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Bakterie pektynolityczne z rodzajow Pectbacterium (dawniej Erwinia carotovora)
i Dickeya (dawniej Erwinia chrysanthemi) powoduja choroby takie jak czarna nozka oraz
mokra zgnilizna. Choroby te, w zaleznosci od warunkéw klimatycznych, powoduja straty
od 2 do 10% plonéw. W 2009 roku wartos$¢ strat plonow ziemniaka, spowodowanych przez
bakterie pektynolityczne w Europie, zostala oszacowana na 250 milionéw Euro. W ciagu
ostatnich kilku lat, szczepy bakterii z rodzaju Dickeya byly coraz czgsciej izolowane
z chorych tkanek roslinnych w wielu krajach europejskich. Rodzaj Dickeya jest wysoko
zréznicowang grupa bakterii, ktéra zgodnie z obowigzujaca klasyfikacja obejmuje siedem
gatunkow: D. aquatica, D. chrysanthemi, D. dadantii, D. dianthicola, D. paradisiaca,
D. solani oraz D. zeae. Ostatnie doniesienia z wielu krajow europejskich wskazuja, ze
bakterie nalezace do ustanowionego w 2014 roku gatunku D. solani moga efektywnie
infekowa¢ 1 wywolywa¢ symptomy chorobowe na roslinach ziemniaka w strefie klimatu
umiarkowanego. Szczepy D. solani sa bardziej agresywne niz bakterie z gatunku
D. dianthicola. Przeprowadzone badania wykazaty, ze maja zdolno$¢ do infekowania roslin
w temperaturze typowej dla klimatu umiarkowanego a takze iz stosunkowo niski poziomu

inokulum bakteryjnego moze wywotywac¢ objawy chorobowe.

Wykazano takze, iz bakterie z gatunku D. solani maja lepsza zdolnos¢ do kolonizacji
korzeni roslin ziemniaka a takze rozprzestrzeniania si¢ poprzez tkanke naczyniowa roslin.
D. solani, podobnie jak inne bakterie pektynolityczne wytwarza szerokig game zakres

enzymoOw degradujacych sktadniki scian komorkowych roslin.



Celem przedstawionej rozprawy doktorskiej byta: 1) fenotypowa oraz genotypowa
charakterystyka szczepow D. solani pochodzacych z réznych stref klimatycznych,
izolowanych w takich krajach jak: Polska, Finlandia oraz Izrael; 2) zbadanie wptywu
ekstraktu otrzymanego z bulw ziemniaka na ekspresje w komoérkach D. solani wybranych
genow : pelD, pell, tssK, IfaA; 3) genomika porownawcza dziesieciu szczepéw D. solani,
przeprowadzona na sekwencjach genomowych czterech szczepéw sekwencjonowaniach
w ramach niniejszej pracy i rdéznigcych si¢ poziomem wirulencji, oraz na sekwencjach

genomowych szeSciu szczepow D. solani dostepnych w GenBank.

Whyniki analizy geno- oraz fenotypowej wykazaly, ze szczepy pochodzace z roéznych
warunkow klimatycznych posiadaja identyczne profile rep-PCR (badania przeprowadzono
z uzyciem starterow REP, ERIC oraz BOX) a takze identyczne profile restrykcyjne uzyskane
w analizie przeprowadzonej metoda elektroforezy pulsowej (RFLP-PFGE), ale roznig si¢
cechami fenotypowymi, w szczeg6lnosci w poziomem aktywnosci enzymoéw degradujacych
$ciany komorkowe. Szczepy D. solani wyizolowane w Polsce wykazywaty wyzsza aktywnosc¢

pektynaz, celulaz oraz proteaz niz szczepy wyizolowane w Finlandii czy lzraelu.

W kolejnym etapie pracy do gendéw kodujacych czynniki odgrywajace istotng role w rozwoju
infekcji wprowadzono kasety z genem reporterowym GUS, w celu sprawdzenia wplywu

ekstraktu otrzymanego z bulw ziemniaka na ekspresje zmutowanych genow.

Przeprowadzone badania wykazaly, iz ekstrakt tkankowy najefektywniej induje ekspresje
genu IfaA. Ekspresja genu pelL byta rozwniez indukowana przez ekstrakt, jednak poziom
indukcji byt nizszy niz w pryzpadku genu IfaA. Natomiast ekspresja genow pelD oraz tssK nie

byly indukowane przez ekstrakt roslinny.

Analiza poréwnawcza genomoéw 10 szczepdéw bakterii D. solani pozwolita na opisanie
pangenomu tego gatunku. W genomach 10 szczepow D. solani zidentyfikowano 41 947
genow. Geny te zostaly zgrupowane w 5 045 grup ortologicznych (ang. Ortologous Groups);
3 809 nalezy do tzw. rdzenia genomu (ang. core genome), 413 do genomu dodatkowego (ang.
accessory genome) a 823 to tzw. genomu unikatowego (ang. unique genome). Analiza
sekwencji bialkowych dziewigciu enzymow degradujacych sktadniki Scian komorkowych
oraz dziewigtnastu regulatorow ekspresji genow kodujacych wspomniane biatka (wybranych
na podstawie badan D. dadantii 3937), wykazata 100 % homologii sekwencji badanych

bialekw obrebie 10 analizowanych genomow D. solani.



Wykonane w ramach niniejszej rozprawy badania wykazaly, iz szczepy z gatunku D. solani
tworza bardzo jednolita genetycznie grupe bakterii. Z drugiej strony, badane szczepy
wykazaly pewne zroznicowanie cech fenotypowych. Postawiono hipoteze, iz kluczem do
obserwowanych réznic fenotypowych jest zroéznicowana, iz regulacja ekspresji gendow
kodujacych czynniki wirulencji. Na réznice w ekspresji gendéw kodujacych czynniki
wirulencji moga wptywaé takie czynniki jak na przyklad: temperatura, anaerobioza, pH
srodowiska, ograniczenie dostepnosci zelaza a takze obecno$¢ roéznego rodzaju zwigzkow

pochodzenia roslinnego.



