POST. MIKROBIOL.,
2016, 55, 4, 392-397
http://www.pm.microbiology.pl

BAKTERIE KWASU OCTOWEGO ASAIA SP.
I ICH UNIKALNE ZDOLNOSCI ADAPTACYJNE

Hubert Antolak'*, Dorota Kregiel

!Instytut Technologii Fermentacji i Mikrobiologii, Politechnika Lodzka

Wplyneto w marcu 2016 7.
Zaakceptowano w lipcu 2016 7.

1. Charakterystyka Asaia sp. 2. Zdolnoéci adaptacyjne. 3. Zakazenia oportunistyczne. 4. Symbionta moskitéw i walka z malarig.
5. Podsumowanie

Acetic acid bacteria Asaia sp. and their unique adaptive abilities

Abstract: The natural environment for acetic bacteria of the genus Asaia are Asian fruits, flowers and insects. They are also isolated from
spoiled soft drinks in Europe. These bacteria are classified as saprophytes, but there have been some cases of bacteremia caused by Asaia
lannensis and A. bogorensis strains. They are also isolated as microbiota of mosquitoes in the tropical climate. Their unique adaptation
abilities, such us genes encoding adhesins which help them colonize the environment as well as operons responsible for survival under
various conditions, make Asaia sp. potential microorganisms to be used in the fight against malaria.
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1. Charakterystyka Asaia sp.

Asaia sp. to bakterie kwasu octowego (AAB), nale-
z3ce do klasy a-Proteobacteria, rodziny Acetobacte-
raceae. W obrebie rodzaju wyrdznia si¢ 8 gatunkow
tych bakterii: Asaia bogorensis [35], A. siamensis [28],
A. krungthepensis [36], A. lannensis [26], A. spathodeae
[23], A. astilbis [32], A. platycodi [32], A. prunellae [32].
Ich komorki osiagaja 0,5-1,0 um szerokoscii 1,0-2,0 um
dlugosci. To tlenowe, nieprzetrwalnikujace, Gram-
-ujemne paleczki, ktére wykazuja zdolno$¢ ruchu
dzigki urzesieniu peritrichalnemu. Charakteryzuja sie
aktywnoscig katalazy (EC1.11.1.6) lecz nie wykazuja
aktywnosci oksydazy cytochromowej IV (EC 1.9.3.1).

Bakterie z rodzaju Asaia zasiedlajg nisze ekolo-
giczne bogate w sacharydy, takie jak glukoza, fruktoza
czy sacharoza, stanowiace dla nich podstawowe zrédto
wegla i energii. Izolowane sg zaréwno z egzotycznych
kwiatow, owocdw, ale réwniez z narzadow azjatyckich
i afrykanskich komaréw Anopheles stephensi i An. gam-
biae [12, 30]. Stanowig takze do$¢ czeste zanieczysz-
czenie smakowych wod mineralnych oraz napojow
izotonicznych w Europie [16, 25, 29]. Naleza do mikro-
organizméw mezofilnych, ktére wykazuja najlepszy
wzrost w temperaturze 25-30°C i pH w zakresie 4-5.
Jednak wykazano, ze szczepy wyizolowane jako zanie-
czyszczenie napojow charakteryzuja si¢ zdolnosciag
wzrostu w bardziej zakwaszonych srodowiskach, osig-
gajacych poziom pH 3 [16]. Z kolei izolaty otrzymane
z materiatu klinicznego wykazuja wzrost w tempera-

turze powyzej 35°C [33]. Na pozywkach hodowlanych
zawierajacych m.in. glukoze i weglan wapnia, Asaia sp.
tworza regularne, lososiowe, rézowe badz kremowe
kolonie o $rednicy 1-2 mm ze strefami przejasniania
wskutek produkowanych kwaséw organicznych [24].

Namnazanie bakterii z rodzaju Asaia w napojach
bezalkoholowych prowadzi do zmetnien oraz powsta-
wania klaczkowatych struktur, zbudowanych z komérek
bakteryjnych oraz zewnatrzkomoérkowych zwiazkow
polimerowych (EPS). Synteza oraz charakter wytwa-
rzanych zwigzkéw zalezne s3 m.in. od rodzaju zrodla
wegla w srodowisku bytowania bakterii. Udowodniono,
ze wytwarzanie substancji zewnatrzkomoérkowych prze-
biega wydajniej w srodowiskach zawierajacych sacha-
roze [16, 21, 24]. W badaniach przeprowadzonych
przez Kato zaobserwowano, ze w srodowisku bogatym
w ten sacharyd izolaty Asaia sp. zdolne sa do syntezo-
wania pozakomoérkowego, rozpuszczalnego w wodzie
B-(2,6)-fruktanu [21]. Z kolei Moonmangmee i wsp.
stwierdzili, ze A.bogorensis wykazuje zdolnos¢ do
tworzenia nie tylko zewnatrzkomoérkowych polimeréw
sacharydowych, ale réwniez polimeréw kapsutkowych,
otaczajacych komorki bakteryjne [28]. Uwaza sig, ze
wytworzone polimery stanowig zrédlo pierwiastkow
biogennych, ktére wykorzystywane sg przez komorki
do podstawowych funkcji zyciowych w warunkach glo-
dowych. Wykazano, ze EPS utatwia nie tylko koagre-
gacje komorek, ale takze adhezje bakterii do réznych
materialdw abiotycznych - polistyrenu, polipropylenu
lub politereftalanu etylenu [16, 24, 29].
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2. Zdolnosci adaptacyjne

Badania nad genomem tych bakterii wykazuja, ze
charakteryzuja si¢ one wyjatkowymi zdolnosciami
adaptacyjnymi do nowych srodowisk. Zsekwencjono-
wany genom A. bogorensis NBRC 16594 ma wielko$¢
3198265 par zasad kodujacych 2 758 genéw. Badania
na poziomie molekularnym dowodzg, ze A. bogorensis
sa filogenetycznie blisko spokrewnione z innymi bak-
teriami kwasu octowego Gluconobacter oxydans [22].
Jednak, analiza genomu A. bogorensis wykazala roéw-
niez, ze bakterie te posiadaja geny wspdlne z innymi
bakteriami nalezacymi do AAB - Granulibacter bethes-
densis, izolowanymi od 0s6b z przewlekly choroba
ziarniniakowg (GCD). W materiale genetycznym
Asaia bogorensis zidentyfikowano geny kodujace biatka
adhezyny okreslanej mianem specyficznie-patogenne;j.
Geny kodujace bialko HecA, odpowiedzialne za agre-
gacje i adhezj¢ komorek, obecne sg réwniez u bakterii
odpowiedzialnych miedzy innymi za choroby roslin.
Wystepuja u Pectobacterium atrosepticum oraz Erwi-
nia chrysanthemi (Dickeya dadantii), powodujgcych
miedzy innymi zgnilizne ziemniakéw. Wykazano, ze
biatko HecA odpowiedzialne jest za agregacje komorek
Nicotiana clevelandii wywotujacych nekroze lisci tych
roélin. Dodatkowo, biatko to jest homologiem do wto-
kienkowej hemaglutyniny (FHA) wystepujacej u Bor-
detella pertussis, bedacych czynnikiem etnologicznym
krztusca, czy Klebsiella pneumoniae odpowiedzialnych
za zapalenie pluc [15]. Zidentyfikowano takze dodat-
kowe geny odpowiedzialne za hamowanie proceséw
utleniania oraz geny opornos$ci na antybiotyki. Bada-
nia Kawai i wsp. wykazaly, ze Asaia bogorensis zawiera
dwa kompletne operony kodujace oksydazy cytochro-
mowe typu bo: cyoABCD-1icyoABCD-2 [22]. Analiza
poréwnawcza transkryptoméw wykazala, ze A. bogo-
rensis charakteryzuje si¢ nizszym poziomem ekspresji
cyoABCD-1 w hodowli zawierajacej komoérki HEK293
(Human Embryonic Kidney 293 cells), niz w hodowli
klasycznych dla bakterii kwasu octowego z zastosowa-
niem podloza YPGD (1.0% ekstrakt drozdzowy, 1.0%
pepton, 2.0% glicerol, 0.5% glukoza). Z kolei, w hodowli
tych drobnoustrojéw z innymi typami komdrek obser-
wowano wysoka ilo§¢ transkryptu drugiego z operondw
[22]. Sposrdéd ponad 700 rodzajéw bakterii, 98 gatun-
kow zawiera geny cyoABCD, ale tylko 8, pomijajac
A. bogorensis, wykazuje obecno$¢ dwdch operondw
cyo. Wigkszo$¢ z tych gatunkow stanowig bakterie
patogenne lub symbiotyczne: Bordetella bronchiseptica,
Burkholderia pseudomallei, Stenotrophomonas malto-
philia, Ralstonia solanacearum [22].

Wykorzystanie transkryptomiki pozwolito na odno-
towanie zwiekszonego poziomu ekspresji niektorych
genéw A. bogorensis w hodowlach zawierajacych ko-
morek linii McCoy. Badania te wykazaly, ze poziom

393

ekspresji genéw opornosci na stres Srodowiskowy
w obecnosci komorek somatycznych byl znacznie
wyzszy w porownaniu do klasycznych laboratoryjnych
warunkéw hodowli. Wykazano zwigkszony poziom
ekspresji genu RpoH spelniajacego role biologicznego
sensora zmian temperatury. Co ciekawe, pomimo tego
zjawiska, poziom ekspresji gendw odpowiadajgcych za
biatka szoku cieplnego (HSP, Heat Shock Protein) byt
znaczaco nizszy. Wiele prac doswiadczalnych wykazalo,
ze synteza HSP przez bakterie prowadzi do odpowie-
dzi immunologicznej gospodarza. Mozliwe jest zatem,
ze zachowanie niskiego poziomu HSP stanowi strate-
gie, umozliwiajacg przetrwanie i rozprzestrzenienie
komorek A. bogorensis w organizmie gospodarza [22].
Dodatkowo, za adaptacje do Srodowisk o nizej za-
warto$ci tlenu odpowiedzialne sg oksydazy cytochromu
typu bd (operon cydAB), wykazujace wysokie powino-
wactwo do tlenu. Wykazano, ze Asaia platycodi charak-
teryzuja si¢ zdolnoscig do prowadzenia oksydatywnej
fosforylacji niezaleznej od terminalnej oksydazy cyto-
chromu aa,, ktora wykazuje niskie powinowactwo do
tlenu. Dlatego tez, bakterie te moga zaadaptowac sie
do $rodowisk o obnizonym stezeniu tlenu, takich jak
przewod pokarmowy komaréw [9]. Badania Chouaia
wykazaly, ze Asaia platycodi posiadaja miedzy innymi
system sekrecji typu IV umozliwiajacy wymiane mate-
rialu genetycznego miedzy drobnoustrojami czy wpro-
wadzenie czastek efektorowych do wnetrza gospodarza,
a takze tworzenie biofilmow i kolonizacje $srodowiska
[9]. Dodatkowo, zdiagnozowano u nich system trans-
porteréw blonowych nalezacych do rodziny ABC.
Charakteryzujg si¢ one zdolnos$cig do aktywnego usu-
wania lekow, w sktad ktérych wchodza miedzy innymi
tetracykliny, fluorochinolony, makrolidy, linkozamidy,
aminoglikozydy, chloramfenikol, rifampicyna [18].
Obecnos¢ tych gendw przyczynia si¢ prawdopodob-
nie do zwigkszonej opornosci na antybiotyki. Dodat-
kowo, Asaia sp. posiadaja geny kodujgce biosynteze
wici (MotA, MotB, FlaA, FlaB, FigC, FigD) a takze fim-
brii (sF-Chap i sF-UshP) [9]. Geny odpowiedzialne za
naprzemienne aktywnosci operonéw cytochromowych,
system sekrecji typu I'V, obecno$¢ wici lub fimbrii oraz
adhezyn specyficznie patogennych moga odpowiadac za
kolonizacje, adaptacje i interakcje miedzy gospodarzem
a bakteriami. Moga by¢ one kluczem wyjasniajacym
zdolnosci adaptacyjne bakterii Asaia sp. do coraz to
nowych $rodowisk, nie tylko takich jak kwiaty i owoce,
napoje czy nawet organizmy ssakow, ale takze tak spe-
cyficznych jak organizm moskitow Anopheles sp. [22].

3. Zakazenia oportunistyczne
Dotychczas nie potwierdzono przypadku choroby

bezposrednio wywotlanej bakteriami nalezacymi do ro-
dzaju Asaia. Jednak doniesienia literaturowe $wiadcza,
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ze bakterie te czesto izolowane sg od 0s6b z obnizong
odpornoscig organizmu, po dtugotrwalej terapii leko-
wej, z chorobami serca czy ukladu oddechowego [13, 14].

Pierwszy odnotowany przypadek wyizolowania
bakterii z rodzaju Asaia z materiatu klinicznego doty-
czyl pacjenta hospitalizowanego z powodu zapalenia
otrzewnej. Izolat A. bogorensis otrzymano z materialu
klinicznego pozyskanego od 41-letniej kobiety, ktéra
ze wzgledu na zaawansowang chorobe nerek podda-
wana byla dtugotrwatym dializom [31]. Kolejny przy-
padek dotyczyl 23-letniego pacjenta, wykazujacego
zakazenie ogodlnoustrojowe. Wywiad lekarski wyka-
zal, ze w ciagu ostatnich lat pacjent przechodzit liczne
operacje chirurgiczne zwigzane z miesakiem Ewinga
oraz byl poddawany hospitalizacji z powodu przewle-
ktego enterokokowego zapalenia stawow. Dlugotrwate
terapie antybiotykowe z zastosowaniem amoksycyliny
i klindamycyny doprowadzity do utraty odpornosci
i koniecznosci zastosowania substytucyjnego leczenia
metadonem. W posiewach krwi pacjenta stwierdzono
obecnos¢ antybiotykoodpornych, tlenowych pale-
czek, ktorych diagnostyka tradycyjnymi metodami
biochemicznymi byla nieskuteczna. W wyniku analiz
genetycznych stwierdzono, ze za infekcje odpowiadaja
bakterie A. bogorensis [33]. Podobny przypadek bakte-
riemii wywolanej przez szczep z gatunku A. bogorensis
opisano u 20-letniej kobiety naduzywajacej lekow [34].

Pierwszy raport wyizolowania bakterii A. lannensis
z materialu klinicznego dotyczyt 3-letniego chlopca,
u ktorego zdiagnozowano nawrét rdzeniaka. Histo-
ria karty pacjenta obejmowala rdwniez pancytopenig,
zapalenie blony $§luzowej oraz rzekomobloniaste zapa-
lenie jelita wywotane przez Clostridium difficile. Dalsze
badania wykazaly niedoci$nienie tetnicze, tachykardie
i goraczke 40°C. W trakcie hospitalizacji chlopiec pod-
dawany byl lekoterapii z zastosowaniem meropenemu,
wankomycyny i cefepimu. Z posiewu z krwi pacjenta
wyizolowano bakterie, ktdre zidentyfikowano za po-
mocg metod genetycznych jako A.lannensis. Podob-
nie jak w przypadku A. bogorensis, bakterie wykazywaly
niskg wrazliwo$¢ badz calkowitg opornos¢ na penicy-
liny, cefalosporyny, karbapenemy, fluorochinolony,
aztreonam i amikacyne, czyli antybiotyki powszechnie
stosowane przeciwko bakteriom Gram-ujemnym [1].
Bakterie z rodzaju Asaia identyfikowane byty réwniez
z materialu klinicznego innych pacjentéw pediatrycz-
nych. W 2007 roku wyizolowano bakterie A. lannensis
u 15-miesiecznej dziewczynki, z diagnoza niewydol-
nosci serca zwigzang z kardiomiopatig. Kilka tygodni
wczesniej zdiagnozowano u niej infekcje wirusows
goérnych drég oddechowych. Pézniejsze badania echo-
kardiograficzne ujawnily ostabienie funkcji serca.
W trakcie hospitalizacji u pacjentki wystgpita hipo-
tensja, pofaczona z wysoka goraczka, a posiew krwi
ujawnil obecnos$¢ tlenowych, Gram-ujemnych pale-
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czek. Zastosowano leczenie z wykorzystaniem mero-
penu i wankomycyny. Podobne wyniki otrzymano
w przypadku 5-letniego pacjenta, u ktorego takze
zdiagnozowano kardiomiopatie. U pacjenta wystapily
réwniez bole brzucha, wysoka temperatura (39.9°C),
wymioty i zespol niskiego rzutu serca. Podobnie jak
w poprzednim przypadku, posiew krwi ujawnil obec-
no$¢ Gram-ujemnych bakterii. W kuracji antybio-
tykowej zaprzestano stosowania wankomycyny na
rzecz gentamycyny. Identyfikacje bakterii wyizolowa-
nych z materiatu klinicznego przeprowadzono meto-
dami genetycznymi. Izolat charakteryzowat sie niska
wrazliwoscig na powszechnie stosowane antybiotyki
[19]. W 2008 roku odnotowano przypadek 2-letniego
chlopca chorego na mukowiscydoz¢. Zdiagnozowano
u niego takze niewydolno$¢ trzustki oraz zapalenie
blony sluzowej nosa. W trakcie hospitalizacji zaob-
serwowano nasilony kaszel, odkrztuszanie plwociny,
utrate apetytu, zmeczenie. Mikrobiologiczna analiza
plwociny pacjenta wykazala obecno$¢ nie tylko typo-
wej mikroflory zakazajacej: Haemophilus influenzae,
Moraxella catarrhalis, Staphylococcus aureus, Strepto-
coccus pneumoniae, ale rowniez Gram-ujemnych, tle-
nowych pateczek. Analizy z wykorzystaniem technik
molekularnych pozwolily na zaklasyfikowanie wyizo-
lowanych bakterii do Gluconobacter sp. oraz gatunku
A. lannensis [2]. Ostatni opisany przypadek wystepowa-
nia bakterii Asaia sp. w materiale klinicznym dotyczyt
28-letniej kobiety, u ktorej stwierdzono zachowania
obsesyjno-kompulsywne, polegajace na podawaniu
sobie zastrzykow ze srodkéw farmakologicznych. Bez-
posrednim powodem hospitalizacji byla gorgczka sie-
gajaca 40°C oraz niskie ci$nienie krwi 100/60 mmHg.
Posiewy na podtozu McConkey, podlozu Columbia
oraz agarze czekoladowym wykazaly obecnos¢ rézo-
wych kolonii, ktérych identyfikacja przy zastosowaniu
systemu Vitek2 (BioMérieux) pozwolila na zaklasyfi-
kowanie do rodzaju Shigella. Réwniez komercyjne testy
biochemiczne API 20E, API 20NE i API 32 GN nie
daly jednoznacznego wyniku identyfikacji izolatow.
Podobnie jak w poprzednich przypadkach, identyfika-
cja mozliwa byla dopiero metoda sekwencjonowania
genu 16S rRNA, ktora wykazala ze wyizolowany szczep
nalezy do gatunku A. lannensis. Dodatkowo, okreslenie
minimalnych stezent hamujacych wzrost tych bakterii
wykazalo, ze szczep ten wykazat oporno$¢ na wigkszosé
antybiotykéw. Stwierdzono jego wrazliwos¢ jedynie na
antybiotyki aminoglikozydowe oraz tetracykliny [6].
Przedstawione dane literaturowe $wiadczg o duzych
problemach zwigzanych z identyfikacja bakterii nale-
zacych do rodzaju Asaia. W procedurze diagnostycz-
nej brak jest bowiem odpowiedniego komercyjnego
systemu/testu, pozwalajacego na szybka identyfikacje
tych bakterii. Diagnostyka z wykorzystaniem testow
biochemicznych API20E (BioMérieux), API20NE (Bio-
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Mérieux), API32 GN (BioMérieux), Rapid NF (Thermo
Scientific) czy Vitek (BioMérieux) jest praktycznie nie-
mozliwa. Moore i wsp. stosujac testy API 20NE otrzy-
mat dla szczepu Asaia sp. profil numeryczny 5040000,
ktory odpowiadat w 78,7% rodzajowi Pasteurella. Takze
szczepy A. lannensis wyizolowane przez Kregiel i wsp.
w testach API20NE oraz API20E daly odpowiednio
profile 4045400 i 0004002, przypisane odpowiednio do
rodzajow Pasteurella i Shigella [25, 29]. Identyfikacje
biochemiczng bakterii z rodzaju Asaia przeprowadzili
réwniez Carretto i wsp., otrzymujac wynik Klebsiella
sp. dla testu 20NE, a Pasteurella sp. dla API 20NE oraz
Escherichia coli dla API32GN [6]. Problemy z iden-
tyfikacja, ze wzgledu na brak odpowiednich biblio-
tek danych, pojawiaja sie rowniez przy zastosowaniu
spektrometrii masowej MALDI-TOF MS (Matrix-
-Assisted Laser Desorption/Ionization Time-Of-Flight
Mass Spectrometry). Najbardziej skuteczne metody
identyfikacji tych bakterii to te, oparte na analizach
genetycznych. Dotychczas identyfikacja bakterii Asaia
sp. prowadzona byla z wykorzystaniem sekwencjono-
wania genu 16S rRNA [28, 29, 35, 36]. Jednak, nalezy
pamietad, ze 5 sposrdd 8 opisanych gatunkéw Asaia sp.
charakteryzuje si¢ znacznym, bo wynoszacym 99,5%,
podobienstwem genul6SrRNA, co moze by¢ powo-
dem niedokladnych wynikéw identyfikacji bakterii na
poziomie gatunkowym [2].

4. Symbionta moskitow i walka z malaria

Malaria uwazana jest za jedng z trzech najwazniej-
szych chordéb zakaznych na $wiecie. Przenoszona jest
przez samice komarow z rodzaju Anopheles, za$ zaka-
zenie organizmu czlowieka nastepuje poprzez ugryzie-
nie owadéw. W 2013 roku odnotowano okofo 200 mln
przypadkow zarazenia malarig, ludzi zamieszkujacych
gléwnie regiony tropikalne i subtropikalne, co w sumie
stanowi 106 krajow o tacznej liczbie 3,3 mld ludzi [37].
Malaria, zaraz po AIDS i gruzlicy, jest najniebezpiecz-
niejsza chorobg, zabijajacg rocznie okoto 2 mln ludzi,
gléwnie dzieci. Za rozw6j choroby w organizmie gos-
podarza odpowiedzialne sg jednokomoérkowe pierwot-
niaki z rodzaju Plasmodium, przenoszone przez komary.
Dotychczasowa strategia ograniczenia malarii, obejmu-
jaca stosowanie lekow oraz insektycyddéw, daje coraz
mniejszg skutecznos¢, ze wzgledu na oporno$¢ naby-
wana przez komary oraz pierwotniaki. Dlatego tez, po-
szukiwane sg alternatywne sposoby ograniczania malarii
[7, 27]. Nowoczesne metody walki z malarig oparte sg
o zastosowanie okreslonych symbiontow bakteryjnych,
ktore zamieszkujg organizmy komardw i moga wptywac
na cykl pierwotniakéw Plasmodium sp. [4, 5, 8, 17].

Dotychczasowe badania nad bakteryjnymi sym-
biontami komaréw przenoszacych malarie pokazuja,
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ze w skfad mikroflory izolowanej z komaréw wchodza
bakterie nalezace do rodzajéow Pseudomonas, Rhodo-
coccus, Burkholderia, Serratia, Chryseobacterium, Eliza-
bethkingia. Jednakze, gatunkiem stanowigcym znaczng
wiekszos¢ w procentowym udziale populacji stanowia
bakterie nalezace do rodzaju Asaia [3]. Dotychczas
wykazano, ze narzady rozrodcze, gruczoly slinowe oraz
jelito srodkowe komarow z rodzaju Anopheles zasiedlaja
gatunki: Asaia bogorensis oraz A. platycodi [9, 10, 12].
Pierwotne zasiedlenie organéw owaddw przez bakterie
Asaia sp. nastgpito zapewne w wyniku pozywiania si¢
moskitow pylkiem kwiatéw [10]. Powstala symbioza
bakteria-moskit jest na tyle stabilna, ze komorki bak-
terii zasiedlajgce jelito hamujg rozwdj oocyst Plasmo-
dium sp., ale réwniez przekazywane sg innym osobni-
kom i potomstwu [11].

Zaréwno w prdébach laboratoryjnych jak i srodowi-
skowych wykazano, ze szczepy A. bogorensis przeciw-
dziatajg malarii. Bakterie te byly w stanie dokonac¢ kolo-
nizacji jelita srodkowego i gruczotdéw slinowych oraz
otoczy¢ Plasmodium w réznych stadiach rozwoju (oocy-
sty oraz sporozoity), zachowujac przy tym zywotnosé
i ruchliwo$¢ [11]. Badania wykazaly, Ze zmiany fizjolo-
giczne w jelicie srodkowym moskitow, nastepujace po
positku z krwi, nie wplywaja negatywnie na bytujace
populacje Asaia sp. Ponadto obecnos¢ Plasmodium nie
ma wplywu na liczbe bakterii. Oznacza to, ze zakazone
komary posiadaja odpowiednig liczb¢ komoérek bakterii
z rodzaju Asaia, zdolnych do antagonistycznego dzia-
tania przeciwko Plasmodium [5]. Bakterie w obrebie
$wiatla jelita $rodkowego niekorzystnie wplywaja na
rozne stadia pasozyta malarii. Wykorzystuja do tego roz-
norodne enzymy i toksyny, stwarzaja fizyczne bariery,
ktore utrudniajg wzajemne oddziatywanie Plasmodium
oraz nabtonka jelita sSrodkowego owaddw. Alternatyw-
nie, wptyw bakterii na rozwdj pasozyta moze nastgpic
za po$rednictwem zmiany w fizjologii samego komara.
Prawdopodobnie poprzez indukcje odpowiedzi immu-
nologicznej, pod wptywem obecnosci bakterii i paso-
zytéw, i/lub zmian w metabolizmie gospodarza, ktdre
wplywaja negatywnie na rozwdj Plasmodium. Badania
wykazaly, ze niektore z czynnikéw odpornosciowych
komaréw wywolanych przez bakterie uczestnicza
w zabijaniu pasozytow juz w poczatkowych stadiach
rozwoju oocyst. Uzasadniona wydaje si¢ by¢ hipoteza,
ze obecnos¢ bakterii aktywuje odpowiedz immunolo-
giczng komara, a syntetyzowane peptydy i inne czynniki
odpornosciowe dzialaja przeciwko Plasmodium [11, 17].

5. Podsumowanie
Bakterie z rodzaju Asaia stanowig niezwykle inte-

resujacy model biologiczny. Pateczki te charaktery-
zuja si¢ unikalnymi zdolno$ciami adaptacyjnymi do
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rozmaitych srodowisk takich jak kwiaty, owoce, napoje
bezalkoholowe, ale réwniez organizmy owaddéw czy
ludzi. Réznorodno$¢ mechanizméw umozliwiajacych
przystosowanie si¢ do nowych srodowisk sprawia, ze
bakterie Asaia charakteryzuje swoisty dualizm. Z jednej
strony bakterie te naleza do typowych zanieczyszczen
napojow bezalkoholowych oraz sg oportunistycznymi
patogenami czlowieka, z drugiej strony, jako typowa
mikrobiota moskitow, stanowig wazny mikroorganizm
dla opracowania strategii w walce z malarig.
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