnych jakościowych i ilościowych różnic występujących między 
szczepami. Największe różnice w masach molekularnych i gęstości optycznej pasm białkowych 
obserwowano w zakresie od 34 do 39 kDa. Opierając się na wzorcu białkowym w wyżej wymie-
nionym zakresie frakcji szczepy podzielono na 8 typów. Elektroforegramy szczepów charakteryzo-
wały się od 46 do 100% homologii. Na podstawie analizy statystycznej stwierdzono niezależność 
pomiędzy wzorcami białkowymi szczepów, a źródłem izolacji, klasyfikacją biochemiczną oraz 
przynależnością serotypową.
	 Wnioski: Szczepy P. multocida pochodzące od królików charakteryzowały się dużym 
zróżnicowaniem  pod względem profili elektroforetycznych OMPs.
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Lekowrażliwości i charakterystyka molekularna szczepów Escherichia 
coli izolowanych od kurcząt zdrowych, kurcząt z kolibakteriozą oraz ludzi 

z zakażeniami przewodu pokarmowego

Antimicrobial susceptibility and molecular characterization of escherichia 
coli isolates from healthy chickens, chickens with colibacillosis, and 

humans with gastrointestinal infections

Marta Dec, Renata Urban-Chmiel, Klaudia Herman, Paulina Całka, Tomasz Nowak, 
Ewelina Pyzik, Izabela Głowniak, Andrzej Krajka, Marzanna Ciesielka
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	 Wstęp: Narastająca oporność bakterii na środki przeciwdrobnoustrojowe stanowi jedno 
z najważniejszych wyzwań współczesnej medycyny i weterynarii. Escherichia coli ze względu 
na powszechne występowanie u ludzi i zwierząt jest bakterią modelową do badań na rozprze-
strzenianiem się lekooporności. 
	 Cel: Celem badań była ocena lekowrażliwości oraz charakterystyka molekularna wybra-
nych szczepów E. coli izolowanych od drobiu i ludzi.
	 Materiał i metody: Badaniami objęto 126 izolatów E. coli: 47 od kurcząt z kolibakteriozą, 
32 od zdrowych brojlerów oraz 47 od ludzi z objawami zakażenia ze strony przewodu pokarmo-
wego. Izolaty identyfikowano metodą spektrometrii mas MALDI-TOF. Lekowrażliwość oznaczano 
metodą mikrorozcieńczeń w bulionie zgodnie z wytycznymi CLSI i EUCAST. 15 izolatów pozyska-
nych od kurcząt z kolibakteriozą, w tym 12 wielolekoopornych (MDR), poddano sekwencjonowa-
niu całogenomowemu (WGS) w celu identyfikacji genów oporności i określenia serotypów.
	 Wyniki: We wszystkich grupach stwierdzono wysoką częstotliwość oporności na ampi-
cylinę (59–83%), tetracyklinę (41–79%), trimetoprim\/sulfametoksazol (25–61%) oraz fluorochi-
nolony (31–60%). 50% izolatów zakwalifikowano jako MDR, przy czym najwyższy ich odsetek 
występował u kurcząt z kolibakteriozą (64%). W tej grupie odnotowano również bardzo wysoki 
odsetek szczepów opornych na amoksycylinę z kwasem klawulanowym (cc) (46,8%). Fenotyp 
ESBL stwierdzono u 3,1% izolatów. Wśród zsekwencjonowanych izolatów E. coli dominował se-
rotyp O2\/O50:H4, a w ich genomach występowało od 2 do 13 genów oporności, najczęściej 
blaTEM-1B, blaTEM-84, tetA, tetB, dfrA1, sul1, sul2, aph(6)-Id, aph(3”)-Ib i aadA1. 
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują na konieczność dalszego monitorowania oporności 
bakterii w ramach strategii „One Health” oraz intensyfikacji działań ukierunkowanych na racjonalne 
stosowanie antybiotyków zarówno u ludzi jak i u drobiu.
	 Badania zostały sfinansowane przez NCN, projekt OPUS27 nr 2024\/53\/B\/NZ6\/00046.
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Trudności w weryfikacji hipotezy o wspieraniu mikrobiomu 
w anhydrobiozie niesporczaków (Tardigrada)

Difficulties in verifying the hypothesis that the microbiome supports 
tardigrade anhydrobiosis

Monika Mioduchowska1, Magdalena M. Bartylak2, Pushpalata Kayastha3, Edyta Konecka4, 
Wiktoria Dmuchowska2, Martyna Michalska1, Dominika Młodzianowska1, Anna-Karina 

Kaczorowska5, Łukasz Kaczmarek2
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	 Weryfikowana hipoteza zakładająca, że mikrobiom wspiera niesporczaki (Tardigrada) 
w anhydrobiozie, czyli zdolności do przeżywania skrajnego odwodnienia, napotyka szereg 
istotnych trudności metodologicznych oraz interpretacyjnych. Kluczowym problemem jest 
rozróżnienie korelacji od przyczynowości, tj. obecność określonych mikroorganizmów nie musi 
oznaczać ich funkcjonalnego udziału w zwiększaniu przeżywalności, gdyż mogą one pełnić rolę 
komensalną, środowiskową lub być wtórnie modyfikowane przez proces odwodnienia. 
	 Anhydrobioza jest procesem wieloczynnikowym, obejmującym mechanizmy genetyczne, 
protekcyjne i metaboliczne, co utrudnia wskazanie potencjalnego udziału mikrobiomu. Istotne 
ograniczenia dotyczą również konstrukcji modeli eksperymentalnych, w szczególności uzyskania 
organizmów pozbawionych mikrobiomu, przy jednoczesnym uniknięciu artefaktów wynikających 
z działania antybiotyków lub sterylizacji na fizjologię gospodarza. Dodatkowe wyzwania obejmują 
niską biomasę materiału badawczego, wysokie ryzyko kontaminacji, trudności w odróżnieniu 
mikrobiomu endogennego od mikroorganizmów środowiskowych oraz znaczną zmienność 
międzygatunkową w strategiach anhydrobiozy. 
	 Analizy mikrobiomu oparte na sekwencjonowaniu bakteryjnego fragmentu genu 16S 
rRNA, uzupełnione o hodowlę bakterii oraz analizy genomowe wyizolowanych szczepów, 
wskazują na obecność mikroorganizmów o potencjalnych funkcjach związanych z tworzeniem 
biofilmu i syntezą trehalozy (procesami mogącymi odgrywać rolę w odpowiedzi na stres związany 
z anhydrobiozą). Choć porównanie mikrobiomów niesporczaków o zróżnicowanych zdolnościach 
anhydrobiotycznych dostarcza wstępnego wsparcia dla postawionej hipotezy badawczej, jej 
pełna weryfikacja wymaga identyfikacji mechanizmów biologicznych regulujących interakcje 
gospodarz–mikroorganizm, w szczególności z wykorzystaniem analiz funkcjonalnych, takich jak 
transkryptomika i metabolomika.
	 Praca powstała w wyniku realizacji projektu badawczego o nr UMO-2021\/43\/D\/
NZ8\/00344 finansowanego ze środków Narodowego Centrum Nauki.
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Antybiotykowrażliwość bakterii z rodzaju Lactobacillus wyizolowanych 
z kału zdrowych psów

Antibiotic susceptibility of Lactobacillus strains isolated from healthy 
dogs feces

Klaudia Herman-Ostrzyżek1 , Marta Dec 1, Anna Nowaczek 1, Renata Urban-Chmiel 1

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie, Lublin, Polska

 klaudia.herman@up.edu.pl

	 Antibiotic susceptibility of Lactobacillus strains isolated from healthy dogs feces
	 Introduction: Lactic acid bacteria constitute a crucial component of the animal gastrointe-
stinal microbiota, contributing to intestinal homeostasis and host health. Given the growing interest 
in the use of probiotic strains in veterinary medicine, it is important to assess their safety, including 
their antibiotic resistance profile.
	 Aim of the study: Aim of the study was to identify and characterize phenotypic antibiotic 
susceptibility of Lactobacillus strains isolated from healthy canine feces, in order to obtain strains 
characterized by the highest safety profiles in terms of use in potential probiotic for companion 
animals. 
	 Materials and methods: Samples (n=80) were collected from canine stool samples by 
using a sterile swab, suspended in MRS broth ant then incubated for 24 h at 37°C in 5% CO2.
Cultures that were grown overnight were transfered to MRS agar and incubated for 48h at 37°C 
in 5% CO2. Lactobacillus strains (n=38) were identified by MALDI-TOF method. Antibiotic susce-
bility to 15 antibiotics such as kanamycin, lincomycin, streptomycin, ampicillin, chloramphenicol, 
tylosin, enrofloxacin, gentamycin, tiamulin, amoxycillin\/clavulanic acid, sulfometoxazole\/trimeto-
prim, klindamycin, vancomycin, tetracycline and eythromycin was assesed by broth microdilution 
procedure, using the LSM susceptibility test medium (Iso Sensitest broth containing 10% of MRS 
broth).The plates were incubated 48 h at 37°C in 5% CO2 and after that the MICs were read as 
the lowest antimicrobial concentration that suppressed bacterial growth.
	 Results: Most of tested isolates were resistant to kanamycin (66%) and tiamulin (74%), also 
some strains were resistant to chloramphenicole (40%) and streptomycin (26%). Less than 20% 
of isolates were resistant to ampicilin (16%), tetracycline (11%) and gentamycin (8%). Only one of 
tested Lactobacillus strain was resistant to klindamycin. 
	 Conclusion: Observed resistance patterns highlight the importance of strain-specific an-
timicrobial susceptibility assessment, particularly when Lactobacillus isolates are considered for 
veterinary probiotic applications. Further studies should be conducted to determine whether the 
assesed resistance profiles are inherent or associated with transferable genes. 
	 Badania zostały wykonane w ramach projektu badawczego Młodzi Naukowcy 2026-2028 
- SUBM.WWI.26.060
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Nowa grupa filogenetyczna bakterii z rodzaju Spiroplasma u wałęsaków 
Pardosa saltans i Pardosa lugubris (Araneae: Lycosidae)

A new phylogenetic group of bacteria of the genus Spiroplasma in the wolf 
spiders Pardosa saltans and Pardosa lugubris (Araneae: Lycosidae)

Paweł Szymkowiak, Edyta Konecka, Monika Mioduchowska, Elżbieta Czarniewska, 
Eliza Głowska-Patyniak
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	 Bakterie z rodzaju Spiroplasma (Mollicutes: Mycoplasmatales: Spiroplasmataceae) są ko-
mensalami, mutualistami i patogenami bezkręgowców oraz roślin. Aktualnie wyróżnia się siedem 
grup filogenetycznych Spiroplasma spp.: Apis, Citri, Chrysopicola, Mirum, Poulsonii, Ixodetis i Tene-
brosa. U ludzi mogą wywołać bakteriemię, zaćmę i zaburzenia neurologiczne. Źródłem zakażenia 
mogą być kleszcze i komary. Zmiany klimatu sprzyjają poszerzaniu zasięgu występowania tych 
stawonogów i wydłużeniu okresu ich aktywności, a tym samym wzrostowi zagrożenia chorobami 
odzwierzęcymi. To zagadnienie wpisuje się w koncepcję „Jedno zdrowie” mającej na celu zrów-
noważenie zdrowia ludzi, zwierząt i środowiska z uwzględnieniem powiązań między nimi. Mimo 
rosnącego zainteresowania rolą stawonogów w krążeniu drobnoustrojów istotnych dla zdrowia pu-
blicznego, nadal niewiele wiadomo o występowaniu bakterii chorobotwórczych u innych bezkrę-
gowców żyjących w naszym sąsiedztwie, w tym pająków. Stąd podjęto zagadnienie charakterystyki 
mikrobiomu tych zwierząt.
	 Celem badań było określenie skali występowania bakterii patogennych dla człowieka u wa-
łęsaków Pardosa saltans i Pardosa lugubiris (Araneae: Lycosidae). W materiale genetycznym wy-
izolowanym z kokonów oraz dorosłych i młodocianych pająków zebranych na 11 stanowiskach 
w Wielkopolsce zidentyfikowano geny nowego gatunku Spiroplasma sp.: 16S rRNA, dnaA, p58, 
rpoB, a także region ITS. Rekonstrukcja filogenetyczna w oparciu o sekwencje pojedynczych loci 
oraz macierzy konkatenowanych sekwencji DNA wykazała przynależność bakterii u wałęsaków 
do nowej grupy Pardosi. Ponadto w genie 16S rRNA stwierdzono unikatową sekwencję 5’-AT-
CAAAAAATGT-3’, co potwierdza występowanie odrębnej grupy Spiroplasma sp. u P. saltans i P. 
lugubris. U pająków zebranych na jednym ze stanowisk wykryto zakażenie dodatkowym szczepem 
bakterii z grupy Ixodetis, która obejmuje również mikroorganizmy wyizolowane od osób chorych 
i przenoszone przez kleszcze. Bliskie pokrewieństwo filogenetyczne tych drobnoustrojów może 
wskazywać na występowanie u pająków bakterii chorobotwórczych dla człowieka o potencjale zoo-
notycznym.
	 Wyniki badań podkreślają potrzebę dalszej oceny znaczenia epidemiologicznego Spiropla-
sma spp. związanych z pająkami. Badania wpisują się w dyskusję o związku zdrowia człowieka 
i zwierząt w myśl koncepcji „Jedno zdrowie”.
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Sesja X 
Wirusy współcześnie
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Ocena efektywności ddPCR i qPCR w ilościowym oznaczaniu DNA wirusa 
Epsteina-Barr w wymazach z migdałków podniebiennych i nosogardzieli

Evaluation of ddPCR and qPCR performance in the quantitative detection 
of Epstein-Barr virus DNA in palatine tonsil and nasopharyngeal swabs

Katarzyna Biegun-Drożdż (1), Agnieszka Sroka-Oleksiak (1), Katarzyna Talaga-Ćwiertnia (1), 
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	 W diagnostyce zakażeń wirusowych kluczowe znaczenie ma czułość metody do wykrycia 
niskiej liczby kopii w materiale klinicznym. W przypadku HHV-4 klasyczny qPCR może być 
ograniczony przez krzywą wzorcową, inhibitory reakcji oraz próbki o niskim ładunku wirusowym. 
ddPCR, dzięki bezwzględnej kwantyfikacji i podziałowi reakcji na tysiące mikroreakcji, stanowi 
obiecującą alternatywę dla detekcji próbek granicznych.
	 Celem pracy było porównanie czułości wykrywania DNA HHV-4 przy zastosowaniu 
metody ddPCR oraz klasycznej reakcji qPCR.
	 Materiałem poddanym badaniu były wymazy z migdałków (n=49) podniebiennych oraz 
nosogardzieli (n=78) pobrane od pacjentów hospitalizowanych z powodu COVID-19 (n=66) oraz 
od osób stanowiących grupę kontrolną (n=61). Z materiałów biologicznych wyizolowano DNA 
z wykorzystaniem automatycznej ekstrakcji kwasów nukleinowych croBEE NA16 NucleicAcid 
Extraction System Plus. Uzyskane izolaty DNA stanowiły matrycę do przeprowadzenia reakcji 
ddPCR z wykorzystaniem platformy QX200\/QX One (BioRad) i qPCR CFX96 Real-Time System 
(BioRad).  
	  W wymazach z migdałków ddPCR wykazał pełną zgodność z qPCR w zakresie wyników 
dodatnich. Zgodność wyników ujemnych była niższa i wynosiła 48,3% w grupie COVID-ujemnej 
oraz 50,0% w grupie COVID-dodatniej. Różnica między metodami była istotna statystycznie 
w grupie COVID-ujemnej (test McNemara, p&lt;0,001). W wymazach z nosogardzieli zgodność 
wyników dodatnich wynosiła 75,0% w grupie COVID-ujemnej i 57,1% w grupie COVID-dodatniej, 
przy zgodności wyników ujemnych odpowiednio 93,8% i 84,3%. Różnice między metodami 
w materiale z nosogardzieli nie były istotne statystycznie (p=1,000 i p=0,227).
	 Zgodność ddPCR i qPCR zależała głównie od rodzaju próbki biologicznej, a nie od statutu 
COVID-19. ddPCR wykazał wyższą czułość niż qPCR w detekcji DNA HHV-4, szczególnie 
w wymazach z migdałków podniebiennych. Uzyskane wyniki potwierdzają, że ddPCR może 
zwiększyć wykrywalność HHV-4 w próbkach o niskim ładunku wirusowym lub granicznej 
amplifikacji w qPCR.
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Sesja XI 
Natura niewyczerpanym 
źródłem substancji 
przeciwdrobnoustrojowych
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Ocena aktywności fungistatycznej hodowli mieszanych bakterii z rodzaju 
Pseudomonas i Bacillus

Assessment of the fungistatic activity of mixed cultures of bacteria of the 
genus Pseudomonas and Bacillus

Agnieszka Wita, Julia Szczepańska, Anna Sip, Roman Marecik, Katarzyna Czaczyk

Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu, Polska

 katarzyna.czaczyk@up.poznan.pl

	 Współczesne rolnictwo stoi przed wyzwaniem ograniczenia stosowania chemicznych 
środków ochrony roślin, które mogą negatywnie oddziaływać na środowisko i zdrowie człowieka. 
W związku z tym coraz więcej uwagi poświęca się biologicznym metodom zwalczania patogenów,  
wykorzystującym mikroorganizmy o właściwościach antagonistycznych. Szczepy bakterii, izolowa-
ne ze środowiska naturalnego, które są zdolne do hamowania wzrostu pleśniowych patogenów 
roślin, są obecnie intensywnie badane jako potencjalne składniki biopreparatów wykorzystywa-
nych w ochronie roślin.
	 Celem niniejszej pracy była ocena aktywności fungistatycznej hodowli mieszanych z udzia-
łem bakterii Pseudomonas synxatha RM16 i Peanibacillus polymyxa AW 2.12 wobec 10 pleśni 
wskaźnikowych.
	 Przeprowadzono szereg eksperymentów mających na celu optymalizację warunków 
hodowli mieszanej Pseudomonas synxatha i Peanibacillus polymyxa, biorąc pod uwagę czas 
doszczepiania, temperaturę hodowli oraz procentowy udział inokulum drugiego szczepu. Najko-
rzystniejszą strategią inokulacji okazało się dodanie szczepu Peanibacillus polymyxa AW 2.12 
po 24 godzinach hodowli szczepu Pseudomonas synxatha RM16 w ilości 2%. Przeprowadzone 
hodowle bioreaktorowe pozwoliły na ustalenie optymalnego profilu temperaturowego. Najsilniej-
sze właściwości fungistatyczne miały hodowle mieszane w których po 24 godzinach prowadzenie 
procesu podniesiono temperaturę z 26oC do 30oC. Największą aktywność przeciwgrzybową 
konsorcjum Pseudomonas synxatha RM16 i Peanibacillus polymyxa AW 2.12 wykazano wobec 
Fusarium culmorum, Fusarium graminearum oraz Fusarium fujikuroi. W przeprowadzonych ba-
daniach wykazano, że synergistyczne działanie obu szczepów przyczyniło się do zwiększenia 
skuteczności hamowania wzrostu niektórych pleśni wskaźnikowych w porównaniu do działania 
poszczególnych szczepów stosowanych osobno.
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Bioprotekcyjny potencjał mikrobioty rzemieślniczych 
produktów fermentowanych

Bioprotective potential of the microbiota from artisanal fermented products

Anna Sip, Anna Dobrowolska, Katarzyna Zarobkiewicz, Katarzyna Czaczyk

Katedra Biotechnologii i Mikrobiologii Żywności, Uniwersytet Przyrodniczy w Poznaniu

 anna.sip@up.poznan.pl

	 Produkty otrzymywane na drodze spontanicznej fermentacji zawdzięczają swoje unikalne 
walory sensoryczne i organoleptyczne naturalnie występującej mikrobiocie. Mikrobiota ta stanowi 
również pierwszą linię ich obrony przed rozwojem niepożądanych drobnoustrojów. Jej działanie 
protekcyjne jest najczęściej wynikiem konkurencji o składniki odżywcze i\/lub syntezy związków 
o działaniu przeciwdrobnoustrojowym, w tym bakteriocyn oraz substancji bakteriocynopodobnych 
(BLIS). Istotny udział w utrwalaniu rzemieślniczych produktów fermentowanych (RPF) mają rów-
nież postbiotyki. Biorąc to pod uwagę, w niniejszej prac oceniono potencjał przeciwdrobnoustrojo-
wy żywej i zinaktywowanej termicznie mikrobioty RPF. Jako drobnoustroje wskaźnikowe do oceny 
tego potencjału wybrano patogeny odzwierzęce, które – według raportów EFSA – stwarzają 
największe zagrożenie dla zdrowia konsumentów.
	 Z niepasteryzowanego mleka, przetworów mlecznych oraz tradycyjnie fermentowanych 
warzyw i owoców wyizolowano łącznie 608 kultur. Ponad 64% z nich wykazywało działanie anta-
gonistyczne wobec co najmniej jednego z badanych szczepów patogennych, przy czym w przy-
padku średnio co trzeciego izolatu aktywność ta była związana z syntezą bakteriocyn lub BLIS. 
Do identyfikacji wytypowano 103 szczepy o najsilniejszych właściwościach przeciwbakteryjnych. 
W tej grupie było 38 producentów bakteriocyn. Aktywność pozostałych izolatów była wypadkową 
działania kwasów organicznych, nadtlenku wodoru oraz innych, dotąd niezidentyfikowanych me-
tabolitów. Wykazano też, że 33 szczepy po pasteryzacji były dodatkowo źródłem postbiotyków 
aktywnych wobec badanych patogenów. Najwyższym potencjałem przeciwdrobnoustrojowym 
odznaczały się szczepy z gatunków Lactiplantibacillus plantarum, Laccaseibacillus paracasei, Pe-
diococcus acidilactici oraz Lactobacillus rhamnosus. Szczepy te zostaną wykorzystane do opra-
cowania preparatów podnoszących jakość i bezpieczeństwo mikrobiologiczne żywności.
	 Badania zostały wykonane w ramach projektu pt. „Sieć uczelni przyrodniczych na rzecz 
rozwoju polskiego sektora mleczarskiego” nr 509-026 finansowanego z dotacji celowej Mini-
stra Nauki
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Wpływ bakteriocyn syntetyzowanych przez Staphylococcus spp. na proces 
formowania biofilmu

Impact of Staphylococcus spp. synthesized bacteriocins on 
biofilm formation

Magdalena Karwańska1, Magdalena Siedlecka1, Marta Książczyk2, Bartłomiej Dudek3, 
Malwina Brożyna3, Katarzyna Kapczyńska4, Arleta Dołowacka-Jóźwiak5, Karolina Bierowiec1*

1 Katedra Epizootiologii z Kliniką Ptaków i Zwierząt Egzotycznych, Wydział Medycyny 
Weterynaryjnej, Uniwersytet Przyrodniczy we Wrocławiu 2 Zakład Mikrobiologii, Wydział 

Nauk Biologicznych, Uniwersytet Wrocławski 3 Zakład Technologii Translacyjnych, 
Wydział Farmaceutyczny, Uniwersytet Medyczny im. Piastów Śląskich we Wrocławiu 4 

Międzyzakładowa Pracownia Analizy Instrumentalnej i Preparatyki, Instytutu Immunologii 
i Terapii Doświadczalnej im. Ludwika Hirszfelda PAN we Wrocławiu 5 Katedra i Zakład 
Technologii Postaci Leku, Wydział Farmaceutyczny, Uniwersytet Medyczny im. Piastów 

Śląskich we Wrocławiu

 karolina.bierowiec@upwr.edu.pl

	 Wstęp: Narastająca oporność biofilmów produkowanych przez bakterie stymuluje poszuki-
wania nowych metod terapeutycznych. Alternatywą dla antybiotyków mogą być bakteriocyny Sta-
phylococcus spp., zdolne do hamowania formowania biofilmu przez metycylinooporne i koagulazo-
-dodatnie gronkowce, w tym S. aureus i S. pseudintermedius. 
	 Cel: Celem pracy było określenie możliwości wykorzystania bakteriocyn produkowanych 
przez gronkowce koagulazo-ujemne do hamowania powstawania biofilmu przez metycylinooporne 
szczepy S. aureus i S. pseudintermedius. 
	 Materiał i metody: Do określenia zdolności badanych szczepów do produkcji biofilmu wy-
korzystano test mikropłytkowy (MTP) z fioletem krystalicznym. Badane szczepy hodowano przez 24 
godziny w bezkomórkowym filtracie szczepu produkującego bakteriocyny (uzyskanym na podłożu 
płynnym BHI), a wyniki porównano z hodowlą kontrolną prowadzoną w standardowym podłożu BHI. 
Przeanalizowano aktywność 10 bezkomórkowych filtratów gronkowców koagulazo-ujemnych. 
	 Wyniki: Bezkomórkowe filtraty zawierające bakteriocyny wykazały wyraźną aktywność an-
tybiofilmową wobec S. aureus. Stopień zahamowania produkcji biofilmu wynosił od 85% do 99,5%, 
osiągając średnią wartość 94,29%. Dla prawie wszystkich (9 z 10) badanych bezkomórkowych 
filtratów redukcja biofilmu przekroczyła próg 90%. Większe zróżnicowanie działania obserwowano 
w przypadku szczepu S. pseudintermedius. Połowa testowanych filtratów hamowała rozwój biofilmu 
poniżej 50%, natomiast trzy z nich całkowicie zablokowały jego produkcję. 
	 Wnioski: Bakteriocyny syntetyzowane przez gronkowce koagulazo-ujemne posiadają wy-
soki potencjał antybiofilmowy i mogą stanowić skuteczną, alternatywną strategię w zwalczaniu 
zakażeń wywoływanych przez metycylinooporne szczepy S. aureus i S. pseudintermedius. 
	 Finansowanie: Badania sfinansowano w ramach projektu LIDER13\/0100\/2022 (umowa 
z dnia 29.03.2023 r.) pt. „StaphiX – innowacyjne rozwiązanie oparte na bakteriocynach do kontroli 
mikrobiomu skóry i błon śluzowych w medycynie weterynaryjnej (StaphiX)”, finansowanego przez 
Narodowe Centrum Badań i Rozwoju (NCBR).
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Przeciwbakteryjne właściwości wodnych ekstraktów korzeni roślin 
Alchornea castaneifolia, Pelargonium sidoides i Rhodiola rosea

Antibacterial properties of water root extracts isolated from Alchornea 
castaneifolia, Pelargonium sidoides and Rhodiola rosea

Agnieszka Kania - 1, Bartosz Różanowski - 1, Sławomir Dudek - 2, Agnieszka Szewczyk - 3, 
Melánia Feszterová - 4, Magdalena Greczek-Stachura - 1

1 - Instytut Biologii i Nauk o Ziemi, Uniwersytet Komisji Edukacji Narodowej w Krakowie, ul. 
Podchorążych 2, 30-084 Kraków, Polska; 2 - Wydział Nauk Farmaceutycznych w Sosnowcu, 

Śląski Uniwersytet Medyczny w Katowicach ul. Jagiellońska 4, 41-200 Sosnowiec, Polska; 
3 - Wydział Farmacji, Collegium Medicum Uniwersytetu Jagiellońskiego, ul. Medyczna 9, 30-
688 Kraków, Polska; 4 - Wydział Nauk Przyrodniczych i Informatyki, Uniwersytet Konstantyna 

Filozofa w Nitrze, 949 01 Nitra, Słowacja

 agnieszka.kania@uken.krakow.pl

	 Ekstrakty pozyskiwane z Alchornea castaneifolia, Pelargonium sidoides and Rhodiola ro-
sea mają zastosowanie lecznicze z uwagi na różnorodną zawartość związków polifenolowych 
[1-3]. Celem badań było sprawdzenie przeciwbakteryjnej aktywności wodnych ekstraktów pocho-
dzących z korzeni tych roślin. Analizę składu chemicznego związków fenolowych w badanych 
ekstraktach przeprowadzono z wykorzystaniem metody RP-HPLC w układzie gradientowym [4]. 
Aktywność przeciwbakteryjną określono metodą dyfuzyjno-krążkową oraz metodą rozcieńczeń 
na płytkach mikrotitracyjnych, wartości MIC wyznaczano spektrofotometrycznie przy długości fali 
500 nm. Do badań wybrano wzorcowe szczepy bakterii z ATTC (Staphylococcus aureus 292313, 
Bacillus subtilis 6633 i Enterococcus faecalis 29212, Escherichia coli 25922, Pseudomonas aeru-
ginosa 27853 i Klebsiella pneumoniae 700603).
	 Najwięcej związków fenolowych (m. in. kwas galusowy i hyperozid) stwierdzono w eks-
trakcie z A. castaneifolia (Iporuru). Ekstrakty z R. rosea i P. sidoides zawierały metabolity głównie 
z grupy kwasów fenolowych i katechin.
	 Krążki nasycone ekstraktami wodnymi (8 mg\/ml) w metodzie dyfuzyjno-krążkowej hamują 
wzrost wszystkich testowanych szczepów bakterii, przy czym największą strefę zahamowania 
wzrostu obserwowano dla P. sidoides a najmniejszą dla R. rosea. Wyniki otrzymane metodą 
mikrorozcieńczeń potwierdzają największą wrażliwość bakterii na ekstrakt z P. sidoides (MIC: 
2-4 mg\/ml). Ekstrakt z A. castaneifolia hamował wzrost 4 szczepów bakterii (MIC: 4-8 mg\/ml) 
a ekstrakt z R. rosea hamował wzrost 3 szczepów bakterii (MIC: 8 mg\/ml). Badane ekstrakty 
wykazują działanie bakteriostatyczne a skuteczność ich działania zależy od rodzaju i gatunku 
bakterii. Rośliny te mogą stanowić źródło naturalnych aktywnych związków przeciwbakteryjnych.
	 1. Kołodziej, H. (2000). Phytochemistry, 3, 77-93
	 2. Kosakowska et al. (2018). Molecules, 23(7):1767
	 3. Ebi, G. (2001). Fitoterapia, 72, 69-72
	 4. Sułkowska-Ziaja et al. (2017). Nat. Prod. Commun. 12, 363–366
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Poszukiwanie szczepów Lactobacillaceae o zdolności do produkcji 
egzopolisacharydów: od charakterystyki fenotypowej do optymalizacji 

warunków hodowli

Search for Lactobacillaceae strains capable of producing 
exopolysaccharides: from phenotypic characterization to optimization of 

culture conditions

Małgorzata Siwińska, Agnieszka Torzewska

Katedra Biologii Bakterii, Wydział Biologii i Ochrony Środowiska, Uniwersytet Łódzki

 agnieszka.torzewska@biol.uni.lodz.pl

	 Wstęp: Egzopolisacharydy (EPS) syntetyzowane przez bakterie fermentacji mlekowej 
(LAB) stanowią grupę biopolimerów o potencjalnym zastosowaniu w przemyśle spożywczym, 
farmaceutycznym i biomedycznym. Wydajność ich biosyntezy zależy zarówno od właściwości 
szczepu, jak i warunków hodowli.
	 Cel: Celem pracy była identyfikacja szczepów Lactobacillaceae o wysokim potencjale 
produkcji EPS oraz wpływ wybranych parametrów hodowli na biosyntezę tych związków.
	 Materiał i metody: Badaniami objęto kolekcję 28 szczepów należących do rodziny Lac-
tobacillaceae. Przeprowadzono analizę fenotypową obejmującą ocenę charakteru osadu two-
rzonego w hodowli płynnej, morfologii kolonii oraz test nitki. Charakterystykę chemiczną osadów 
wykonano zgodnie z procedurą Sánchez i wsp. Następnie oceniano wpływ różnych źródeł węgla 
i azotu oraz wybranych parametrów środowiskowych na poziom związków węglowodanowych 
w supernatantach pohodowlanych, oznaczanych metodą Dubois. 
	 Wyniki: Zaobserwowano zróżnicowanie badanych szczepów pod względem cech feno-
typowych. Dodatni wynik testu nitki oraz dominujący udział frakcji polisacharydowej w osadach 
pohodowlanych stwierdzono u połowy badanych izolatów. Wykazano również wpływ rodzaju źró-
dła węgla i azotu oraz parametrów środowiskowych na zawartość związków węglowodanowych 
w supernatantach pohodowlanych. Spośród analizowanych źródeł węgla najbardziej obiecujące 
wyniki uzyskano dla laktozy. Czas inkubacji istotnie wpływał na poziom oznaczanych związków 
węglowodanowych, a najwyższe wartości dla większości badanych izolatów uzyskiwano po 48 
godzinach hodowli. Otrzymane wyniki stanowią podstawę do dalszej optymalizacji procesu bio-
syntezy EPS oraz izolacji wybranych egzopolisacharydów.
	 Wnioski: Wykazano, że odpowiedni dobór składu podłoża oraz parametrów hodowli 
może istotnie zwiększać potencjał biosyntezy EPS przez szczepy Lactobacillaceae. Dalsze ba-
dania będą ukierunkowane na izolację EPS oraz ocenę ich aktywności przeciwdrobnoustrojowej 
a zwłaszcza przeciwbiofilmowej.
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Nanokompozyty chitozanowe o właściwościach przeciwbakteryjnych jako 
nowoczesne materiały opakowaniowe

Antibacterial chitosan nanocomposites as advanced packaging materials

Natalia Wrońska, Jakub Mucha, Abdelkrim El Kadib, Katarzyna Lisowska

Katedra Mikrobiologii Przemysłowej i Biotechnologii, Wydział Biologii i Ochrony Środowiska, 
Uniwersytet Łódzki, Łódź, Polska; Studenckie Koło Naukowe Biotechnologiczno-

Mikrobiologiczne, Wydział Biologii i Ochrony Środowiska, Uniwersytet Łódzki, Łódź, Polska; 
Euromed University of Fes, Fez, Maroko; Katedra Mikrobiologii Przemysłowej i Biotechnologii, 

Wydział Biologii i Ochrony Środowiska, Uniwersytet Łódzki, Łódź, Polska
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	 Narastający problem zanieczyszczenia środowiska odpadami z tworzyw sztucznych skła-
nia do poszukiwania nowych, biodegradowalnych materiałów opakowaniowych o właściwościach 
przeciwdrobnoustrojowych. Szczególne zainteresowanie budzą polisacharydy pochodzenia na-
turalnego, w tym chitozan, który dzięki zdolności do tworzenia filmów, biodegradowalności oraz 
aktywności biologicznej stanowi obiecującą alternatywę dla konwencjonalnych materiałów opa-
kowaniowych.
	 Celem pracy była ocena aktywności przeciwbakteryjnej oraz podatności na biodegrada-
cję filmów chitozanowych modyfikowanych tlenkiem grafenu (GO), tlenkiem cynku (ZnO) oraz 
ditlenkiem tytanu (TiO2). Aktywność przeciwdrobnoustrojową określono zgodnie z normą JIS 
Z 2801:2000. Stopień biodegradacji kompozytów oceniano w warunkach glebowych na podstawie 
ubytku masy próbek w czasie inkubacji.
	 Uzyskane wyniki wykazały, że modyfikacja chitozanu tlenkami metali i grafenem istotnie 
wpływa na właściwości biologiczne otrzymanych powłok. Najwyższą aktywność przeciwbakte-
ryjną zaobserwowano dla materiałów zawierających GO oraz ZnO, które skutecznie ograniczały 
wzrost badanych mikroorganizmów. Jednocześnie wszystkie analizowane kompozyty zachowały 
zdolność do biodegradacji w środowisku glebowym. 
	 Przeprowadzone badania wskazują, że nanokompozyty chitozanowe modyfikowane GO 
i ZnO stanowią obiecującą grupę aktywnych materiałów opakowaniowych, łączących właściwości 
przeciwbakteryjne z biodegradowalnością. Ich zastosowanie może przyczynić się do ograniczenia 
ilości plastiku oraz poprawy bezpieczeństwa mikrobiologicznego przechowywanej żywności.
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Bakterie środowisk ekstremalnych jako źródło bioaktywnych związków 
o działaniu przeciwdrobnoustrojowym

Extremophilic bacteria as a source of bioactive compounds with 
antimicrobial activity

Katarzyna Kozak, Otton K. Roubinek, Jolanta Janiszewska

Sieć Badawcza Łukasiewicz – Instytut Chemii Przemysłowej, ul. Rydygiera 8, 01-793 
Warszawa, Polska

 katarzyna.kozak@ichp.lukasiewicz.gov.pl

	 Środowisko stanowi kluczowy czynnik kształtujący metabolizm mikroorganizmów zasiedla-
jących daną niszę ekologiczną i determinuje ich unikalne zdolności biochemiczne. Szczególnie in-
teresującą pod tym względem grupą drobnoustrojów są bakterie kolonizujące siedliska ekstremal-
ne m.in. obszary polarne, gorące źródła lub gleby zanieczyszczone. Mikroorganizmy te nie tylko 
potrafią rosnąć i namnażać się w warunkach ograniczonej dostępności składników odżywczych, 
ale i produkują unikatowe substancje aktywne. Niemniej jednak, ze względu na występowanie 
w miejscach trudno dostępnych ekstremofile wciąż pozostają w dużej mierze niedostatecznie 
scharakteryzowane pod kątem produkcji metabolitów wtórnych.  
	 Celem pracy była ocena zdolności wybranych bakterii wyizolowanych ze środowisk eks-
tremalnych – szczepów antarktycznych oraz z rodzaju Streptomyces – do wytwarzania związków 
o działaniu przeciwdrobnoustrojowym, a także analiza aktywności tych substancji wobec drobno-
ustrojów patogennych. Badania umożliwiły również wstępną ocenę przydatności analizowanych 
mikroorganizmów w kontekście poszukiwania nowych antybiotyków. 
	 Aktywność przeciwdrobnoustrojową wybranych szczepów oceniono poprzez testy antago-
nizmu – na podstawie analizy wielkości stref inhibicji wzrostu modelowych patogenów. Następnie 
określono siłę działania substancji zawartych w ekstraktach pozyskanych z hodowli badanych 
mikroorganizmów metodą Kirby’ego-Bauera i\/lub za pomocą oznaczeń MIC.  
	 Uzyskane wyniki wskazują, że większość analizowanych szczepów wytwarza związki 
o działaniu przeciwdrobnoustrojowym. Zaobserwowano jednak zróżnicowaną siłę działania tych 
substancji zarówno pod względem jakościowym, jak i ilościowym. Otrzymane rezultaty sugeru-
ją, że badane bakterie ekstremofilne mogą stanowić źródło nowych związków bioaktywnych. 
Szczegółowe scharakteryzowanie tych metabolitów może przyczynić się do opracowania inno-
wacyjnych rozwiązań ukierunkowanych na kontrolę zakażeń wywołanych przez drobnoustroje 
patogenne.
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Potencjał ekstraktów z Quercus cortex i Lythri herba w modulowaniu 
właściwości drobnoustrojów związanych z zakażeniami układu moczowo-

płciowego

The Potential of Extracts from Quercus cortex and Lythri herba to 
Modulate the Properties of Microorganisms Associated with Genitourinary 

Tract Infections

Maja Kirzyc, Mikołaj Janowski, Paulina Soból, Władysław Topór, Marcin Równicki, 
Jakub Piwowarski, Weronika Skowrońska

Microbiota Lab, Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej i Bioanalizy, Wydział Farmaceutyczny, 
Warszawski Uniwersytet Medyczny, Studenckie Koło Naukowe „Herbarium”, Katedra i Zakład 

Biologii Farmaceutycznej, Wydział Farmaceutyczny, Warszawski Uniwersytet Medyczny, 
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	 Wstęp: Dysbioza pochwy dotyka niemal 30% kobiet w wieku rozrodczym. Charakteryzuje 
się utratą dominacji bakterii z rodzaju Lactobacillus w mikrobiocie pochwy na korzyść 
drobnoustrojów patogennych. Ten stan może prowadzić do infekcji intymnych, zarówno 
bakteryjnych, jak i grzybiczych. Narastająca antybiotykooporność skłania do poszukiwania 
alternatywnych metod terapeutycznych. Substancje roślinne bogate w garbniki, takie jak kora 
dębu (Quercus cortex) i ziele krwawnicy (Lythri herba), były stosowane w medycynie tradycyjnej 
w leczeniu infekcji intymnych.
	 Cel pracy: Celem pracy była ocena wpływu wybranych ekstraktów roślinnych na wzrost, 
tworzenie biofilmu i adhezję do komórek nabłonka pochwy zarówno bakterii patogennych, jak i 
bakterii korzystnych dla mikrobioty pochwy.
	 Materiały metody: Oceniono aktywność 50% (v\/v) etanolowych ekstraktów z Quercus 
cortex oraz Lythri herba wobec Lactobacillus gasseri i uropatogennej Escherichia coli (UPEC) 
poprzez oznaczenie minimalnego stężenia hamującego (MIC). Następnie sprawdzono wpływ 
ekstraktów na tworzenie biofilmu przez Candida albicans z użyciem fioletu krystalicznego. Wpływ 
ekstraktów na żywotność komórek nabłonka pochwy (VK2\/E6E7) oceniono metodą MTT. 
Adhezję L. gasseri i UPEC do komórek badano metodą cytometrii przepływowej, barwiąc bakterie 
izotiocyjanianem fluoresceiny (FITC).
	 Wyniki: Badane ekstrakty roślinne wpływały na przebieg krzywej wzrostu UPEC 
oraz L. gasseri. W badaniu biofilmu ekstrakty powodowały zależne od stężenia zmniejszenie 
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tworzenia biofilmu przez C. albicans. W teście MTT cytotoksyczność wobec komórek VK2\/E6E7 
obserwowano jedynie dla najwyższych stężeń ekstraktów. Obecność ekstraktów modulowała 
również adhezję drobnoustrojów do komórek nabłonka.
	 Wnioski: Uzyskane wyniki wskazują, że badane ekstrakty mogą stanowić obiecujący 
składnik wspomagający profilaktykę zakażeń układu moczowo-płciowego.
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Aktywność ß-tujaplicyny względem hodowli planktonowych i biofilmowych 
Streptococcus pyogenes, S.agalactiae, S.pneumoniae

The activity of ß-tujaplicin against planktonic and biofilm cultures of 
Streptococcus pyogenes, S. agalactiae, and S. pneumoniae

Elżbieta Piątkowska, Adriana Marcinów, Krzysztof Kujawa

Uniwersytet Medyczny we Wrocławiu, Wydział Farmaceutyczny, Katedra i Zakład Mikrobiologii 
Farmaceutycznej i Parazytologii, Wrocław, Polska; Uniwersytet Medyczny we Wrocławiu, 

Wydział Farmaceutyczny, Studenckie Koło Naukowe Mikrobiologii Farmaceutycznej 
MICRO&Pharm”, Wrocław, Polska; Uniwersytet Medyczny we Wrocławiu, Centrum Analiz 

Statystycznych, Wrocław, Polska

 elzbieta.piatkowska@umw.edu.pl

	 Wstęp: ß-tujaplicyna (BTJ) to związek organiczny izolowany z roślin należących do rodziny 
cyprysowatych (Cupressaceae). Ze względu na swoje właściwości stanowi substancję o poten-
cjale medycznym. Jej wpływ na patogenne gatunki Streptococcus spp. jest słabo poznany. Nara-
stająca lekooporność tych drobnoustrojów, wymaga poszukiwania nowych opcji terapeutycznych. 
Źródłem substancji,  o nowych mechanizmach działania mogą być związki pochodzenia natural-
nego, takie jak BTJ. 
	 Cel: Ocena aktywności ß-tujaplicyny względem szczepów patogennych paciorkowców 
z rodzaju Streptococcus, występujących w formie planktonowej i biofilmowej, z oceną czasu 
bakteriobójczego działania związku.
	 Materiały i metody: Badania przeprowadzono na puli szczepów wzorcowych i klinicz-
nych S. pyogenes, S. agalactiae i S. pneumoniae. Metodą mikrorozcieńczeń określono wartość 
minimalnego stężenia BTJ hamującego wzrost bakterii i jej minimalne stężenie bakteriobójcze. 
Sprawdzono wpływ BTJ na hodowle planktonowe w zależności od czasu jej działania. Na ho-
dowlach biofilmowych oceniono minimalne stężenie BTJ eradykujące biofilm (MBEC, minimum 
biofilm eradication concentration). 
	 Wyniki: ß-tujaplicyna wykazuje zróżnicowaną aktywność przeciwbakteryjną wobec po-
szczególnych gatunków paciorkowców, mieszczącą się w zakresie 8-128 µg\/mL. Najbardziej 
wrażliwe na jej działanie pozostają szczepy S. pyogenes i S. pneumoniae (16-32 µg\/mL), nie-
zależnie od ich pochodzenia i mechanizmów oporności. Wobec większości szczepów wykazu-
je działanie bakteriobójcze. Czas jej działania jest zależny od zastosowanego stężenia związ-
ku i może różnić się w zależności od gatunku paciorkowca. (Badania nad biofilmem trwają 
do 08.2026)
	 Wnioski: ß-tujaplicyna wykazuje działanie przeciwpaciorkowcowe, szczególnie wobec 
paciorkowca ropotwórczego i pneumokoków w zakresie stężeń 16-32 µg\/mL. Nie wyklucza to 
rozpatrywania ß-tujaplicyny jako potencjalnej substancji stosowanej w terapii zakażeń wywoła-
nych szczepami Streptococcus spp.
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Naturalna synergia: ekstrakty z pierzgi pszczelej zwiększają skuteczność 
aminoglikozydów wobec Staphylococcus aureus

Natural synergy: bee bread extracts enhance the antimicrobial efficacy of 
aminoglycosides against Staphylococcus aureus

Karolina Matejczuk, Piotr Szweda

Politechnika Gdańska, Wydział Chemiczny, Katedra Technologii Leków i Biochemii, Gdańsk, 
Polska

 karolina.matejczuk@pg.edu.pl

	 Introduction: The increasing antimicrobial resistance of Staphylococcus aureus, parti-
cularly methicillin resistant strains, highlights the need for novel therapeutic strategies based on 
combining antibiotics with natural bioactive substances.
	 Aim: This study aimed to evaluate the synergistic interactions between bee bread extracts 
(EEBBs) and selected antibiotics against reference and clinical S. aureus strains, as well as to 
investigate the potential mechanism of action of the extracts.
	 Materials and Methods: MIC and MBC values were assessed by the broth microdilution 
method, while interactions between EEBBs and antibiotics were evaluated using the checkerboard 
assay. Membrane integrity was analyzed by flow cytometry, and the ability of EEBBs to eradicate 
biofilm was assessed using the MTT method.
	 Results: The extracts showed antimicrobial activity against reference S. aureus (MIC\/
MBC 1.25–5 mg\/ml) and clinical isolates (2.5–>10 mg\/ml). EEBB16 was the most active extract 
and was selected for mechanistic studies. The most pronounced synergism (?FIC?0.5) was ob-
served for combinations of EEBB16 with aminoglycosides. Furthermore, membrane permeabiliza-
tion analysis revealed that EEBB16 markedly increased the proportion of damaged cells (>80%), 
suggesting a mechanism that facilitates antibiotic penetration. Membrane permeability was also 
significantly enhanced when EEBB16 was combined with aminoglycosides. Moreover, bee bread 
extracts demonstrated the ability to eradicate S. aureus biofilm (MBEC50 8–16 mg\/ml).
	 Conclusions: The results indicate that bee bread extracts can potentiate the activity of 
selected antibiotics against S. aureus, including resistant strains. These combinations represent 
a promising supportive strategy for the treatment of staphylococcal infections.
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Sesja XII 
Mikrobiom w nas i wokół nas
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Pęcherzyki zewnątrzkomórkowe mikrobioty skóry o potencjale hamującym 
rozwój biofilmu Staphylococcus aureus

Extracellular vesicles from skin microbiota with the potential to inhibit 
Staphylococcus aureus biofilm formation

Anna Chudzik, Mariola Paściak

Instytut Immunologii i Terapii Doświadczalnej im. Ludwika Hirszfelda Polskiej Akademii Nauk, 
ul. Rudolfa Weigla 12 53-114 Wrocław, Polska

 anna.chudzik@hirszfeld.pl

	 Wstęp: Zdolność bakterii takich jak S. aureus i P. aeruginosa do tworzenia lekoopornych 
biofilmów  w przewlekłych zakażeniach ran stanowi poważne zagrożenie dla zdrowia publicznego. 
Wobec rosnącej oporności na antybiotyki konieczne jest poszukiwanie nowych metod terapeu-
tycznych, w tym wykorzystujących antagonistyczne oddziaływania między mikroorganizmami 
tworzącymi mikrobiom skóry a patogenami ją kolonizującymi. Istotnym mechanizmem tej obrony 
jest wydzielanie pęcherzyków zewnątrzkomórkowych (EVs).
	 Cel: Głównym celem badań było ustalenie oddziaływań EVs mikrobioty skóry (C. acnes 
i S. epidermidis) na patogenne drobnoustroje: S. aureus i P. aeruginosa, ze szczególnym uwzględ-
nieniem ich wpływu na zdolność do tworzenia biofilmu.
	 Materiały i metody: Pęcherzyki zewnątrzkomórkowe izolowano z supernatantów poho-
dowlanych i oczyszczano za pomocą ultrawirowania (Chudzik et al. 2022, IJMS). Minimalne stę-
żenie pęcherzyków zewnątrzkomórkowych (EVs), izolowanych ze szczepów C. acnes (filotyptyp 
IB i III) oraz S. epidermidis PCM 2118, hamujące wzrost S. aureus PCM 502 i P. aeruginosa PCM 
499, oznaczono metodą mikrorozcieńczeń na podstawie rekomendacji EUCAST. Zdolność EVs 
do hamowania rozwoju biofilmu oraz zakres ich stężeń efektywnych zweryfikowano za pomocą 
pomiarów spektrofotometrycznych i fluorescencyjnych poprzez barwienie fioletem krystalicznym 
oraz testem metabolicznym z użyciem AlamarBlue.
	 Wyniki: Badane EVs nie wpływały na wzrost S. aureus i P. aeruginosa. Pęcherzyki ze-
wnatrzkomórokowe C. acnes (i słabiej  S. epidermidis) istotnie ograniczały formowanie biofilmu 
S. aureus, jednak żadne z badanych EVs nie oddziaływały z biofilmem P. aeruginosa.
	 Wnioski: Badane pęcherzyki zewnątrzkomórkowe (EVs) nie wpływają na wzrost form 
planktonicznych analizowanych bakterii, jednak EVs pochodzące od C. acnes i S. epidermidis 
wykazują selektywną zdolność do ograniczania formowania biofilmu przez S. aureus, nie wywie-
rając przy tym wpływu na biofilm P. aeruginosa.
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Grzyby z rodzaju Malassezia izolowane od pacjentów z łupieżem pstrym 
i zdrowych wolontariuszy

Species composition of Malassezia spp. isolated from patients 
with pityriasis versicolor and healthy volunteers

Mariusz Dyląg, Alisa Siniauskaya, Tomasz Jagielski

Department of Medical Microbiology, Institute of Microbiology, Faculty of Biology, 
University of Warsaw, Warsaw, Poland

 m.dylag@uw.edu.pl

	 Introduction: Malassezia yeast-like fungi are lipid-dependent major components of the 
human skin mycobiome and represent the only known etiological agents of pityriasis versicolor 
(PV).
	 Aim: This study aimed to determine the Malassezia species composition associated with 
PV and to compare it with that observed in healthy volunteers (HVs) from the Polish population. 
Furthermore, by comparing isolates from symptomatic patients and HVs, the hypothesis of the 
endogenous origin of PV was verified.
	 Materials and Methods: Samples were collected between January and August 2025 from 
two groups: 23 patients with PV lesions and 18 asymptomatic HV. Sixty-six strains of Malassezia 
spp. were isolated, including 38 from HV and 28 from patients with PV. Individuals treated with 
antifungals were excluded. Skin scrapings were cultured on Modified Leeming and Notman Agar. 
Phenotypic characterization included catalase and ß-glucosidase activity, growth on CHROMa-
gar™ Malassezia and modified Littman agar, temperature tolerance (37°C vs. 40°C), and lipid as-
similation tests (Tweens, Cremophor). Molecular identification was performed by PCR-sequencing 
of the ITS region, followed by BLASTn analysis.
	 Results: Malassezia sympodialis was the dominant species in both studied groups, ac-
counting for ca. 60% of isolates. In PV patients, M. furfur represented 35.7% of strains followed 
by M. globosa (3.6%). Among HV, apart from M. sympodialis (60.5%) M. globosa (23.7%), M. re-
stricta (10.5%), and M. furfur (5.3%) were identified. Phenotypic differences in colony morphology, 
enzymatic activity, and growth characteristics reflected interspecies variability and intraspecies 
consistency.
	 Conclusions: The high prevalence of M. sympodialis and the similar species composition 
in both symptomatic and HV cohorts support the hypothesis that PV is primarily an endogenous 
infection. However, the exclusive presence of M. restricta on the skin of HV suggests that this 
species is more characteristic of a state of normobiosis.
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Sesja XIII 
Związki 
przeciwdrobnoustrojowe 
– nowe wyzwania
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Peptydy przeciwdrobnoustrojowe jako potencjalne związki 
przeciwnowotworowe

Antimicrobial peptides as potential anticancer agents

Klaudia Przybyłko (1), Marta Ostrowska (2), Thomas F. Oftedal (3), Morten Kjos (3), Beatriz 
Martínez (4), Jakub P. Piwowarski (5), and Aleksandra Tymoszewska (5)
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	 Peptydy przeciwdrobnoustrojowe (ang. antimicrobial peptides, AMPs) odgrywają istotną 
rolę w odporności wrodzonej organizmów i od wielu lat są intensywnie badane jako potencjal-
na alternatywa dla konwencjonalnych antybiotyków w leczeniu zakażeń wywołanych przez an-
tybiotykooporne szczepy bakterii. W ostatnich latach coraz większe zainteresowanie budzi ich 
aktywność wykraczająca poza właściwości przeciwdrobnoustrojowe, w tym zdolność do selek-
tywnego oddziaływania na komórki nowotworowe. Właściwości te wynikają przede wszystkim 
z różnic w organizacji i składzie błon komórkowych komórek prawidłowych i nowotworowych, co 
czyni AMPs obiecującą grupą związków o potencjale terapeutycznym. Celem pracy była ocena 
aktywności przeciwnowotworowej wybranych AMPs wobec linii komórkowych raka skóry, jelita 
grubego oraz płuc, a także charakterystyka mechanizmów ich oddziaływania. Dodatkowo prze-
prowadzono ocenę selektywności działania z wykorzystaniem prawidłowej linii komórkowej. Do 
badań wybrano peptydy reprezentujące odmienne mechanizmy działania przeciwdrobnoustrojo-
wego, obejmujące zarówno bezpośrednią destabilizację błon komórkowych, jak i oddziaływanie 
z określonymi receptorami błonowymi lub wewnątrzkomórkowymi celami molekularnymi. Badania 
obejmowały ocenę żywotności komórek z wykorzystaniem testu MTT i cytometrii przepływowej 
oraz ocenę zmian morfologicznych metodą mikroskopii elektronowej. Przeprowadzone badania 
wykazały zróżnicowaną aktywność przeciwnowotworową analizowanych peptydów, wskazując 
na ich potencjał jako grupy związków bioaktywnych o możliwym zastosowaniu w strategiach 
przeciwnowotworowych.
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Rybawiryna ogranicza patogenność Candida albicans dzięki aktywności 
przeciwgrzybiczej, przeciwwirulencyjnej oraz zdolności do nasilania 

działania leków przeciwgrzybiczych.

Ribavirin attenuates Candida albicans pathogenicity through antifungal, 
antivirulence and antifungal-potentiating activities

Monika Janeczko, Nataliia Kutyrieva-Nowak, Manuel Ruiz-Tapiador Junquera, Elżbieta 
Kochanowicz, Damian Oleksiak, Krzysztof Skrzypiec
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	 Rosnąca częstość występowania oporności na leki przeciwgrzybicze oraz zakażeń wy-
woływanych przez drożdżaki z rodzaju Candida, związanych z tworzeniem biofilmu, podkreśla 
potrzebę poszukiwania nowych strategii terapeutycznych. Jednym z obiecujących kierunków jest 
repozycjonowanie leków, polegające na identyfikacji nowych zastosowań terapeutycznych dla 
związków już dopuszczonych do stosowania klinicznego. Rybawiryna (RBV), analog nukleozy-
dowy o szerokim spektrum działania przeciwwirusowego, została w ostatnich latach wskazana 
jako potencjalny kandydat do terapii przeciwgrzybiczych.
	 Celem badań była kompleksowa ocena aktywności przeciwgrzybiczej i przeciwwirulen-
cyjnej rybawiryny wobec szczepów referencyjnych oraz klinicznych izolatów Candida albicans, 
a także Candida auris. Analizie poddano wrażliwość szczepów na rybawirynę, wpływ związku 
na tworzenie biofilmu, produkcję zewnątrzkomórkowej macierzy polimerowej (EPS), morfogenezę 
strzępkową, aktywność enzymów wirulencji, ekspresję wybranych genów, interakcje z konwencjo-
nalnymi lekami przeciwgrzybiczymi oraz profil bezpieczeństwa z wykorzystaniem modeli in vitro, 
zarodków Danio rerio i erytrocytów.
	 Wykazano, że rybawiryna działa przede wszystkim fungistatycznie, a jej aktywność 
przeciwgrzybicza zależy od badanego szczepu. Związek istotnie hamował tworzenie strzępek, 
ograniczał rozwój i dojrzewanie biofilmu oraz zmniejszał jego aktywność metaboliczną. Mimo 
niewielkiego wpływu na ekspresję genów związanych z wirulencją, RBV selektywnie hamowała 
aktywność lipazy oraz wykazywała synergizm z przedstawicielami grup azoli, polienów i echino-
kandyn. Jednocześnie charakteryzowała się korzystnym profilem bezpieczeństwa, nie wykazując 
istotnej aktywności hemolitycznej ani toksyczności wobec zarodków D. rerio.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że rybawiryna wykazuje wielokierunkową aktywność przeciw-
grzybiczą i może stanowić obiecującego kandydata do repozycjonowania jako lek wspomagający 
terapię zakażeń wywoływanych przez drożdżaki z rodzaju Candida.
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Galleria mellonella jako model przedklinicznej oceny bakteriocyn 
gronkowcowych

Galleria mellonella as a preclinical model for the evaluation 
of staphylococcal bacteriocins
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	 Wstęp: Narastająca lekooporność bakterii wymaga poszukiwania nowych strategii prze-
ciwdrobnoustrojowych zgodnych z koncepcją One Health. Szczególne znaczenie mają zakażenia 
wywoływane przez Staphylococcus aureus oraz Staphylococcus pseudintermedius. Bakteriocyny 
gronkowcowe stanowią obiecującą grupę naturalnych związków przeciwdrobnoustrojowych, a lar-
wy Galleria mellonella są coraz częściej wykorzystywane do ich przedklinicznej oceny in vivo.
	 Cel: Ocena cytotoksyczności wybranych bakteriocyn oraz ich skuteczności przeciwbakte-
ryjnej w modelu zakażenia larw Galleria mellonella szczepami Staphylococcus aureus i Staphy-
lococcus pseudintermedius.
	 Materiał i metody: Larwy Galleria mellonella wykorzystano do oceny bezpieczeństwa 
bakteriocyn oraz ich aktywności przeciwdrobnoustrojowej in vivo. Cytotoksyczność oceniano 
na podstawie przeżywalności larw po podaniu badanych związków. Następnie larwy zakażano 
szczepami S. aureus i S. pseudintermedius, podawano bakteriocyny i monitorowano przeżywal-
ność.
	 Wyniki: Żadna z badanych bakteriocyn nie wykazywała istotnej cytotoksyczności wobec 
larw Galleria mellonella. Śmiertelność larw nie przekraczała 20%. Zastosowanie bakteriocyn 
ograniczało patogenność szczepów S. aureus i S. pseudintermedius, zwiększając przeżywalność 
larw wobec kontroli i potwierdzając ich aktywność przeciwdrobnoustrojową in vivo.
	 Wnioski: Model Galleria mellonella stanowi wartościowe narzędzie do przedklinicznej oce-
ny bezpieczeństwa i skuteczności nowych związków przeciwdrobnoustrojowych. Bakteriocyny 
gronkowcowe mogą stanowić obiecującą alternatywę dla antybiotyków w medycynie i medycynie 
weterynaryjnej, wspierając rozwój strategii zgodnych z koncepcją One Health.
	 Finansowanie: Badania sfinansowano w ramach projektu LIDER13\/0100\/2022 (umowa 
z dnia 29.03.2023 r.) pt. „StaphiX – innowacyjne rozwiązanie oparte na bakteriocynach do kontroli 
mikrobiomu skóry i błon śluzowych w medycynie weterynaryjnej (StaphiX)”, finansowanego przez 
Narodowe Centrum Badań i Rozwoju (NCBR).
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Aktywność przeciwbakteryjna CBD, CBN i oliwetolu wobec szczepów 
Staphylococcus aureus

Antibacterial activity of CBD, CBN, and olivetol against Staphylococcus 
aureus strains

Marta Katkowska, Ewa Kwapisz, Katarzyna Szwaczko, Kamil Dziuba, Adrian Wiater, 
Katarzyna Garbacz
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	 Introduction: The increasing antibiotic resistance of bacteria poses a major challenge for 
medicine and public health, limiting the effectiveness of conventional treatments. This has incre-
ased interest in natural antimicrobial substances, including biologically active compounds from 
Cannabis sativa. Although ?9-tetrahydrocannabinol (THC) is mainly known for its psychoactive 
effects, non-psychoactive compounds such as cannabidiol (CBD), cannabinol (CBN), and olivetol 
have attracted attention due to their potential antibacterial activity.
	 Aim: The aim of this study was to evaluate the antibacterial activity of CBD, CBN, and 
olivetol against Staphylococcus aureus, including methicillin-susceptible and methicillin-resistant 
clinical strains.
	 Materials and Methods: The study included two S. aureus reference strains, MSSA 
ATCC 6538 and MRSA ATCC 43300, as well as eight clinical isolates, including four MSSA and 
four MRSA. MIC and MBC values were determined according to EUCAST guidelines using ca-
tion-adjusted Mueller-Hinton broth and compound concentrations ranging from 0.25 to 256 µg\/
mL. After 24 h of incubation at 37°C, MIC values were recorded, while MBC was assessed by 
subculturing samples from the MIC and the next two higher concentrations onto Mueller-Hinton 
agar plates.
	 Results: CBD showed the strongest antibacterial activity against S. aureus, with MIC 
values ranging from 2 to 4 µg\/mL and MBC values from 2 to 8 µg\/mL. CBN demonstrated more 
variable activity, with MIC values ranging from 8 to >256 µg\/mL and MBC values from 16 to >256 
µg\/mL. Olivetol showed weaker antibacterial activity, with MIC values of 64–128 µg\/mL and MBC 
values of 64–256 µg\/mL.
	 Conclusions: The low and nearly identical MIC and MBC values observed for CBD in-
dicate a pronounced bactericidal effect against both MSSA and MRSA, whereas the remaining 
compounds required substantially higher concentrations or showed no relevant activity.
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Ceragenina CSA-13 wspomaga gojenie ran oparzeniowych poprzez 
modulację odpowiedzi zapalnej i stymulację regeneracji tkanek

Ceragenin CSA-13 Promotes Burn Wound Healing by Modulating the 
Inflammatory Response and Stimulating Tissue Regeneration

Urszula Wnorowska 1, Tamara Daniluk 1, Paul B. Savage 2, Ewelina Piktel 3, Robert Bucki 1
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	 Wstęp: Oparzenia należą do najcięższych urazów skóry, a ich gojenie jest często zabu-
rzone przez przedłużający się stan zapalny oraz zakażenia bakteryjne. Poszukiwane są nowe 
związki, które poza aktywnością przeciwdrobnoustrojową będą wspierały prawidłową regenerację 
uszkodzonych tkanek. Jedną z obiecujących grup stanowią cerageniny -  syntetyczne analogi 
peptydów przeciwdrobnoustrojowych.
	 Cel: Ocena wpływu cerageniny CSA-13 na przebieg gojenia oparzeń skóry oraz odbudo-
wę tkanek w eksperymentalnym modelu oparzenia u szczurów.
	 Materiał i metody: Oparzenia pełnej grubości skóry wywoływano u samców szczurów 
z wykorzystaniem rozgrzanych mosiężnych bloków. Rany zakażano szczepem Pseudomonas 
aeruginosa Xen5. Zwierzęta losowo przydzielono do grup obejmujących oparzenia zakażone 
leczone CSA-13, oparzenia zakażone nieleczone, oparzenia niezakażone oraz odpowiednie gru-
py kontrolne zdrowej skóry. CSA-13 (50 µg\/ml) aplikowano miejscowo raz dziennie przez 11 dni, 
rozpoczynając terapię 24 h po indukcji oparzenia. Skuteczność leczenia oceniono w niezależnej, 
zaślepionej analizie histopatologicznej.
	 Wyniki: Leczenie CSA-13 istotnie poprawiało przebieg regeneracji tkanek w porównaniu 
z grupami nieleczonymi. Obserwowano odbudowę skóry właściwej, lepszą organizację włókien 
kolagenowych oraz skuteczniejszą epitelializację. Jednocześnie zmniejszało się nasilenie nacieku 
zapalnego, przy zachowaniu prawidłowych cech przebudowy naczyniowej. Analiza wykazała, że 
CSA-13 sprzyjał przywróceniu skoordynowanej regeneracji pomiędzy naskórkiem i skórą wła-
ściwą oraz poprawiał zgodność pomiędzy parametrami strukturalnymi i funkcjonalnymi procesu 
gojenia.
	 Wnioski: Miejscowe zastosowanie CSA-13 wspomaga prawidłowy przebieg gojenia opa-
rzeń poprzez jednoczesne ograniczenie nadmiernej odpowiedzi zapalnej i stymulację uporząd-
kowanej regeneracji tkanek. Uzyskane wyniki wskazują, że ceragenina CSA-13 może stanowić 
obiecującego kandydata do opracowania nowych terapii wspomagających leczenie ran oparze-
niowych.
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Przeciwbakteryjna aktywność nowo zsyntetyzowanych związków 
hybrydowych chinol-2-onu i rodaniny aktywowanych światłem niebieskim

Antimicrobial activity of new synthesized hybrid compounds of quinol-2-
one and rhodanine activated by blue light
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	 W związku z narastającą opornością bakterii na antybiotyki intensywnie poszukuje się 
związków o działaniu antybakteryjnym. W oparciu o literaturę wiadomo, że niektóre pochodne 
chinol-2-onu oraz rodaniny hamują wzrost bakterii i są wykorzystywane w farmakoterapii [1-2]. 
	 Zsyntetyzowano dwie nowe heterocykliczne pochodne hybrydowe zawierające rdzeń 
chinol-2-onu i 2-sulfanylideno-1,3-tiazolidyn-4-onu (potocznie nazywanego rodaniną) różniące 
się podstawnikami bocznymi przy atomach N3 pierścienia rodaninowego (jedna posiadała 
grupę octanową, druga grupę propionową). Strukturę nowych związków potwierdzono 
metodami 1H NMR i ESI MS oraz dokonano charakterystyki spektroskopowej UV-VIS. Badania 
mikrobiologiczne prowadzono na wybranych wzorcowych szczepach bakterii gramdodatnich: 
Bacillus subtilis ATCC 6633, Enterococcus faecalis ATCC 29212, Staphylococcus aureus ATCC 
29213, Streptococcus pneumoniae ATCC 49619 oraz gramujemnych: Pseudomonas aeruginosa 
ATCC 27853, Escherichia coli ATCC 25922 i Klebsiella pneumoniae ATCC 700603. Badano 
aktywność mikrobiologiczną związków hybrydowych stosując metodę rozcieńczeń na płytkach 
mikrotitracyjnych. Odczyty spektrofotometryczne prowadzono po 2, 4, 6, 8 i 22 godzinach inkubacji 
w termowytrząsarce w temperaturze 37oC. Równolegle prowadzono drugą serię eksperymentów, 
w których naświetlano płytki mikrotitracyjne diodowym światłem niebieskim o długości fali 425 nm 
przez 15 minut. Stwierdzono, że związki nie mają działania bakteriobójczego (nie wyznaczono 
MBC), tylko bakteriostatyczne (wyznaczono wartości MIC dla badanych związków względem 
poszczególnych szczepów bakterii). Wyznaczono krzywe wzrostu w ciemności i po naświetlaniu 
światłem niebieskim. Obserwowano wzmocnienie efektu bakteriostatycznego pod wpływem 
aktywacji badanych związków światłem niebieskim. 
	 1. Tejchman et al., 2019, RSC Advances, 9, 39367-39380
	 2. Kania et al., 2022, Molecules, 27(3), 1069
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Układy inkluzyjne cyklodekstryna–ceragenina jako nowe środki przeciw-
drobnoustrojowe o obniżonej cytotoksyczności

Cyclodextrin-ceragenin inclusion systems as new antimicrobial agents 
with reduced cytotoxicity
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	 Wstęp: Cerageniny, będące syntetycznymi analogami peptydów przeciwdrobnoustrojo-
wych, wykazują szerokie spektrum aktywności wobec bakterii Gram-dodatnich i Gram-ujemnych, 
jednak ich zastosowanie może być ograniczone przez stosunkowo wysoką cytotoksyczność oraz 
ograniczoną rozpuszczalność w środowisku wodnym. W celu poprawy tych właściwości zasto-
sowano cyklodekstryny, zdolne do tworzenia kompleksów inkluzyjnych z cząsteczkami o charak-
terze amfipatycznym.
	 Cel pracy: Celem pracy była ocena aktywności przeciwdrobnoustrojowej i cytotoksycz-
ności nanokompleksów ceragenin z cyklodekstrynami wobec patogenów bakteryjnych. 
	 Materiał i metody: Kompleksy inkluzyjne otrzymywano z wykorzystaniem ceragenin 
CSA-44 i CSA-131 oraz cyklodekstryny ? . Aktywność przeciwdrobnoustrojową oceniano wobec 
wybranych szczepów bakterii, w tym szczepów referencyjnych oraz klinicznych, poprzez oznacze-
nie minimalnego stężenia hamującego (MIC) oraz minimalnego stężenia bakteriobójczego (MBC). 
Cytotoksyczność badanych układów oceniono z wykorzystaniem testu hemolizy erytrocytów oraz 
z wykorzystaniem hodowli komórkowych. 
	 Wyniki: Uzyskane wyniki wskazują, że kompleksowanie ceragenin z cyklodekstrynami 
prowadzi do zmniejszenia stopnia hemolizy w porównaniu do wolnych form ceragenin. Zaobser-
wowano również zmniejszoną cytotoksyczność w stosunku do komórek gospodarza w modelach 
hodowli komórkowej. Jednocześnie w większości badanych przypadków aktywność przeciwdrob-
noustrojowa ceragenin została zachowana lub uległa niewielkiej poprawie. 
	 Wnioski: Badania sugerują, że układy inkluzyjne cyklodekstryna–ceragenina korzystnie 
modulują ich właściwości biologiczne, prowadząc do zwiększenia selektywności działania wobec 
bakterii przy jednoczesnym ograniczeniu toksyczności wobec komórek gospodarza. Stanowią 
więc obiecującą strategię w projektowaniu nowych, bardziej bezpiecznych i efektywnych środ-
ków przeciwdrobnoustrojowych, szczególnie w kontekście narastającej oporności drobnoustrojów 
na konwencjonalne antybiotyki.
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Nowe wieloskładnikowe formy mikonazolu z wybranymi pochodnymi 
kwasu benzoesowego – charakterystyka i ocena właściwości 

przeciwgrzybiczych

New multicomponent forms of miconazole with selected benzoic acid 
derivatives – characterization and assessment of antifungal properties
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	 Inwazyjne zakażenia grzybicze stają się coraz większym problemem na całym świecie. 
Szacuje się, że grzyby z rodzajów Candida i Aspergillus mogą przyczyniać się nawet do 2,5 
miliona zgonów rocznie na świecie. Niedostateczne poznanie skali i znaczenia tego problemu 
na przestrzeni lat skłoniło Światową Organizację Zdrowia do opracowania w 2022 roku listy 
priorytetowych patogenów grzybiczych, do których zaliczono min. szczepy C. albicans czy C. 
auris.
	 Niewielka liczba nowych związków leczniczych wprowadzanych do terapii w ostatnich 
latach przyczyniła się do intensyfikacji badań nad modyfikacją już istniejących substancji 
czynnych (API). Szczególną uwagę poświęca się wieloskładnikowym formom supramolekularnym, 
takim jak kokryształy, sole i hydraty, ze względu na ich potencjał w optymalizacji właściwości 
fizykochemicznych i biologicznych substancji aktywnych.
	 Mikonazol, jest lekiem wykazującym szerokie spektrum aktywności przeciw dermatofitom 
oraz drożdżakom, jednak ze względu na jego niską rozpuszczalność w wodzie skuteczność 
preparatów na nim opartych może być ograniczona. W niniejszym projekcie otrzymano 
cztery formy wieloskładnikowe z wykorzystaniem mikonazolu, jako aktywnego składnika 
farmaceutycznego oraz pochodnych kwasu benzoesowego. Syntetyzowane związki poddano 
charakterystyce fizykochemicznej oraz określono ich aktywność przeciwgrzybiczą. Badania 
przeprowadzono metodą mikrorozcieńczeń zgodnie z normą CLSI, z wykorzystaniem szczepów 
z rodzaju Candida. Przeprowadzone analizy wykazały, iż część z nowo syntetyzowanych 
związków charakteryzuje się znacznie lepszą rozpuszczalnością w porównaniu z mikonazolem. 
Co więcej stwierdzono, że wszystkie przebadane wieloskładnikowe pochodne mikonazolu 
wykazują większą aktywność przeciwgrzybiczą niż związek macierzysty. Uzyskane wyniki 
wskazują, że otrzymane związki stanowią obiecującą grupę nowych pochodnych, które mogą 
znaleźć zastosowanie w opracowywaniu skuteczniejszych preparatów przeciwgrzybiczych.
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Aktywność przeciwdrobnoustrojowa AgNPs pochodzenia 
mikrobiologicznego w połączeniu z antybiotykami

Antimicrobial activity of microbial AgNPs combined with antibiotics

Aleksandra Tończyk, Katarzyna Niedziałkowska, Katarzyna Lisowska

Katedra Mikrobiologii Przemysłowej i Biotechnologii, Wydział Biologii i Ochrony Środowiska, 
Uniwersytet Łódzki, ul. Banacha 12\/16, 90-237 Łódź, Polska

 katarzyna.lisowska@biol.uni.lodz.pl

	 Nanocząstki srebra (AgNPs) stanowią najbardziej skomercjalizowane nanomateriały, 
często określane mianem środków przeciwdrobnoustrojowych nowej generacji. Wraz ze wzrostem 
skali zastosowań AgNPs coraz większą uwagę zwraca się jednak na potencjalne skutki uboczne 
ich wykorzystania. Choć biosynteza AgNPs stanowi bezpieczniejszą alternatywę dla metod 
chemicznych i fizycznych, biologicznie syntetyzowane nanocząstki mogą nadal wykazywać 
niepożądane działanie cytotoksyczne. Z tego względu poszukiwane są strategie ograniczające 
ilość stosowanych AgNPs przy zachowaniu ich wysokiej skuteczności, m.in. poprzez łączenie 
z konwencjonalnie stosowanymi antybiotykami.
	 Celem pracy była ocena aktywności AgNPs pozyskanych metodą mikrobiologiczną 
w połączeniu z wybranymi antybiotykami wobec bakterii patogennych dla człowieka.
	 Do analiz wykorzystano AgNPs zsyntetyzowane z udziałem Gloeophyllum striatum DSM 
9592 metodą zewnątrzkomórkową w warunkach statycznych w temperaturze 4oC. Aktywność 
nanocząstek oceniano w połączeniu z gentamycyną i ciprofloksacyną wobec szczepów 
Staphylococcus aureus ATCC 29213 oraz Escherichia coli ATCC 25922. Analizy przeprowadzono 
metodą mikrorozcieńczeń zgodnie z normą CLSI M07. Aktywność przeciwbiofilmową określono 
metodą spektrofotometryczną z wykorzystaniem fioletu krystalicznego. 
	 Wykazano, że połączenie AgNPs z badanymi antybiotykami zwiększa ich skuteczność 
wobec obu badanych szczepów bakteryjnych. Efekt był silniejszy w przypadku równoczesnego 
zastosowania gentamycyny i AgNPs, gdzie wykazano czterokrotne wzmocnienie działania 
nanocząstek wobec bakterii S. aureus oraz sześciokrotne wobec E. coli. Podobne zależności 
stwierdzono w przypadku aktywności przeciwbiofilmowej.
	 Przeprowadzone badania dowiodły, że łączenie AgNPs z konwencjonalnie stosowanymi 
antybiotykami może stanowić strategię zwiększania ich efektywności, prowadzącą do obniżenia 
skutecznych dawek i potencjalnego ograniczenia ich zużycia.
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Aktywność przeciwbakteryjna kannabinoidów wobec Helicobacter pylori 
i ich wpływ na ekspresję genów wirulencji.

Antimicrobial activity of cannabinoids against Helicobacter pylori and their 
effect on virulence gene expression.

Adrian Bakiera, Katarzyna Suśniak, Izabela Korona-Głowniak

Katedra i Zakład Mikrobiologii Farmaceutycznej, Uniwersytet Medyczny w Lublinie,  
20-093 Lublin, Polska

 abakiera98@gmail.com

	 Wstęp: Helicobacter pylori to Gram-ujemna bakteria kolonizująca błonę śluzową żołądka 
człowieka, będąca głównym czynnikiem etiologicznym choroby wrzodowej oraz raka żołądka. 
Globalny wzrost oporności tego patogenu na antybiotyki stanowi poważne wyzwanie terapeu-
tyczne i zmusza do poszukiwania alternatywnych strategii leczniczych. Kannabinoidy wykazują 
szerokie spektrum właściwości przeciwdrobnoustrojowych, jednak ich wpływ na H.pylori oraz 
ekspresję genów wirulencji pozostaje słabo poznany.
	 Cel: Ocena aktywności przeciwbakteryjnej wybranych kannabinoidów (kannabidiol - CBD, 
kannabidivarin - CBDv, kannabigerol - CBG, kannabinol - CBN) wobec szczepu H.pylori ATCC 
43504 oraz zbadanie ich wpływu na profil ekspresji kluczowych genów wirulencji: ureA, ureB, 
flaA, vacA, cagA, luxS, gyrA, hp1165, hefA.
	 Materiały i metody: Minimalne stężenia hamujące (MIC) oraz bakteriobójcze (MBC) 
oznaczono metodą seryjnych mikrorozcieńczeń w bulionie. Analizę zmian ekspresji genów pod 
wpływem subinhibicyjnych stężeń kannabinoidów po 0,5 i 2 godzinach inkubacji przeprowadzono 
przy użyciu metody qRT-PCR.
	 Wyniki i wnioski: Wszystkie badane kannabinoidy wykazały aktywność przeciwbakte-
ryjną wobec H.pylori. Najsilniejszym działaniem cechował się CBG, natomiast najniższą aktyw-
ność odnotowano dla CBD. Analiza PCR wykazała złożone, zależne od czasu i związku zmiany 
w ekspresji genów. Badania wykazują, że kannabinoidy posiadają wyraźną aktywność przeciw-
bakteryjną wobec H.pylori in vitro. Ponadto związki te wykazują zdolność do modyfikacji ekspresji 
kluczowych czynników zjadliwości na poziomie transkrypcyjnym, co sugeruje, że mogą stanowić 
obiecujące źródło substancji wspomagających w przyszłych terapiach eradykacyjnych.
	 Badania finansowano ze środków Uniwersytetu Medycznego w Lublinie (DS. 29).
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Różne oblicza światła: ftalocyjaniny i inne sensybilizatory porfirynoidowe 
jako narzędzie w zwalczaniu oporności drobnoustrojów

Different Perspectives of Light: Phtalocyanines and other porphyrinoid 
sensitizers for combating antimicrobial resistance

Pawska Aleksandra 1,2, Ziental Daniel 1, Długaszewska Jolanta 2, Guzel Emre 3, Sobotta 
Łukasz 1

‚Department of Inorganic and Analytical Chemistry, Poznan University of Medical Sciences, 
Rokietnicka 3, 60-806 Poznan, Poland 2 Department of Genetics and Pharmaceutical 

Microbiology, Poznan University of Medical Sciences, Rokietnicka 3, 60- 806 Poznan, Poland 3 
Department of Engineering Fundamental Sciences, Faculty of Technology, Sakarya University 

of Applied Sciences, 54050, Sakarya, Turkey

 aleksandra.pawska@ump.edu.pl

	 I: Antimicrobial resistance (AMR) is a major global health challenge limiting the effective-
ness of conventional therapies. Antimicrobial photodynamic therapy (aPDT) is a promising alter-
native based on the generation of reactive oxygen species (ROS) by light-activated sensitizers. 
Porphyrinoids, including phthalocyanines and related macrocycles, are attractive candidates due 
to their favorable photophysical properties and efficient ROS generation.
	 O: To evaluate the influence of structural features of amphiphilic porphyrinoid sensitizers 
on their photochemical and antimicrobial properties against clinically relevant drug-resistant mi-
croorganisms.
	 M&M: A series of amphiphilic porphyrinoids differing in metal coordination and degree of 
quaternization was investigated. Spectroscopic properties, singlet oxygen quantum yields (??), 
photostability, and antimicrobial activity were determined against methicillin-resistant Staphylo-
coccus aureus (MRSA), extended-spectrum ß-lactamase-producing Escherichia coli (ESBL+ E. 
coli), and fluconazole-resistant Candida albicans.
	 R: The compounds exhibited absorption within the therapeutic window and efficient singlet 
oxygen generation (ΦΔ up to 0.63). Photodecomposition quantum yields ranged from 10-5 to 
10-4, indicating good stability. Upon light activation, the sensitizers achieved >4-log reductions in 
MRSA and ESBL+ E. coli at micromolar concentrations. Significant antifungal activity was obse-
rved against fluconazole-resistant C. albicans, with reductions of up to 3.2 logs. Structure–activity 
analysis showed that amphiphilic and cationic architectures are key determinants of antimicrobial 
efficacy, whereas metal coordination mainly affects photophysical performance.
	 C: Porphyrinoid sensitizers are promising candidates for antimicrobial therapies. Their ef-
ficient ROS generation, stability, and potent activity against multidrug-resistant bacteria and fungi 
highlight their potential to address AMR.
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Nanostymulatory w produkcji piocyjaniny

Nanostimulators in pyocyanin production

Adrian Augustyniak 1 2, Natalia Gurgacz 1, Karolina Widoniak 1, Rafał Rakoczy 1 2

1. Katedra Inżynierii Chemicznej i Procesowej, Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny 
w Szczecinie, Szczecin, Polska, 2. Centrum Zaawansowanych Materiałów i Inżynierii Procesów 
Wytwarzania, Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w Szczecinie, Szczecin, Polska

 adrian.augustyniak@zut.edu.pl

	 Piocyjanina (PYO) jest fenazyną bakteryjną wytwarzaną przez Pseudomonas aeruginosa 
oraz Pseudomonas paraeruginosa. Jest aktywna oksydoredukcyjnie i wykazuje wysoką 
aktywność przeciwdrobnoustrojową, co może znaleźć zastosowanie w rolnictwie. Dzięki swoim 
właściwościom chemicznym PYO może wspomagać działanie mikrobiologicznych ogniw 
paliwowych, a także być potencjalnym składnikiem emiterów w ekranach OLED. Ponieważ 
producent cząsteczki jest oportunistycznym patogenem, a naturalna produkcja bywa niestabilna, 
niewiele wiadomo o możliwościach przemysłowej produkcji piocyjaniny. Z tego powodu poszukuje 
się nowych stymulatorów procesu. Nanomateriały mogą pełnić taką funkcję. Dlatego w niniejszych 
badaniach zidentyfikowano potencjalne nanostymulatory, zoptymalizowano ich zastosowanie oraz 
zbadano fizjologię bakterii w warunkach optymalnych.
	 Jako materiał biologiczny wykorzystano szczep P. aeruginosa ATCC 27853. W toku badań 
wstępnych wyselekcjonowano nanocząstki tlenku cynku (ZnO NPs) i wielościenne nanorurki 
węglowe (MWCNTs). Optymalizację prowadzono z wykorzystaniem metodologii powierzchni 
odpowiedzi (RSM). Do badań fizjologii bakterii wykorzystano testy biochemiczne (mierzone 
spektrofotometrycznie), mikroskopię konfokalną, RT-qPCR oraz cytometrię przepływową.
	 Nanocząstki tlenku cynku były słabszymi stymulatorami niż nanorurki węglowe. 
Niemniej jednak optymalizacja z wykorzystaniem obydwu stymulatorów się powiodła. Produkcja 
z wykorzystaniem MWCNTs prowadziła do uzyskania dziesięciokrotnie większej ilości piocyjaniny 
niż przy ZnO NPs. Stymulacja nanocząstkami ZnO wiązała się ze zwiększoną odpowiedzią 
populacji bakteryjnej na stres oksydacyjny, w przeciwieństwie do stymulacji MWCNTs. Mikroskopia 
konfokalna wykazała, że MWCNTs wspierały formowanie mikrokolonii i stymulowały produkcję 
biofilmu.
	 Nanomateriały mogą pełnić funkcję silnych stymulatorów produkcji piocyjaniny oraz 
aktywnie modyfikować fizjologię bakterii.
	 Finansowanie: projekt LIDER (LIDER14\/0169\/2023), NCBR, Polska.
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Sesja XIV 
Antybiotykooporność 
w koncepcji ONE HEALTH - 
antybiotyki w medycynie, 
przemyśle i środowisku
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Lekooporność Staphylococcaceae izolowanych od szopów praczy

Antimicrobial resistance of Staphylococcaceae isolated from raccoons

Sylwia Andrzejczak-Grządko

Uniwersytet Zielonogórski, Zielona Góra, Polska

 s.andrzejczak-grzadko@wnb.uz.zgora.pl

	 Szop pracz (Procyon lotor) jest gatunkiem inwazyjnym, który w ostatnich dekadach dy-
namicznie rozszerza swój zasięg w zachodniej Polsce. Jego oportunistyczne żerowanie oraz 
zdolność do zasiedlania środowisk silnie przekształconych przez człowieka sprawiają, że szop 
jest gatunkiem wyraźnie synantropijnym. Bliski kontakt z antropogenicznymi źródłami zanieczysz-
czeń mikrobiologicznych – odpadami komunalnymi, ściekami czy miejscami bytowania zwierząt 
domowych – sprzyja kolonizacji jego mikrobioty przez drobnoustroje potencjalnie patogenne, 
w tym bakterie lekooporne.
	 Wśród mikroorganizmów istotnych z punktu widzenia zdrowia publicznego znajdują się 
przedstawiciele rodziny Staphylococcaceae, obejmującej zarówno gatunki komensalne, jak i opor-
tunistyczne patogeny zwierząt oraz ludzi. Ze względu na zdolność do nabywania i przekazywa-
nia genów oporności stanowią ważny wskaźnik ryzyka epidemiologicznego. Analiza izolatów od 
szopów praczy pozwala ocenić ich potencjalną rolę jako rezerwuaru oporności w środowisku.
	 W badaniu wykorzystano 59 szczepów bakteryjnych z rodziny Staphylococcaceae, pozy-
skanych z wymazów z jam nosowych szopów praczy: Staphylococcus delphini, S. stepanovicii, 
S. fleurettii, S. simulans, S. xylosus, S. lugdunensis, S. equorum, S. cohnii, S. saprophyticus, 
Mammaliicoccus sciuri oraz M. vitulinus. Spośród analizowanych izolatów 40 wykazało oporność 
na penicyliny, a fenotyp MRSA stwierdzono u 16 z nich. Ponadto 72% szczepów wykazało opor-
ność na oksacylinę. U połowy izolatów opornych na metycylinę potwierdzono obecność genu 
mecA, a 9 z nich posiadało również gen blaZ.
	 Uzyskane wyniki wskazują, że szop pracz może stanowić istotny rezerwuar bakterii Sta-
phylococcaceae o zróżnicowanych profilach oporności. Obecność genów mecA i blaZ w izolatach 
pochodzących od gatunku synantropijnego podkreśla znaczenie monitorowania dzikich populacji 
w kontekście rozprzestrzeniania się oporności na antybiotyki.
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Integrony oporności u bakterii wyizolowanych z plastisfery 
osadów rzecznych

Resistance integrons in bacteria isolated from the plastisphere of 
river sediments

Nicoletta Makowska-Zawierucha, Martyna Kryger, Aleksandra Kozioł, Nikola Mazur

Department of Microbiology, Faculty of Biology, Adam Mickiewicz University in Poznań, Poland

 nicola.makowska@amu.edu.pl

	 Antimicrobial resistance is recognized by the World Health Organization as one of the most 
pressing global public health threats. Aquatic environments, particularly river systems, serve as 
important reservoirs and dissemination routes for antibiotic-resistant bacteria (ARB), antibiotic 
resistance genes (ARGs), and integrons. Microplastics (MPs), an emerging anthropogenic 
pollutant, provide a unique ecological niche known as the plastisphere, which may facilitate the 
persistence and horizontal transfer of antimicrobial resistance determinants. 
	 The aim of this study was to evaluate the prevalence of class 1 integrons as a marker of 
anthropogenic antimicrobial resistance among bacterial communities colonizing MPs collected 
from sediments of the Odra River, one of the largest rivers in Central Europe.
	 Sediment samples were collected along a hydrological gradient, including sites in the 
Odra River upstream and downstream of the Warta River confluence. MPs were isolated from 
sediments using density separation with a saturated NaCl solution. Bacteria attached to MPs 
were cultured on Brain Heart Infusion (BHI) agar and BHI agar supplemented with streptomycin. 
The prevalence of class 1 integrons was determined among the isolates and compared with that 
observed in heterotrophic bacteria isolated from the surrounding sediments.
	 The abundance of bacteria associated with MPs ranged from 102 to 103 CFU\/g. Class 
1 integrons were detected in approximately 31% of plastisphere isolates, representing a higher 
prevalence than that observed among heterotrophic bacteria isolated from surrounding sediments 
(27%).
	 The results indicate that MPs in river sediments may act as hotspots for the accumulation 
and persistence of bacteria carrying class 1 integrons, highlighting their potential role in the 
environmental dissemination of antimicrobial resistance in large river ecosystems.
	 The study was funded by National Science Center grant no. NCN 2025\/57\/B\/NZ8\/01413.
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Charakterystyka molekularna szczepów bakteryjnych opornych 
na wybrane antybiotyki, wyizolowanych ze ścieków surowych 

i oczyszczonych, a także wód stanowiących ich odbiornik (Zatoka Pucka, 
Morze Bałtyckie)

Molecular characterization of bacterial strains resistant to selected 
antibiotics, isolated from raw and treated wastewater and their receiving 

waters (Puck Bay, Baltic Sea)

Nikol Szeszuła, Ewa Kotlarska, Grzegorz Siedlewicz, Anna Baraniak, Agnieszka Kociszewska, 
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	 W związku z rosnącym problemem oporności drobnoustrojów na środki przeciwdrob-
noustrojowe, kluczowe staje się monitorowanie środowiska zgodnie z koncepcją „Jedno Zdro-
wie” (One Health). Oczyszczalnie ścieków oraz ich odbiorniki stanowią istotny rezerwuar i drogę 
transmisji bakterii lekoopornych do środowisk morskich. W ramach międzynarodowego projektu 
BALTIC-AMR celem badań była kompleksowa charakterystyka molekularna bakterii opornych 
na antybiotyki beta-laktamowe i karbapenemy, wyizolowanych ze ścieków surowych, oczyszczo-
nych oraz osadu czynnego (OŚ Gdynia-Dębogórze), a także z wód morskich pobranych w rejonie 
ujścia kolektora w Mechelinkach. 
	 Izolację szczepów prowadzono metodą filtracji membranowej i posiewów na podłoża 
chromogenne. Do identyfikacji biochemicznej i fenotypowej zastosowano automatyczny system 
VITEK® 2, natomiast mechanizmy oporności weryfikowano za pomocą serii reakcji PCR i se-
kwencjonowania metodą Sangera. 
	 Analiza w systemie VITEK® 2 potwierdziła przynależność izolatów głównie do rodziny En-
terobacteriaceae (Escherichia coli, Enterobacter cloacae complex, Citrobacter freundii, Klebsiella 
pneumoniae, Enterobacter aerogenes, Kluyvera intermedia) oraz niefermentujących pałeczek 
Pseudomonas (m.in. P. aeruginosa). Badania molekularne wykazały obecność genów beta-lak-
tamaz (TEM, SHV, CTX-M, VIM, OXA-A, OXA-B, OXA-C, NDM, GES, KPC), genu qac?E1 
oraz integraz intI1, intI2 i rzadkiego intI3. Sekwencjonowanie potwierdziło obecność genów GES, 
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KPC, NDM, OXA oraz VIM. Analiza bioinformatyczna regionów zmiennych integronów klasy 1 
wykazała w większości szczepów geny oporności na trimetoprim, a w dwóch izolatach ujawniła 
zdegradowaną sekwencję szczątkową kasety (fragment aadA9). 
	 Wyniki wskazują na ogromną rolę mobilnych elementów genetycznych w środowiskowej 
akumulacji lekooporności i potwierdzają, że badany rejon Zatoki Puckiej jest istotnym rezerwu-
arem wielolekoopornych bakterii, co wymaga stałego monitoringu mikrobiologicznego.
	 Projekt nr 2023\/05\/Y\/NZ9\/00169 finansowany przez Narodowe Centrum Nauki w ra-
mach współpracy z siecią JPIAMR – Joint Programming Initiative on Antimicrobial Resistance.
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Genomowe i fenotypowe uwarunkowania antybiotykooporności bakterii 
kwasu mlekowego izolowanych ze środowisk hodowlanych

Genomic and phenotypic determinants of antibiotic resistance in lactic 
acid bacteria isolated from livestock environments

Anna Mikołajczuk-Szczyrba, Karolina Wnęk-Auguścik, Paulina Średnicka, Adrian Wojtczak, 
Justyna Nasiłowska
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	 Wstęp: Bakterie kwasu mlekowego (LAB) stanowią istotny element mikrobioty przewo-
du pokarmowego zwierząt gospodarskich oraz są szeroko wykorzystywane w przemyśle spo-
żywczym, jak również jako składniki preparatów probiotycznych. Jednocześnie mogą pełnić rolę 
rezerwuaru genów oporności na antybiotyki, co budzi obawy w kontekście ich potencjalnego 
transferu do bakterii patogennych. 
	 Cel: Celem pracy była kompleksowa analiza genomowa i fenotypowa oporności na anty-
biotyki u LAB wyizolowanych ze środowisk związanych z hodowlą zwierząt. 
	 Materiał i metody: Badaniu poddano 4 szczepy bakterii kwasu mlekowego: Limosilac-
tobacillus oris KKP 4206,  Ligilactobacillus agilis KKP 4207, Lactococcus petauri KKP 4205 oraz 
Limosilactobacillus reuteri KKP 4201, wyizolowane z próbek kału zwierząt gospodarskich oraz 
środowiska okołoprodukcyjnego. Oporność fenotypową określano poprzez wyznaczenie minimal-
nego stężenia hamującego (MIC) dla 9 antybiotyków z wykorzystaniem pasków E-test na podłożu 
MRS, zgodnie z wytycznymi EFSA. Analizy genomowe obejmowały sekwencjonowanie całoge-
nomowe oraz identyfikację genów oporności i elementów mobilnych z wykorzystaniem narzędzi 
bioinformatycznych. 
	 Wyniki: Wykazano zróżnicowany profil oporności badanych szczepów, obejmujący za-
równo oporność naturalną, jak i nabytą. Analiza genomowa ujawniła obecność genów oporności, 
w tym zlokalizowanych na elementach mobilnych, co wskazuje na potencjał ich horyzontalnego 
transferu. Stwierdzono rozbieżności pomiędzy fenotypem oporności a obecnością genetycznych 
determinant oporności. 
	 Wnioski: LAB izolowane z próbek kału zwierząt gospodarskich oraz środowiska okołopro-
dukcyjnego mogą stanowić istotne źródło genów oporności na antybiotyki. Konieczne jest dalsze 
monitorowanie ich bezpieczeństwa oraz ocena ryzyka transferu genów oporności w ekosyste-
mach mikrobiologicznych.
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Sesja XV 
Bioróżnorodność 
mikrobiologiczna środowisk
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Aktywność i różnorodność bakterii glebowych na terenie tureckiej winnicy

Activity and Diversity of Soil Bacteria at a Turkish Vineyard

Anna Bilokinna, Ufuk Çelikkol Akçay, Karolina Furtak

Zakład Mikrobiologii, Instytut Uprawy Nawożenia i Gleboznawstwa, Państwowy Instytut 
Badawczy, Puławy Polska Katedra Biotechnologii Rolniczej, Wydział Rolnictwa, Uniwersytet 
Nauk Stosowanych w Isparcie (ISUBU), Isparta, Turcja Zakład Mikrobiologii, Instytut Uprawy 

Nawożenia i Gleboznawstwa, Państwowy Instytut Badawczy, Puławy Polska

 abilokinna@iung.pulawy.pl

	 Turcja należy do największych producentów winogron na świecie, a uprawa winorośli 
odgrywa istotną rolę zarówno w produkcji win, jak i winogron deserowych oraz suszonych. 
Intensywna produkcja w winnicach wiąże się z częstym stosowaniem pestycydów, zwłaszcza 
fungicydów i insektycydów, w celu ochrony roślin przed chorobami grzybowymi i szkodnikami. 
	 Celem badań była analiza aktywności i różnorodności bakterii glebowych na terenie 
winnicy zlokalizowanej w rejonie Isparta Merkez. 
	 W trakcie sezonu wegetacyjnego na terenie winnicy są stosowane kilkukrotnie opryski, 
m.in. mieszanka siarczanu miedzi i wapna, trifloksystrobina, alfacypermetryna, deltametryna. 
Harmonogram stosowanych środków obejmuje standardowe etapy ochrony chemicznej winorośli, 
jednak zawiera również substancje, które obecnie są wycofane z użycia w Unii Europejskiej 
i w wielu innych krajach ze względu na ich toksyczność lub zagrożenie dla środowiska: 
monokrotofos, azimfos metylowy, diazynon, karbaryl, propineb, mankozeb, triadimenol. Taki 
program ochrony jest charakterystyczny dla intensywnej produkcji winorośli.
	 Próbki zostały pobrane z głębokości 0-20 cm w trzech różnych punktach (T1, T2, T3) 
w obrębie tej samej winnicy. W pobranych próbkach oznaczono aktywność dehydrogenaz, 
fosfatazy kwaśnej i zasadowej, potencjał metaboliczny mikroorganizmów glebowych oraz 
liczebność bakterii.
	 Aktywność dehydrogenaz była najniższa w próbce T1 w porównaniu do pozostałych gleb, 
natomiast aktywność metaboliczna mikroorganizmów wyrażona indeksem AWCD była najwyższa 
w tej glebie. Różnice te były istotne statystycznie. Analiza korelacji wykazała, że liczebność 
bakterii hodowalnych była pozytywnie skorelowana z oznaczoną aktywnością dehydrogenaz. 
	 Uzyskane wyniki wskazują, że na terenie jednej winnicy występują istotne statystycznie 
różnice między wartościami oznaczonych parametrów. Może to wskazywać na zróżnicowany 
wpływ czynników środowiskowych na glebę, np. nierównomierne oddziaływanie stosowanych 
pestycydów.
	 Opracowanie powstało w ramach realizacji projektu nr 2024\/55\/D\/ST10\/02064 pt. 
„Bakteryjne egzopolimery (EPS) jako strategia przetrwania w stresujących środowiskach i szansa 
na poprawę jakości gleb (hElPStress)”.
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Różnorodność i potencjał metaboliczny mykobiomu endosfery roślin 
ruderalnych z obszarów długotrwale zanieczyszczonych ropą naftową

Diversity and metabolic potential of the endosphere mycobiome of ruderal 
plants from areas with long-term crude oil contamination

Katarzyna Wiejak1, Jarosław Ciepiel1, Karolina Gawryjołek1, Aleksandra Ukalska-Jaruga2, 
Anna Marzec-Grządziel1, Anna Gałązka1

1Zakład Mikrobiologii, 2Zakład Gleboznawstwa i Analiz Środowiskowych; Instytut Uprawy 
Nawożenia i Gleboznawstwa – Państwowy Instytut Badawczy

 kwiejak@iung.pulawy.pl

	 Mykobiom endosfery roślin obejmuje zespoły grzybów, które kolonizują wewnętrzne tkanki 
gospodarza. Stanowi on ważny element mikrobiomu roślinnego, gdyż pełni istotne funkcje w pro-
cesach adaptacji roślin do zmieniających się warunków środowiskowych. W wyniku długoletnie-
go i silnego zanieczyszczenia środowiska glebowego substancjami ropopochodnymi, dochodzi 
do selekcji mikroorganizmów zdolnych do adaptacji i funkcjonowania w warunkach stresowych. 
Wiedza dotycząca mykobiomu endosfery roślin ruderalnych występujących na obszarach zanie-
czyszczonych ropą naftową pozostaje wciąż ograniczona.
	 Celem pracy była ocena bioróżnorodności strukturalnej i funkcjonalnej grzybów z endos-
fery roślinności ruderalnej z terenów długotrwale zanieczyszczonych substancjami ropopochod-
nymi.
	 Materiał badawczy stanowiły rośliny ruderalne pobrane z czterech odwiertów naftowych 
różniących się stopniem zanieczyszczenia oraz przebiegiem naturalnych procesów remediacyj-
nych. W roślinach oznaczono m.in. zawartość ?16 WWA oraz węgla i azotu. Potencjał metabolicz-
ny mykobiomu oceniono z wykorzystaniem systemu Biolog FFPlate, natomiast jego różnorodność 
strukturalną określono na podstawie sekwencjonowania regionu ITS metodą NGS.
	 Analiza sekwencji ITS wykazała zróżnicowaną strukturę mykobiomu endosfery badanych 
roślin. Zaobserwowano różnice w składzie taksonomicznym pomiędzy analizowanymi gatunkami. 
We wszystkich analizowanych próbkach dominowały grzyby należące do typu Ascomycota, zaś 
przedstawiciele Basidiomycota, Mortierellomycota i Glomeromycota występowali w mniejszym 
udziale. Na podstawie wyników z analiz chemicznych zaobserwowano zróżnicowaną zawartość 
?16 WWA, węgla i azotu w tkankach roślin, natomiast ocena aktywności metabolicznej wskazała 
na wysoką różnorodność funkcjonalną społeczności grzybów endofitycznych,
	 Uzyskane wyniki poszerzają wiedzę na temat funkcjonowania mykobiomu endosfery roślin 
pod presją długoterminowego zanieczyszczenia i stanowią podstawę do dalszych badań nad rolą 
grzybów endofitycznych w adaptacji roślin do warunków stresowych.
	 Badania były finansowane z projektu: NCN 2022\/45\/B\/NZ8\/02398 „Oddziaływanie mię-
dzy mikrobiomem, mykobiomem i metawiriomem ryzosfery i endoryzosfery roślin ruderalnych 
oraz ich rola w biernej i czynnej remediacji gleb silnie zdegradowanych i długotrwale zanieczysz-
czonych ropą naftową” (2023-2027).
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Czy różnorodność bakterii w naturalnym kąpielisku miejskim ma znaczenie 
w kontekście zdrowia publicznego?

Does bacterial diversity in natural recreational waters matter in the context 
of public health?

Emilia Miśkiewicz, Anna Kozajda, Arnoldo Font Nájera, Magdalena Kluska, Joanna 
Mankiewicz-Boczek

Pracownia Bezpieczeństwa Biologicznego, Instytut Medycyny Pracy im. prof. J. Nofera, Łódź, 
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	 Wstęp: Na przestrzeni lat rośnie znaczenie niebieskich przestrzeni miejskich, a jakość 
wody kąpieliskowej jest ważnym elementem zdrowia publicznego. Spływy z pól, zrzuty z oczysz-
czalni i spływy z przestrzeni miejskich mogą stanowić źródła zanieczyszczeń chemicznych i mi-
krobiologicznych wód powierzchniowych, których częścią są naturalne kąpieliska miejskie. 
	 Cel: Badanie miało na celu ocenę potencjalnego ryzyka dla zdrowia ludzi wynikającego 
z obecności patogenów i genów antybiotykooporności w naturalnych wodach kapieliskowych.
	 Metody: Próby wody kąpieliskowej pobrano między kwietniem a sierpniem 2025 roku 
na naturalnym kąpielisku miejskim w Łodzi (Polska). Bioróżnorodność bakterii badano z zasto-
sowaniem sekwencjonowania amplikonu 16S rRNA, ponadto przeprowadzono ocenę ilościową 
obecności cyjanobakterii za pomocą qPCR. Analizy potencjału występowania genów antybioty-
koodporności dokonano oceniając obecność genu intl1. 
	 Wyniki: W badanych próbach dominowały 4 bakteryjne taksony obejmujące Actinomy-
cetota, Bacteridota, Pseudomonadota i Verrucomicrobiota. Wśród cyjanobakterii do najliczniej 
występującego rodzaju należał Cyanobium. Najliczniej występujące taksony bakterii o potencjalne 
chorobotwórczym obejmowały Mycobacterium, Pseudomonas, Aeromonas i Clostridium. Analizy 
potencjału przenoszenia genów oporności na antybiotyki wykazały ilościowy wzrost genu intl1 
w kwietniu i lipcu, oraz spadek w maju i we wrześniu. 
	 Wnioski: Naturalne kąpieliska miejskie mogą być rezerwuarem bakterii o potencjale pa-
togennym, jak również genów oporności na antybiotyki, które mogą stanowić ryzyko dla zdrowia 
kąpiących się. Należy zwrócić uwagę na obecność cyjanobakterii, w kontekście produkcji toksyn. 
Wyniki przeprowadzonych badań podkreślają znaczenie jakości wody kąpieliskowej w zapewnie-
niu bezpiecznych warunków rekreacji wodnej na kąpieliskach miejskich.
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Potencjał biostymulacyjny borowiny aktywowanej mikrobiologicznie, 
z użyciem wyrobów: EmFarma i Alginit z Gercei oraz określonych 

konsorcjów bakterii celulolitycznych

Biostimulatory potential of microbiologically activated peat using 
EmFarma, Gercea alginite, and selected cellulose-degrading bacterial 

consortia

R. Błaszczak1, P. Nowotnik2, D. Kaźmierczak3, A. Antosik4, S. Wilczyńska5, A. Raczyk6

1, 2, 6 ProBiotics Polska Wytwórnia Probiotyków, Bratuszyn, Polska 3, 4, 5 Instytut Technologii 
Mikrobiologicznych w Turku, Turek, Poska

 remigiusz.blaszczak@probiotics.pl

	 Borowina jest cennym surowcem organicznym stosowanym w rolnictwie i ogrodnictwie, 
jednak jej potencjał biostymulacyjny może być ograniczony przez niską aktywność mikrobiolo-
giczną i stopień humifikacji 
	 Celem badań była ocena wpływu aktywacji borowiny z wykorzystaniem preparatu EmFar-
ma, Alginitu z Gercei oraz konsorcjów bakterii celulolitycznych (Pseudomonas, Bacillus, Chryse-
obacterium) na jej właściwości chemiczne i mikrobiologiczne, ze szczególnym uwzględnieniem 
zawartości form przyswajalnych i całkowitych makro- i mikroelementów, kationów wymiennych 
oraz liczebności bakterii uczestniczących w udostępnianiu fosforu. Oznaczenia wykonano meto-
dami ICP-OES po mineralizacji mikrofalowej (woda królewska, PN-EN ISO 54321:2021-07) oraz 
ekstrakcji Mehlich 3 i octanem amonu, zgodnie z procedurami Instytutu Technologii Mikrobiolo-
gicznych. 
	 Wyniki wykazały, że mikrobiologiczna aktywacja istotnie modyfikuje właściwości borowi-
ny. Największy wzrost zawartości form przyswajalnych (m.in. Ca, Mg, K, P, Fe, B, S) odnotowa-
no w wariancie z EmFarma, któremu towarzyszyła również stabilizacja Cu oraz spadek Zn i Al 
w wybranych układach. Konsorcja bakterii celulolitycznych zwiększały dostępność Fe i B oraz 
zawartość kationów wymiennych Mg, K i Na.
	 We wszystkich wariantach obserwowano wzrost całkowitej zawartości fosforu i potasu, 
a w części układów także żelaza i magnezu. Szczególnie istotny był wzrost liczebności bakterii 
udostępniających fosfor w wariancie z EmFarma. 
	 Uzyskane wyniki potwierdzają, że EmFarma, Alginit z Gercei oraz konsorcja bakterii ce-
lulolitycznych mogą skutecznie zwiększać potencjał biostymulacyjny borowiny poprzez poprawę 
jej aktywności mikrobiologicznej i biodostępności składników mineralnych.
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Charakterystyka Streptomyces tatrensis sp. nov., wyizolowanego z jaskini 
położonej w Tatrach w Polsce

Characterization of Streptomyces tatrensis sp. nov., isolated from a cave 
located in Tatra mountains in Poland

Patrycja Bielańska, Elaine Romines, Patrycja Golińska, Łukasz Rąbalski, Grzegorz Węgrzyn
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	 The taxonomic classification of actinomycete strain, designated as 5.8T, extracted from 
the moonmilk which was collected in cave of Szczelina Chochołowska, in the Tatra National Park 
in Poland, was determined using a polyphasic taxonomy. The  pairwise  comparisons  of  the  16  
S  rRNA  gene  sequences  revealed  that  the  strain  belongs  to  the  genus  Streptomyces, 
sharing 100% similarity with Streptomyces stoeckheimensis DSM 116496? and Streptomyces tri-
trimontium DSM 119353T. The  digital  DNA–DNA  hybridization  and  average  nucleotide  identity  
values  between  strain  5.8T  and  the  type  strains  of  S.  stoeckheimensis  and  S.  tritrimontium  
were  found  to  be  47.70  and  36.7%,  and  93.40  and  90.25%,  respectively,  show-ing  that  
strain  5.8T  represents  a  novel  species  of  the  genus  Streptomyces.  Consequently,  it  is  
proposed  that  strain  5.8T  be  assigned to the genus Streptomyces as Streptomyces tatrensis 
sp. nov. with strain 5.8T (= DSM 119354T = PCM  3549T) as the  type  strain.  Genome-mining  
revealed  presence  of  high  number  of  biosynthetic  gene  clusters  and  stress  related  genes  
in  the  strain.
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Prątki naszych miast: mikrobiologiczna mapa NTM polskich metropolii

Mycobacteria of our cities: a microbiological map of NTM in Polish 
metropolises

Paulina J. Wałpuska1, Jan Komarow1, Alicja Okrasińska1, Zofia Bakuła1#, Tomasz Jagielski1

1Uniwersytet Warszawski, Wydział Biologii, Instytut Mikrobiologii, Zakład Mikrobiologii 
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	 Wstep: Zarówno w Polsce, jak i na świecie obserwuje się wzrost liczby przypadków cho-
rób wywoływanych przez prątki niegruźlicze (NTM). Mimo to, wiedza na temat ich nisz ekolo-
gicznych pozostaje ograniczona. Co więcej, w Polsce zagadnienie to nigdy wcześniej nie było 
przedmiotem większych badań.
	 Cel: Celem badania była szczegółowa analiza występowania NTM w domach, szpitalach 
i środowisku naturalnym pięciu największych miast polski.
	 Materiały i metody: W latach 2023–2025 pobrano łącznie 430 prób z Warszawy, Kra-
kowa, Wrocławia, Łodzi i Poznania. Materiał podzielono na trzy główne kategorie: środowiska 
zewnętrzne (n=120), domowe (n=195), oraz szpitalne (n=115). Próby izolowano z wody (n=140), 
powietrza (n=110), osadu z syfonu (n=79), osad z kranu (n=71) i gleby (n=30). Wszystkie próby 
wysiewano na podłoża hodowlane w celu wyizolowania NTM. Identyfikację gatunkową przepro-
wadzono na drodze sekwencjonowania markera molekularnego hsp65 lub genomowego.
	 Wyniki: NTM wyizolowano z ponad połowy (233\/430; 54,2%) prób. Zauważalnie wyższy 
odsetek prób NTM-dodatnich odnotowano w Łodzi (52\/84; 61,9%), Krakowie (50\/83; 60,2%), 
Poznaniu (46\/79; 58,2%) i Warszawie (55\/100; 55,0%), w porównaniu z Wrocławiem (30\/84; 
35,7%) (p?0,05). Powyższa zależność dotyczyła również prób pochodzących z gospodarstw do-
mowych. Z kolei w próbach środowiskowych nie odnotowano statystycznie istotnych różnic mię-
dzy miastami. Także placówki opieki zdrowotnej charakteryzowały się stale wysokim, jednolitym 
poziomem kolonizacji NTM, niezależnie od położenia geograficznego (p>0,05).
	 Choć częstość izolacji NTM z poszczególnych rodzajów prób była zbliżona we wszystkich 
badanych miastach (p>0,05), próby środowiskowe sensu stricto (powietrze, woda i gleba) były 
skolonizowane przez NTM częściej niż próby izolowane z elementów hydraulicznych (kamień kra-
nowy, osad z syfonu) (p?0,05). Ogólnie, trzecia część wszystkich szczepów pochodziła z powie-
trza i wody (odpowiednio: 129\/381; 33,9% i 126\/381; 33,1%). Pozostałe szczepy NTM pochodziły 
z osadu z syfonu (48\/381; 12,6%), gleby (42\/381; 11,0%) i kamienia kranowego (36\/381; 9,4%).
	 Wnioski: Wykazano obfite występowanie NTM w pięciu największych miastach Polski. 	
Stopień kolonizacji gospodarstw domowych przez NTM różni się między miastami. Polskie szpi-
tale charakteryzują się statystycznie jednolitym, wysokim obciążeniem NTM. Głównymi źródłami 
NTM są woda i powietrze.
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Kompartmentalizacja taksonomiczna i przewidywany skład funkcjonalny 
mykobiomu Salicornia europaea w Europie

Taxonomic compartmentalization and inferred functional composition of 
the Salicornia europaea mycobiome across Europe
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	 Introduction: Halophyte-associated fungi may contribute to plant performance under sali-
ne conditions, but the taxonomic and inferred functional organisation of these communities across 
the soil–plant continuum remains poorly understood.
	 Aim: To characterise the taxonomic composition, alpha diversity, compartmentalisation 
and inferred functional composition of the Salicornia europaea mycobiome across European sites. 
	 Materials and Methods: Fungal communities were profiled by ITS amplicon sequencing 
in bulk soil, rhizosphere soil, roots and shoots of S. europaea collected from ten saline sites in 
Norway, Poland, France, Croatia and Spain. Taxonomic profiles, Shannon diversity, compartmen-
tal overlap and the assignment of dominant genera to putative functional groups were compared 
across sites and compartments.
	 Results: The analyses revealed pronounced compartment- and site-dependent variation 
in fungal community composition, diversity and inferred functional composition. Soil and plant-
-associated compartments supported distinct fungal assemblages, while the relative contributions 
of dominant taxa and putative functional groups varied along the soil–plant continuum. These 
patterns demonstrated substantial taxonomic and ecological differentiation within the S. europaea 
mycobiome across European locations.
	 Conclusions: The S. europaea mycobiome shows marked variation in taxonomic and 
functional composition across soil and plant compartments. Integrating taxonomic profiles, diversi-
ty and inferred ecological functions provides a basis for future functional studies and for evaluating 
fungal microbiome applications in saline agriculture.
	 Funding: This work was supported by the National Science Centre (Poland) – grant num-
ber OPUS 2019/33/B/NZ9/02803.
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Sesja XVI 
Pasożyty – życie wewnątrz życia
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Częstość występowania Borrelia burgdorferi sensu lato w populacji 
kleszczy na terenie Parku Kościuszki w Katowicach

Prevalence of Borrelia burgdorferi sensu lato complex in ticks collected 
from Kościuszko Park in Katowice

Joanna Witecka, Olga Pawełczyk, Natalia Adamiecka, Robert Wojtyczka
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	 Wstęp: Park Kościuszki jest terenem zieleni miejskiej, który stanowi miejsce codziennej 
aktywności i wypoczynku dla mieszkańców Katowic. Jego walory przyrodnicze stwarzają jed-
nocześnie odpowiedni ekosystem dla kleszczy pospolitych (Ixodes ricinus), będących głównymi 
wektorami Borrelia burgdorferi sensu lato, czynnika etiologicznego boreliozy z Lyme. 
	 Cel: Celem badań było określenie częstości występowania bakterii Borrelia burgdorferi 
sensu lato w populacji kleszczy pochodzących z terenów zielonych Parku Kościuszki w Katowi-
cach.
	 Materiał i metody: Kleszcze zostały odłowione ze środowiska metodą flagowania w maju 
2025 roku. Następnie, przeprowadzono badania faunistyczne oznaczając kleszcze do gatunku 
i stadium rozwojowego. Badania molekularne rozpoczęto od homogenizacji i wyizolowania kwa-
sów nukleinowych metodą amoniakalną. Dokonano spektrofotometrycznego pomiaru koncentracji 
i czystości DNA. Obecność patogenów analizowano przy użyciu techniki PCR ze starterami 
specyficznymi dla kompleksu Borrelia burgdorferi sensu lato (Fla 1 \/ Fla 2). Produkty amplifikacji 
rozdzielano w środowisku 2% żelu agarozowego w obecności bromku etydyny, następnie wizu-
alizowano w świetle UV i archiwizowano. Próbę uznawano za pozytywną dla krętków kompleksu 
B. burgdorferi sensu lato, gdy produkt amplifikacji liczył 482 pary zasad.
	 Wyniki: Z roślinności parkowej odłowiono 46 kleszczy należących do gatunku I. ricinus. 
Najliczniej reprezentowanym stadium życiowym były nimfy (n=34), które stanowiły 73.91 % ze-
branego materiału badawczego. Ponadto, odłowiono osobniki dorosłe, odpowiednio: 6 samic i 6 
samców. Ogółem, aż 21.74 % zbadanych kleszczy było zainfekowanych B. burgdorferi sensu lato. 
Bakterie z rodzaju Borrelia zostały stwierdzone wyłącznie u kleszczy młodocianych, a dokładnie 
u 29.41% zebranych nimf.
	 Wnioski: Na terenie Parku Kościuszki w Katowicach stwierdzono potencjalne ryzyko wy-
stępowania odkleszczowych infekcji Borrelia burgdorferi sensu lato.
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