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Abstract: The Listeria-like atypical strains have been identified in the natural environment and in the food samples lately. In recent times,
Listeria monocytogenes isolates were characterized for molecular serogroup identification by multiplex PCR. Subsequently, virulence
genes were detected. The results of the study show that the presence or absence of some virulence genes depends on the serotype of
L. monocytogenes. The phylogenetic position and phenotypic character of isolated strains similar to Listeria spp. were studied. The atypical
strains were examined based on diagnostic tests (hemolysis, CAMP, sugar fermentation, motility at 25°C) commonly used to identify
Listeria. The isolates were highly similar phenotypically. The rrs gene sequence (encoding 16S rRNA) was analyzed in comparison to
the genus Listeria. 16S rRNA sequencing data showed that these strains belong to the genus Listeria, but were different from all other
known species. Phylogenetic distance from six known species of the genus Listeria indicated that they represent a novel species. The
names Listeria marthii, Listeria rocourtiae, Listeria weihenstephanensis and Listeria fleischmannii were proposed for the four novel species
isolated from samples obtained from the natural environment and food. Moreover, the presence of natural atypical hemolytic Listeria
innocua strains and natural atypical nonhemolytic Listeria seeligeri isolates was observed. These strains differed from known L. innocua
and L. seeligeri in only one of the hly gene.
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1. Wstep

Od konca lat ’80 pojawilo si¢ wiele publikacji doty-
czacych patogennosci Listeria monocytogenes. Pro-
wadzone badania analizowaly korelacje okreslonego
serotypu L. monocytogenes z obecnoscia genéw wirulen-
¢ji. Okazalo sie bowiem, ze nie wszystkie szczepy tego
gatunku maja geny patogennosci.

Nowym aspektem badan zwigzanym z rodzajem
Listeria byto réwniez wyizolowanie listeriopodobnych
szczepow atypowych z préb zywnosci oraz ze $rodo-
wiska naturalnego. Morfologia i pewne cechy bioche-
miczne szczepow wskazywaly na ich przynaleznos¢ do
rodzaju Listeria. Mikroorganizmy te posiadaty jednak
unikatowe i odmienne wlasciwosci, ktére nie pozwalaly
na ich klasyfikacje do konkretnego gatunku Listeria.

Identyfikacja wyizolowanych szczepow atypowych
opierala si¢ na wykorzystaniu metod biochemicznych
pozwalajacych na szczegdtowe okreslenie cech feno-
typowych bakterii, jak réwniez na analizie genotypu
badanych szczepow [1, 22, 23, 35, 50, 59, 60].

Kilka z wyizolowanych szczepoéw atypowych skla-
syfikowano jako nowe gatunki Listeria [1, 22, 23, 35].
Pojawily sie rowniez szczepy, ktorych analiza wykazata
przynalezno$¢ do dwoch znanych juz gatunkow Liste-
ria. Szczepy te cechowaly sie jednak atypowa zdolnoscia
do hemolizy [59, 60].

2. Charakterystyka rodzaju Listeria

L. monocytogenes po raz pierwszy zostala opisana
przez Murraya w 1926 roku [44]. Oficjalne odkrycie
bakterii przypada jednak na rok 1924, kiedy to z choru-
jacych na posocznice krolikow i swinek morskich wyizo-
lowano nieznane dotychczas drobnoustroje [4]. Murray
poczatkowo okreslit wyodrebniony mikroorganizm jako
Bacterium monocytogenes. Dopiero w 1940 roku Harvey
Pirie zmienil nazwe rodzaju na Listeria [24].

Do 1961 roku L. monocytogenes byta jedynym przed-
stawicielem Listeria sp., ktory do tego czasu uwazany
byt za rodzaj monotypowy. W kolejnych latach do
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Listeria sp. dolaczaly Listeria denitryficans (1961),
Listeria grayi (1966), Listeria murrayi (1971). Liste-
ria innocua, Listeria welshimeri oraz Listeria seeligeri
zostaly dodane do rodzaju w 1983 roku [16]. Listeria
ivanovii zostata wlaczona jako ostatnia w 1985 roku.
Rozdzielono ja nastepnie na dwa podgatunki L. iva-
novii subsp. ivanovii i L. ivanovii subsp. londoniensis
[22]. Jednak dalsze badania zaréwno genotypowe jak
i fenotypowe dokonaly kolejnych weryfikacji. W kon-
sekwencji L. murrayi wlaczono do gatunku L. grayi,
a L. denitryficans zostala zaklasyfikowana do nowego
rodzaju Jonesia, w wyniku czego przyjeta nazwe Jonesia
denitryficans [39]. W wyniku powyzszych zmian, az do
niedawna wsérdd rodzaju Listeria wyr6zni¢ mozna bylo
sze$¢ gatunkow: L. monocytogenes, L. innocua, L. iva-
novii, L. seeligeri, L. welshimeri oraz L. grayi [59].

Wszystkie mikroorganizmy zaklasyfikowane do
rodzaju Listeria to Gram-dodatnie krétkie pafeczki
o diugosci 1,2 um i szerokosci 0,5um [4, 40], ktore
zazwyczaj wystepuja pojedynczo lub tworzg krotkie
tancuszki [40]. Moga réwniez organizowac sie w sku-
piska palisadowe i przyjmowac ksztalt liter ViY [51].
Listeria spp. nie wytwarzajg spor ani otoczki. Sg to
mikroorganizmy wzglednie beztlenowe oraz psychro-
trofowe [2], rosng w szerokim zakresie temp. 0-45°C
oraz przy pH 6-9 [23]. Najlepiej rozwiniete zdolnosci
adaptacyjne posiada L. monocytogenes, ktora wzrasta
réwniez w temperaturze -2°C oraz przy pH siegaja-
cym do 4,4. Natomiast catkowita inaktywacja bakterii
tego gatunku obserwowana jest dopiero w temperatu-
rze powyzej 75°C [61]. Cechg identyfikacyjng wszyst-
kich gatunkéw Listeria jest zdolnos¢ do ruchu w temp.
25°C [38], jak réwniez fakt, iz sa katalazo-dodatnie
oraz oksydazo-ujemne [23]. Gatunki Listeria rdzinig
sie natomiast zdolnos$cia do fermentacji cukréw oraz
wlasciwosciami litycznymi w stosunku do erytrocytow
réznych gatunkéw zwierzat m.in. konskich, owczych
[30], kroliczych jak rowniez cztowieka [40]. Stanowi to
podstawe do odrézniania gatunkéw hemolitycznych od
pozostatych niehemolitycznych [59].

Wszystkie bakterie z rodzaju Listeria a w szczegdl-
nosci L. monocytogenes tolerujg ekstremalne warunki
takie jak: niskie pH, niska temperatura oraz wysokie
zasolenie. Te wlasciwosci powodujg, ze sg one szeroko
rozpowszechnione w wielu naturalnych i miejskich
$rodowiskach [23]. Mozna wyizolowac je z réznych
biocenoz [59] m.in. z gleby, $ciekow, wody, pasz tzw.
kiszonek czy produktéw spozywczych [28].

W rutynowej procedurze identyfikacji szczepow bak-
teryjnych pod wzgledem ich przynaleznosci do okres-
lonego gatunku stosuje si¢ metody fenotypowe, wsrod
ktorych wykorzystywane sg m.in. testy API Listeria, jak
i niekiedy metody genetyczne oparte na reakcji PCR [35].

Co wigcej szczepy bakterii nalezace do Listeria sp.
charakteryzuja sie okreslonym serotypem [28, 37] oraz
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posiadajg typowe dla siebie warianty genow. Determi-
nujg one zaréwno przynaleznos¢ szczepdw do jednego
z szesciu wystepujacych gatunkow [5], jak réwniez
pozwalaja na okreslenie pokrewienstwa pomiedzy
gatunkami [12, 22].

2.1. Filogenetyczne pokrewienstwo pomiedzy
gatunkami rodzaju Listeria

Gatunki Listeria wykazuja miedzy sobg rézny sto-
pien pokrewienstwa. Obecnie wyr6znia si¢ dwa klady
zawierajace odpowiednie gatunki bakterii. Pierwszy
z kladow sklada si¢ z L. monocytogenes i L. innocua
a drugi obejmuje L. seeligeri, L. ivanovii oraz L. welshi-
meri. Oba klady zawieraja zaréwno przedstawicieli
gatunkow posiadajacych odpowiednie warianty kla-
stra genow wirulencji tj. L. monocytogenes, L. ivanovii
i L. seeligeri jak rowniez te gatunki, ktére go nie maja
tj. L.innocua i L. welshimeri [12]. Ciekawy jest fakt,
ze klaster gendéw wirulencji ma tg sama lokalizacje
genomowa, pomimo iz bakterie nalezg do dwéch réz-
nych kladow [22].

Interesujace jest rowniez, ze istnieje bliskie pokre-
wienistwo pomiedzy gatunkami patogennymi i nie-
patogennymi. Chorobotwoércza L. monocytogenes jest
najblizsza filogenetycznie z niezjadliwg L. innocua.
Natomiast patogenna L. ivanovii z L. seeligeri, ktora
pomimo posiadanego klastra wirulencji uwazana jest za
forme niepatogenng. Moze by¢ to zwigzane z brakiem
innych nieznanych jeszcze czynnikow, ktére wptywaja
na zdolnosci chorobotworcze L. seeligeri [12].

Prowadzone badania filogenetyczne sugeruja wiec
obecnos¢ wspolnego przodka dla obu wymienionych
kladow. Przodek ten posiadal klaster genéw wirulen-
cji, po czym wystgpily dwie niezalezne delecje, ktore
doprowadzily do straty powyzszego klastra genow
u pozostatych niepatogennych czlonkéw obu kladow.

Status L. grayi jest do tej pory nieokreslony [22].
Wiadomo jedynie, iz jest najbardziej odlegla filogene-
tycznie od pozostatych gatunkow Listeria [12].

2.2. Serotypy

Szczepy bakteryjne nalezace do okreslonych gatun-
kéw rodzaju Listeria réznig si¢ dodatkowo miedzy
sobg determinantami antygenowymi znajdujacymi
sie na powierzchni komérki. Réznice antygenowe sa
wynikiem obecnosci réznych zwigzkéw chemicznych
takich jak biatka blonowe czy kwas lipotejchojowy,
ktére warunkujg strukture blony komodrkowej [25].
Takie odmiennosci pomiedzy szczepami moga by¢
identyfikowane dzigki wykorzystaniu typowania sero-
logicznego. Pozwala to na bardziej szczegdtowy podziat
Listeria spp. ze wzgledu na posiadany serotyp, ktdry
okreslany jest na podstawie cieplo-stabilnego antygenu
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somatycznego O (15 podtypdw I-XV) oraz ciepto-labil-
nego antygenu rzeskowego H (4 podtypy A-D) i deter-
minowany ich odpowiednig kombinacja [28].

Poczatkowo do przeprowadzania serotypowania
wykorzystywano przede wszystkim metody immuno-
logiczne, ktore opieraly si¢ na specyficznej reakcji anty-
gen-przeciwcialo [56]. W wyniku tego wsrod szczepow
L. monocytogenes wyrdzniono 12 serotypow (1/2a, 1/2b,
1/2¢, 3a, 3b, 3¢, 4a, 4b, 4c, 4d, 4e i 7) [37]. Niektore
zrodla podajg jednak wystepowanie dodatkowo trzy-
nastego serotypu tj. 4ab [25]. W przypadku L. seeligeri
wymieniono natomiast 7 serotypow (1/2a, 1/2b, 3b, 4a,
4b, 4ci6b), jeden w L. ivanovii (5) i kilka w L. innocua,
L. welshimeri, L. grayi (1/2b, 6a i 6b) [28].

Ze wszystkich serotypdw L. monocytogenes za najbar-
dziej niebezpieczne dla cztowieka uwazane sa 1/2a, 1/2b
i 4b, ktérym przypisuje si¢ 95% przypadkow ludzkiej
listeriozy [33, 34]. Z powyzszych trzech serotypéw 4b
jest przyczyna 50% zachorowan w skali $wiatowej [20].

Przeprowadzone badania szczepéw bakteryjnych
nalezacych do gatunku L. monocytogenes wykazaty, iz
istnieje rowniez zalezno$¢ pomiedzy ich serotypem
a przynaleznoscig do odpowiedniej linii filogenetycz-
nej, ktorg okreslano metodami genetycznymi [36]. Jak
do tej pory wsrdd gatunku wyrdzniono 3 odrebne linie
ewolucyjne. Klasyfikacje przeprowadzono na podsta-
wie réznic w sekwencji nukleotydowej 3 genow: flaA
(kodujacy flageline), iap (kodujacy p60) i hly (kodu-
jacy LLO) [29]. Co wigcej kazdej linii filogenetycznej
przyporzadkowano odpowiednie serotypy [10, 13, 53].

Po raz pierwszy podziatu takiego dokonat Piffaretti
i wsp., w 1989 roku, kiedy to badal powigzania gene-
tyczne wsrod wyizolowanych szczepoéw L. monocytoge-
nes. Wyodrebnit on wéwczas dwie linie filogenetyczne I
i II do ktorych przyporzadkowal nastepujace serotypy
1/2b, 4b, 4a do linii ewolucyjnej I, natomiast 1/2¢
i /2a do II [48]. Wielu autoréw kolejnych publikacji
opiera si¢ wlasnie na niniejszym podziale, uzupelnia-
jac go w kolejne serotypy oraz wprowadzajac zmiany
m.in. w postaci dodania kolejnej trzeciej linii ewo-
lucyjnej [10, 46].

Tabela I
Podzial L. monocytogenes na 5 grup serotypowych w zaleznosci od
linii filogenetycznej

Linia filogenetyczna I I 111
Grupa serotypowa (1/2b; 3b; 7) | (1/2a; 3a) (4a; 4c¢)
(4b; 4d; 4e) (1/2¢; 3¢)

W tabeli pogrubieniem zaznaczono serotypy bedace najczestsza przyczyna
ludzkiej listeriozy.

Powyzszy podzial przyjmowany jest obecnie jako
najbardziej poprawny. Jednakze istnieje réwniez inny,
ktéry w 2004 wprowadzil Doumith. Wykorzystujac

125

metode multiplex PCR, L. monocytogenes zostala po-
dzielona przez niego na 5 grup serotypowych skorelo-
wanych z odpowiednig linig ewolucyjna [13].

Tabela II
Podzial L. monocytogenes na 5 grup serotypowych zastosowany
w metodzie multiplex PCR

Linia filogenetyczna I I I
(1/2a;3a) | (1/2b; 3b; 7) (4a; 4c¢)
(1/2¢; 3¢) (4b; 4d; 4e)

Grupa serotypowa

W tabeli pogrubieniem zaznaczono serotypy bedace najczestszg przyczyna
ludzkiej listeriozy.

Ostatnio pojawiaja si¢ jednak publikacje informu-
jace o wyodrebnieniu wsréd linii filogenetycznej IIT
trzech podgrup tj. IIIA, IIIB, IIIC, z ktérych IIIB
w istotnym stopniu odréznia sie od dwdch pozosta-
tych [10]. Stanowi to podstawe do utworzenia kolejnej
IV grupy filogenetycznej [10, 53]. Okazuje si¢ réwniez,
ze przebadane szczepy w zaleznosci od swojego sero-
typu moga posiadac lub by¢ pozbawione okreslonych
genow kodujacych wirulencje L. monocytogenes [53].

2.3. Geny charakterystyczne dla Listeria sp.

Wizystkie gatunki Listeria posiadajg gen rrs kodu-
jacy 16S rRNA [35]. Analiza tego genu pozwala na
okreslenie przynaleznosci rodzajowej dzigki stwier-
dzeniu obecnosdci produktu o dlugosci 938pz [3].
Sekwencja 16S rRNA pozwolita w przeszlosci ostatecz-
nie ustali¢ odrebnos¢ rodzaju Listeria od pozostatych
blisko spokrewnionych rodzajow bakterii m.in. Brocho-
trix sp. [51]. Obecnie pierwszym etapem identyfika-
cji genetycznej, jaka przeprowadza si¢ w celu okresle-
nia przynalezno$ci bakterii do Listeria sp. jest wlasnie
analiza sekwencji 16S rRNA. Na tej podstawie ustalany
jest stopien pokrewienstwa z pozostalymi gatunkami
[1, 22, 23, 35, 50, 59, 60].

Istotng czescig genomu bakterii Listeria jest row-
niez obecno$¢ lub brak wspominanego wczesniej kla-
stra gendw wirulencji [22], okreslanego takze wyspa
patogennosci Listeria tzw. LiPI (Listeria Pathogeni-
city Island) [12]. Wéréd genéw klastra, prfA stanowi
plejotropowy regulator wirulencji [28], ktorego pro-
dukt aktywuje transkrypcje wszystkich gendéw LiPI tj.
hly, plcA, mpl, actA i plcB [41]. Geny klastra koduja
biatka niezbedne bakteriom do przezycia wewnatrz
komorek oraz umozliwiajace im przemieszczanie si¢
w obrebie tkanek [12].

Wisrod gendw wyspy patogennosci Listeria bardzo
wazny jest gen hly kodujacy hemolizyne. Gen warun-
kujacy hemolitycznos¢ L. monocytogenes, L. ivanovii
i L. seeligeri zlokalizowany jest pomiedzy genami prs
i Idh. Brak niniejszego genu w genomie L. innocua,
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L. welshimeri oraz L. grayi czyni je gatunkami niehe-
molitycznymi [59]. Z trzech gatunkéw posiadajacych
gen hly tylko dwa sg chorobotworcze: L. monocytogenes
(dla cztowieka i zwierzat) i L. ivanovii (dla zwierzat).
L. ivanovii jest patogenem zwierzecym w szczegolnosci
infekujacym bydto [23] i owce [22]. Uwazany za nie-
patogenny dla cztowieka byt jednak przyczyna pojedyn-
czych zakazen u ludzi [12].

Pozostale geny nalezace do LiPI to plcA i plcB
koduja dwie fosfolipazy, gen mpl metaloproteaze, a gen
actA biatko warunkujace polimeryzacje¢ wtokien akty-
nowych. Wymienione bialka pozwalaja na wydostanie
sie z fagosomu komorki zywiciela i rozprzestrzenianie
miedzykomorkowe.

Druga grupa gendw jest odpowiedzialna za kodo-
wanie biatek z rodziny internalin w zakazonych tkan-
kach, stanowi co najmniej 27 réznych biatek, a kazdego
roku opisywanych jest kilka nowych. Wystepuja one
zaréwno u patogennych jak i niepatogennych gatunkow
Listeria. Wérdéd nich wymieni¢ mozna geny zwigzane ze
zdolnoscia do wirulengji tj. inlA i inIB kodujace biatka
odpowiedzialne za inwazje komoérek réznych typow
[12] oraz gen inlC i inl] [53].

Charakterystycznym dla wszystkich gatunkéw genem
jest rowniez iap. Posiada on konserwatywny region
na koncach 5 i 3] taki sam dla wszystkich przedsta-
wicieli Listeria spp. Domena réznicujacg iap u poszcze-
gblnych gatunkow jest jego specyficzny region zloka-
lizowany w centralnej czesci genu [5]. Gen iap jest
réwniez czynnikiem warunkujacym wirulencje i pato-
genno$¢ u L. monocytogenes [28] dzigki kodowanemu
zewnatrzkomoérkowemu biatku p60 (invasion-associa-
ted protein) [63]. Oprécz udzialu w procesie wirulen-
cji biatko p60 jest odpowiedzialne za przeprowadzenie
prawidlowego podzialu komoérkowego dzigki aktyw-
nosci hydrolazy mureiny [6, 52].

Cecha charakterystyczna genu iap u L. monocytoge-
nes jest domena, ktora sktada si¢ z tandemu powtarzaja-
cych sie sekwencji (TRS): ACAAAT. Domena ta koduje
centralng czes$¢ bialka p60, odpowiadajac kolejno dwom
aminokwasom takim jak: treonina i asparagina. Fakt
ten wykorzystuje si¢ do wykrywania réznic pomiedzy
szczepami L. monocytogenes [11].

2.3.1. Mechanizmy wirulencji L. monocytogenes

L. monocytogenes jest wewnatrzkomorkowym pato-
genem, ktéry ma zdolnos¢ pokonywania trzech glow-
nych barier w organizmie ludzkim: bariery jelitowej,
bariery tozyskowej oraz bariery krew-mozg. Bakterie
tego gatunku potrafig wnika¢ do réznego typu komédrek
niefagocytujacych oraz przemieszczaé si¢ w tkankach
w wyniku przechodzenia z komoérki do komérki [58].

Pierwsza przeszkoda, z ktdra spotyka si¢ L. mono-
cytogenes jest wysoce kwasowe $rodowisko (pH 2,0)
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zofadka zywiciela oraz obecno$¢ soli kwasow zolcio-
wych. Zdolnos¢ L. monocytogenes do przezycia i przejs-
cia przez stadium zoladkowe jest mozliwa, dzigki
obecnosci biatkowej podjednostki polimerazy RNA
(RNAP) - alternatywny czynnik sigma ¢® (kodowany
przez sigB). Reguluje on geny chronigce bakterie przed
stresem tj.: opuCA, Imo1421, bsh oraz zwigzane z nimi
bialka. Bez poprawnie funkcjonujacego genu sigB, prze-
zywalnos¢ L. monocytogenes w warunkach stresowych
jest znacznie ostabiona.

W kolejnym, jelitowym etapie infekcji L. monocy-
togenes przylega i wnika do komoérek zywiciela w spo-
sOb bierny dzigki procesowi fagocytozy, jak i aktywnie
przez dzialanie listeriowych bialek powierzchniowych
tj. internalin, wsréd ktérych najbardziej znaczace
i najlepiej scharakteryzowane s3 internalina A (InlA)
i internalina B (InIB) [38]. Dwa inne bialka z tej samej
rodziny: InlC i InlJ] kodowane przez geny inlC i inl]
odgrywaja znacznie mniejsza role od InlA i InlB. Geny
te okreslane sg jako jedne z bardziej istotnych marke-
row wirulencji [53]. Delecja w genie inlC lub inl] znacz-
nie oslabia zdolnosci patogenne L. monocytogenes [38].

Po wniknigciu bakterii do komdrki gospodarza jest
ona zamykana w pecherzyku fagocytarnym, z ktérego
uwalnia si¢ przechodzac do cytoplazmy. Ucieczka
L. monocytogenes jest mozliwa dzieki obecnosci mole-
kul zwigzanych z procesami wirulencji tj.: listerioli-
zynie O (LLO) kodowanej przez gen hly, oraz dwém
fosfolipazom kodowanym przez geny plcA i plcB, jak
réwniez pomocniczej metaloproteazie. Nalezy podkres-
li¢, ze gen hly odgrywa bardzo istotng role w patoge-
nezie L. monocytogenes, poniewaz szczepy posiadajace
mutacje tego genu nie s3 chorobotworcze [38].

Przedostawaniu si¢ L. monocytogenes do kolejnych
komorek oraz rozprzestrzenianiu infekcji w obrebie
organizmu gospodarza sprzyja obecno$ci powierzch-
niowego biatka ActA odpowiedzialnego za zdolnos¢ do
ruchu [38] (Tab. III).

Ostatnie badania wskazuja na obecnos¢ kolejnego
czynnika wirulencji jakim jest nowoodkryty peptyd
hemolityczny - listeriolizyna S (LLS) [9]. Prowadzone
doswiadczenia sugeruja, ze LLS odgrywa role w przezy-
walnosci L. monocytogenes, poniewaz warunkuje odpor-
nos$¢ wzgledem granulocytéw obojetnochtonnych przez
co podnosi potencjal chorobotwérczy bakterii.

Wytwarzanie LLS zwigzane jest ze stresem oksy-
dacyjnym, co sugeruje iz peptyd ten moze poprawiaé
zdolnosci LLS-pozytywnych szczepéw L. monocytoge-
nes do ucieczki z fagosomu lub makrofagéow, jak row-
niez moze to stanowi¢ kluczowy element jesli chodzi
o patogennos¢ bakterii [8]. Nalezy zaznaczy¢, ze LLS
nie jest tak rozpowszechniona jak LLO i jest ograni-
czona do linii I linii ewolucyjne;j.

Jak na razie nie sprawdzono calej puli genow wiru-
lencji, lecz tylko wybrane czynniki. Pozwolilo to jed-
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Tabela III
Geny wirulencji L. monocytogenes i funkcja kodowanych bialek

Gen Funkcja kodowanego biatka
iap P60 umozliwia adhezje bakterii do komdrek gospodarza [5].
inlA InlA oddziatuje z E-kadheryna, prowadzac do rearanzacji cytoszkieletu i fagocytozy przez internalizacje do komoérek
nablonka jelita [38].
inlB InIB reaguje z receptorami Met i Clq, umozliwiajac internalizacje hepatocytéw, fibroblastéw oraz komoérek nabtonka [38].
inlC, inl]  |InlC i InlJ odgrywaja role w pdzniejszych pozajelitowych stadiach infekeji [38].
hly LLO pozwala na przejscie z fagosomu [26] do cytoplazmy, dzigki lizie blony pecherzyka fagocytarnego [39].
plcA, plcB | PlcA i PlcB wspomagaja LLO w lizie blony wakuolarnej i utatwiaja ucieczke z fagosomu [38].
mpl Mpl aktywuje bialko PlcB [62].
atcA AtcA pozwala na migracje L. monocytogenes do sasiednich komorek, dzigki ogonowi aktynowemu [38].

W tabeli w nawiasach kwadratowych podano pozycje cytowanego piémiennictwa.

nak wnioskowa¢, ze odpowiednie serotypy réznicuja
bakterie pod wzgledem posiadanych genéw zjadliwo-
$ci. Szczegolnie ubogie w geny wirulencji zdaja si¢ by¢
szczepy nalezace do trzeciej linii ewolucyjnej o seroty-
pie 4a i 4c, ktore to charakteryzuja si¢ czgsto brakiem
inl], inlC, iap czy LLS. Moze to stanowi¢ powdd do
polemiki nad ich zdolnosciami chorobotwdrczymi,
pomimo iz naleza do potencjalnie chorobotwdrczego
gatunku [37, 46, 53].

2.4. Chorobotwdrczo$¢ L. monocytogenes

L. monocytogenes jest odpowiedzialna za wywoly-
wanie tzw. listeriozy [31]. Bakteria infekuje watrobe
i trzustke, obecna jest w plynie mézgowo-rdzeniowy
oraz we krwi [57]. Do zakazen dochodzi w wyniku
spozywania zanieczyszczonej bakteriami zywnosci
[55]. Czeste sg rowniez zakazenia ptodéw i noworod-
kow od matki [49].

L. monocytogenes moze by¢ przyczyng zachorowan
wsrod zdrowych dorostych [57] i 0séb z grupy wyso-
kiego ryzyka tzw. YOPI (Young, Old, Pregnat, Immu-
nocompromised) wsrdd ktorych wymienia si¢: osoby
starsze, kobiety w ciazy, osoby z ostabionym ukladem
odpornosci [43], alergicy, chorzy po przeszczepach, dia-
betycy, dzieci [61], noworodki lub niemowleta w wieku
okotoporodowym [28]. W zaleznosci od podatnosci
organizmu ludzkiego listerioza moze mie¢ réznoraki
przebieg [57].

Ok. 20% wszystkich zachorowan na listerioze doty-
czy 0s6b dorostych [33]. Choroba wystepuje u nich
gltéwnie w formie tagodnej zwykle bez objawow lub
z objawami grypopodobnymi. Obserwuje si¢ takze
postac jelitowq z bélem brzucha i biegunka [42]. Szcze-
golnie niebezpieczne sg przypadki, w ktérych choroba
przybiera postac ostrg w postaci bakteriemii czy zapale-
nia opon moézgowych [43]. Wiekszos¢ potwierdzonych
zachorowan dotyczy osob powyzej 65 roku zycia.

U ludzi z obnizong odpornoscig chorujacych na
nowotwory, cukrzyce, HIV/AIDS, choroby watroby czy
bedacych po przeszczepie, przebieg listeriozy jest zazwy-
czaj ciezki. Choroba objawia si¢ w postaci posocznicy,
zapalenia opon modzgowych oraz bardzo powaznych
infekgji atakujacych centralny uklad nerwowy [57].

Listerioza jest szczegdlnie niebezpieczna dla kobiet
w cigzy [15], stanowi bowiem duze zagrozenie poronie-
niem, urodzeniem martwego lub zarazonego dziecka,
jak réwniez przedwczesnych narodzin [49]. Noworodki
zainfekowane L. monocytogenes chorujg na zapalenie
pluc, sepse i zapalenie opon mézgowych.

L. monocytogenes jest mikroorganizmem groznym
nie tylko dla populacji ludzkiej. Bakteria wywotuje
bowiem zachorowania réwniez u zwierzat [57]. Przy-
czyng listeriozy zwierzecej jest przede wszystkim
L. monocytogenes, a stosunkowo rzadko L.ivanovii.
Listerioza notowana jest czesto u przezuwaczy (bydto,
kozy, owce). Zostaja one zainfekowane w wyniku spo-
zywania zanieczyszczonych kiszonek, w ktdrych pato-
gen moze przezy¢ ponad 2 lata. Bakteria moze réwniez
rozmnazac si¢ w kiszonkach, gdy ich pH przekracza 5.
U wszystkich gatunkéw zakazenie moze doprowadzi¢
do zapalenia tozyska i macicy, by¢ przyczyna ronien,
przedwczesnych porodéw oraz $mierci ptodu. Nowo-
rodki, ktore przezyja stajg si¢ nosicielami bakterii.
U bydla rzadko wystepuja objawy kliniczne w postaci
posocznicy czy zapalenia mozgu, czgste natomiast sa
poronienia w 4-7 miesigcu cigzy.

Oprocz zwierzat przezuwajacych réwniez trzoda
chlewna moze ulec infekcji. W tym wypadku do
zakazen dochodzi droga pokarmowg, oddechows czy
przez spojowki oczu. U trzody chlewnej moga wyste-
powa¢ zakazenia bezobjawowe, ale takze posocznica
czy posta¢ nerwowa. Zdarza sig, ze jedynym objawem
listeriozy moga by¢ ronienia.

Na infekcje narazone sg réwniez psy, koty, dréb,
ptaki, ryby, owady, kleszcze, skorupiaki i ostrygi. Ze
wzgledu na wysokie niebezpieczenstwo zwigzane
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z infekcja L. monocytogenes, listerioza jest w Polsce
chorobg podlegajaca obowigzkowemu rejestrowi [21].
Pierwsze udokumentowane przypadki ludzkiej liste-
riozy przenoszonej droga pokarmowsa siegaja 1981 roku.
W jednej z prowincji w Kanadzie doszto tam do zakaze-
nia 7 os6b dorostych i 34 dzieci w okresie okotoporodo-
wym. Przyczyna zachorowan byla satatka tzw. coleslaw,
a zrédlo zakazenia stanowita L. monocytogenes obecna
w magazynowanej kapuscie. Istnieja rowniez wcze$niej-
sze doniesienia o zakazeniach, pochodzace z 1979 roku.
Woéwczas zachorowaly 23 osoby. Epidemia ta byta zwig-
zana ze spozyciem safatki z surowych warzyw takich
jak: seler, pomidor i salata. Zrédlem zanieczyszczenia
bakteriami L. monocytogenes byta salata [17].

Obecnie listerioza uwazana jest za chorobe powazna
[33], poniewaz cechuje si¢ wysokim poziomem $mier-
telnosci 20-30% [15]. W panstwach Unii Europejskiej
odsetek chorych na listerioze wzrést o 19,1% poréw-
nujac rok 2008 i 2009. W 2009 roku odnotowano
1601 zachorowan, poziom ten utrzymywatl si¢ réwniez
w 2010 roku. W 2009 roku L. monocytogenes dopro-
wadzila do 270 zgonéw [33]. Natomiast w Stanach
Zjednoczonych mikroorganizm ten byl przyczyna
2500 zachorowan, 2289 hospitalizacji i 449 zgondéw [33,
43]. W 2011 roku wybuchta w USA epidemia listeriozy
spowodowana spozyciem melona kantalupa, ktora
przyniosta 146 zachorowan, 29 zgonéw i 1 poronienie
[53]. Listerioza stanowi wi¢c jedng ze $miertelnych
choréb przenoszonych droga pokarmowa odnotowy-
wanych na terenie Stanéw Zjednoczonych czy krajow
Unii Europejskiej [33, 53].

W Polsce w oparciu o dane z Meldunkéw Rocz-
nych NIZP-PZH/GIS dotyczacych zachorowan na
choroby zakazne i zatrucia, rejestruje si¢ réwniez
przypadki zachorowan na listerioze. Dokumenty te
obrazujg wystepowanie choroby w latach 1970-2009.
Najwieksza liczba zachorowan miala miejsce w roku:
1979 (32 zachorowan), 1977 (26 zachorowan) oraz
1978 (25 zachorowan). Natomiast w roku 1986 i 1990
nie odnotowano zadnych wystapien ludzkiej listeriozy.
Kolejne czeste pojawienie si¢ choroby zarejestrowano
dopiero w roku 2002 (31 zachorowan), 2005 (22 zacho-
rowan), 2006 (28 zachorowan) i w 2007 (43 zacho-
rowan). Lacznie w latach 1970-2008 na terenie Pol-
ski odnotowano 371 przypadkéw listeriozy, z czego
289 0s6b bylo hospitalizowane, a 16 chorych zmarto
[18]. Istotny jest fakt, ze opisywane zachorowania sta-
nowiag w Polsce gléwnie odosobnione przypadki. Jak
do tej pory w ramach prowadzonego w Polsce nadzoru
sanitarnego zgltoszono dwa niewielkie ogniska zatru¢
pokarmowych, jedno w roku 2005 a drugie w 2010 [32].

Wysoki poziom zachorowan na listerioze zwigzany
jest z powszechnym wystepowaniem L. monocytogenes
w $rodowisku, a co za tym idzie ze skazong zywnos-
cig [33]. Z tego wzgledu istnieje obowigzek badania
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produktéw spozywczych pod wzgledem obecnosci
powyzszego patogenu. Amerykarska Agencja Zywnosci
i Lekow oglosita bowiem ,,zero tolerancji” (<1 orga-
nizm na 25 g proby) dla Listeria spp. w zywnosci [7].
Niniejsza norma obowigzuje takze w Polsce i innych
krajach Unii Europejskiej.

L. monocytogenes w stosunkowo duzych ilosciach
obecna jest w okreslonych grupach zywnosci takich
jak: miekkie sery, sery plesniowe, pasztety, niepaste-
ryzowane mleko [33], lody [54], rézne typy miesa
takie jak: fermentowane wedliny, paréwki, hot-dogi
[33], indyk, szynka RTE (ready-to-eat) [45] czy pro-
dukty pochodzenia morskiego [61] m.in. wedzone na
zimno lub na cieplo tososie, krewetki, matze, marynaty,
safatki rybne [55]. L. monocytogenes znajduje si¢ row-
niez w wielu rodzajach warzyw [43], owocach [14] oraz
sokach owocowych [54].

Dokladna identyfikacja mikroorganizméw wyizo-
lowanych z Zywnosci czy srodowiska odgrywa zatem
istotng role. Badania takie oprocz wykrycia lub wyklu-
czenia obecnosci L. monocytogenes, pozwalaja rowniez
na wyizolowanie szczepé6w o nowych nietypowych
cechach, ktére moga by¢ grozne dla zdrowia cztowieka.

3. Szczepy atypowe

Szczepy atypowe z definicji s3 mikroorganizmami
nieposiadajacymi okreslonej cechy lub cech charakte-
rystycznych dla danego gatunku, badz tez posiadajace
nowe odmienne cechy, ktére odgrywaja znaczaca role
W systematyce.

Doniesienia o wystepowaniu szczepow posiadaja-
cych nietypowe wlasciwosci pojawiaja si¢ sporadycznie
juz w starszych publikacjach, lecz traktowane s3 tam
jako anomalia [19].

Jednak dopiero od niedawna udaje si¢ wyizolowa¢
listeriopodobne szczepy atypowe, ktére pomimo wyso-
kiego podobienstwa do poznanych juz gatunkéw nie
wykazuja przynaleznos$ci do zadnego z nich.

Obecnie ukazaly sie publikacje, ktére informuja
o0 pojawianiu sie takich mikroorganizmow [1, 22, 23,
35, 50, 59, 60]. Kilka z wyizolowanych szczepow aty-
powych sklasyfikowano juz jako nowe gatunki Listeria,
kolejno dotaczaly Listeria marthii [22], Listeria rocour-
tiae [35], Listeria weihenstephanensis [23] oraz Liste-
ria fleischmannii [1], jak réwniez pojawily sie szczepy
charakteryzujgce si¢ atypowa zdolnosécia do hemolizy
tj.: niehemolityczna L. seeligeri [59] oraz hemolityczna
L. innocua [60].

Pierwsze doniesienia o wystepowaniu listeriopo-
dobnych szczepéw atypowych zostaty opublikowane
w 1998 roku. Szczepy wyizolowano podczas rutynowej
analizy mikrobiologicznej sera na obecno$¢ L. mono-
cytogenes. Z dwoch gatunkéw serow: miekki z czer-
wonym przerostem oraz miekki dojrzewajacy ser ples-
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niowy pozyskano cztery szczepy (MB417, MB419,
MB421, MB422).

Fenotypowo bakterie réznily sie tylko jedng cecha
w stosunku do pozostatych gatunkoéw Listeria, nie wyka-
zywaly one bowiem zdolnosci do ruchu w temp. 25°C.

Analiza sekwencji genu 16S rRNA wykazata homo-
logie szczepdw atypowych na poziomie 94% w stosunku
do pozostatych gatunkdow Listeria. Badania potwierdzity,
ze wyizolowane mikroorganizmy naleza do odrebnego
taksonu, bardziej spokrewnionego z rodzajem Listeria
niz z Brochothrix sp.

Dalsze badania zdecyduja czy powyzsze szczepy
atyowe utworza osobny taksonomicznie rodzaj czy zo-
stang zaklasyfikowane jako nowy gatunek Listeria [50].

3.1. Atypowa niehemolityczna L. seeligeri

Kolejne informacje o pojawieniu si¢ szczepow aty-
powych Listeria ukazaly sie w 2006 roku. Z prob z zyw-
nosci tj. surowego mleka i miesa z krabéw oraz z prob
srodowiskowych pochodzacych ze stonych bagien,
uj$¢ wody oraz osadu, wyizolowano siedem szczepow
(LS159, LS165, LS160, SE107, SE116, LS166, 2436KA).

Przeprowadzone testy wskazywaty na jeden z gatun-
koéw nalezacych do Listeria. Ze wzgledu na fakt, ze
badane szczepy nie wykazywaly zdolnosci do lizy ery-
trocytéw, wykluczono ich przynalezno$¢ do hemo-
litycznych L. monocytogenes, L. seeligeri i L. ivanovii.
Badane szczepy nie powodowaly rozkladu L-ramnozy
i mannitolu, natomiast fermentowaty D-ksyloze. Cechy
fenotypowe mikroorganizméw sugerowaly, iz s3 to
przedstawiciele gatunku L. welshimeri.

Dopiero analiza genetyczna oparta na hybrydyzacji
z wykorzystaniem mikromacierzy DNA oraz zsekwen-
cjonowaniu gendéw iap, prfA i 16S rRNA pozwolita na
prawidtowa klasyfikacje badanych bakterii. W wyniku
wykonanych badan okazalo sig, iz s3 to atypowe nie-
hemolityczne szczepy L. seeligeri, a powodem braku
genu hly byla delecja w centralnej czgsci klastra genow
wirulencji [59].

3.2. Atypowa hemolityczna L. innocua

Rok pdzniej opublikowano kolejne badania doty-
czace listeriopodobnych szczepow atypowych. Wowczas
z prob zywnosci wyizolowano bakterie, ktore sklasyfiko-
wano jako atypowy gatunek L. innocua z niespecyficzng
dla siebie zdolnoscia do przeprowadzania hemolizy.

Szczepy posiadaly w swoim genomie klaster genow
analogiczny do wyspy patogenno$ci LiPI wystepujac
m.in. u L. monocytogenes. Obecnos¢ klastra z genem hly
determinowata zdolnosci hemolityczne badanych bak-
terii. Dalsza analiza genetyczna pozyskanych szczepow
nie wykazala jednak obecnosci innych genéw wirulen-
cji specyficznych dla L. monocytogenes.
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Pojawienie sie atypowych hemolitycznych szczepow
L. innocua sugeruje, ze L. monocytogenes oraz L. inno-
cua musialy posiada¢ i wywodzi¢ si¢ od wspdlnego
przodka [60].

3.3. L. marthii

W 2010 roku ukazaly si¢ kolejne doniesienia o szcze-
pach atypowych, ktére zostaly sklasyfikowane jako
nowy gatunek Listeria. Cztery listeriopodobne szczepy
(FSL S4-120T, FSL S4-696, FSL S4-710, FSL S4-965)
pochodzily z naturalnego srodowiska jezior Finger znaj-
dujacych si¢ na terenie Parku Narodowego w Nowym
Jorku. Szczepy atypowe zostaly wyizolowane z probek
gleby, wody plynacej oraz stojacej na terenie parku.

Bakterie fenotypowo przypominaly rodzaj Listeria.
Byly to Gram-dodatnie, wzglednie beztlenowe, zdolne
do ruchu w temp. 25°C, niehemolityczne oraz niewy-
twarzajace spor pateczki.

Przeprowadzona analiza sekwencji genu 16S rRNA
wykazala bliskie filogenetyczne pokrewienistwo z L. mo-
nocytogenes (99,3-99,8%) i L. innocua (99%) oraz bar-
dziej odlegle relacje z L. welshimeri, L. seeligerii L. grayi.
Kolejno wykonano hybrydyzacje DNA, ktéra wykazata
stosunkowo duzg rdéznice pomiedzy szczepami aty-
powymi a L. monocytogenes oraz L. innocua.

Ostatecznie opierajac si¢ na cechach fenotypowych
oraz na genotypowej odrebnosci od L. monocytogenes
i L. innocua, cztery wyizolowane szczepy zostaly skla-
syfikowane jako nowy gatunek tj. L. marthii. Mikro-
organizm ten okreslony jest jako niepatogenny, do tej
pory niepowigzany z wystepowaniem choréb u ludzi
czy zwierzat [22].

3.4. L.rocourtiae

W tym samym roku opisano réwniez kolejny gatu-
nek L. rocourtiae, ktdry wyizolowano z sataty w austriac-
kim laboratorium w Salzburgu. Scharakteryzowanie
tego szczepu dalo podstawy do wyodrebnienia go jako
nowego gatunku Listeria.

Badany szczep wykazywal cechy charakterystyczne
dla rodzaju Listeria. Byla to Gram-dodatnia, nie wytwa-
rzajaca spor paleczka, ktéra cechowala si¢ zdolnoscia
do ruchu oraz obecnoscig katalazy. Wzglednie beztle-
nowy i niehemolityczny szczep atypowy wykazywal
wzrost tylko na jednym z uzytych podtéz chromogen-
nych. Tworzone przez niego kolonie na podtozu Rapid’
L. mono byty biafe i otoczone z6itym halo, co $wiad-
czylo, iz nie posiada on enzymu PIPLC, ale cechuje sie
zdolnosciag do metabolizmu ksylozy.

Analiza genetyczna sekwencji genu rrs (kodujacego
16S rRNA) wykazala przynalezno$¢ szczepu do rodzaju
Listeria, a badania filogenetyczne ostatecznie potwier-
dzily obecno$¢ odrebnego gatunku. Szczep nazwano
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L. rocourtiae w celu upamietnienia francuskiego bio-
loga Jocelyne Rocourt, ktory specjalizowal si¢ w syste-
matyce Listeria.

Na podstawie analizy hodowli komdrkowej i bada-
niach przeprowadzonych na myszach szczep ostatecz-
nie zostal oznaczony jako awirulentny [35].

3.5. L. weihenstephanensis

Najnowsza publikacja z 2013 roku opisata kolejne
dwa listeriopodobne szczepy atypowe wyizolowane
z rzesy tréjrowkowej Lemna trisulca (ro$lina wodna),
ktora zostala pobrana ze stawu wodnego w Bawarii.

W wyniku analizy sekwencji 16S rRNA wyizolowa-
nych szczepow okazalo sie, ze wykazuja one blisko spo-
krewnione z nowym gatunkiem tj. L. rocourtiae (homo-
logia 22,5%) i sa bardziej odlegte filogenetycznie od
pozostalych gatunkéw Listeria. Ze wzgledu na réznice
fenotypowe i genotypowe w stosunku do L. rocourtiae,
szczepy zostaly sklasyfikowane jako nowy gatunek
L. weihenstephanensis.

L. weihenstephanensis to regularne paleczki o sred-
nicy 0,4-0,5 um i dtugosci 2-4,5 um. Nie tworzg spor
ani otoczki. Rosng w warunkach beztlenowych oraz
wykazuja zdolno$¢ do ruchu w hodowlach w zakre-
sie temp. 15-30°C. Optymalne parametry dla wzrostu
tego gatunku to pH 7-8 oraz temp. 28-34°C, w temp.
38°C obserwuje sie brak wzrostu. L. weihenstephanensis
jest niehemolityczny oraz niepatogenny dla cztowieka
i zwierzat [23].

3.6. L.fleischmannii

Nastepnym niedawno odkrytym i opublikowanym
w 2013 roku gatunkiem, ktory dolaczyt do rodzaju
Listeria jest L. fleischmannii. W tym przypadku szczepy
atypowe pochodzily z sera szwajcarskiego. Pierwsze
trzy szczepy (LU2006-1(T), LU2006-2, LU2006-3)
wyizolowano z odrebnych préb tego samego rodzaju
sera. Kolejno po 5 latach udalo si¢ pozyska¢ jeszcze
jeden szczep (A11-3426) o takich samych wlasciwos-
ciach jakie przedstawiali jego poprzednicy.

Cztery ,,nowoodkryte” szczepy pozyskano z jed-
nakowego rodzaju sera, wzrastajacego w tych samych
warunkach piwnicznych, co $wiadczyto o tym, iz
badane mikroorganizmy wykazywaly cechy adapta-
cyjne do $rodowiska, w ktérym rosly.

Whasciwosci fenotypowe i chemotaksonomiczne
szczepOw atypowych $wiadczyly o ich przynaleznosci
do Listeria sp. Jednak ich odrebnos$¢ okreslona na
podstawie hybrydyzacji DNA, nie pozwalala na zakla-
syfikowanie ich do Zadnego z dotychczas poznanych
gatunkow.

Ze wzgledu na swoja odmiennos¢ bakterie zostaty
oznaczone jako nowy gatunek L. fleischmannii. Szczepy
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nie posiadaja zdolnosci do hemolizy oraz nie sg choro-
botwércze dla ludzi [1].

4. Podsumowanie

Nie wszystkie szczepy L. monocytogenes odpowie-
dzialne sa za wywolywanie epidemii listeriozy. Co wig-
cej w zywnosci wystepuja rdzne serotypy tego gatunku.
Mikroorganizmy o serotypach 3a, 3c, 3b, 7, 4d, 4e izo-
lowane s3 z niewielkg czestotliwo$cig i bardzo rzadko
stanowig przyczyne ludzkiej listeriozy. Powszech-
niej pojawiaja sie natomiast bakterie o serotypach 1/2a
oraz 1/2b, 4b.

Jak wspomniano wcze$niej bardzo waznym aspek-
tem determinujagcym patogenno$¢ szczepdw jest
dodatkowo posiadanie istotnych markeréw wirulencji
m.in.: genu inlC, inl], inlA, jak réwniez listeriolizyny S.
Czynniki wirulencji nie wystepuja jednak u wszystkich
szczepow L. monocytogenes. Czgsto ich obecnos¢ jest
powigzana z odpowiednim serotypem mikroorganizmu.

Obowigzujace obecnie normy dla L. monocytoge-
nes (w tym polska norma dotyczaca zywnosci ISO
11290-2) nie zawieraja obowigzku badania przyna-
leznosci do okreslonego serotypu, jak réwniez obec-
nosci gendéw wirulencji. W tej sytuacji aktualne normy
eliminujg zywno$¢ w przypadku stwierdzenia L. mono-
cytogenes identyfikowanej na podstawie kilku prostych
testow biochemicznych. Znajomos¢ serotypu i czyn-
nikéw wirulencji pozwolitaby poznaé potencjalne
mozliwosci chorobotwdrcze szczepéw zidentyfikowa-
nych jako L. monocytogenes oraz wykrywac wlasciwosci
nowych gatunkéw czy szczepdw atypowych [1, 22, 23,
35, 50, 59, 60].

Szczepy atypowe w starszym pismiennictwie uwa-
zane za anomalia, obecnie coraz czg$ciej pojawiaja
w $rodowisku naturalnym i produktach spozywczych.
0d 2006 do 2013 roku wyizolowano juz kilka listerio-
podobnych szczepow atypowych, ktore ostatecznie
sklasyfikowano do konkretnych gatunkow.

Rodzaj Listeria skladajacy si¢ do tej pory z szesciu
gatunkow, zostal powiekszony o kolejne cztery. Z $ro-
dowiska naturalnego jezior Finger pozyskano gatunek
L. marthii, a z rosnacej w bawarski stawie rzesy tréjrow-
kowej wyizolowano L. weihenstephanensis. Kolejne dwa
nowe gatunki otrzymano z préb zywnosci. L. rocour-
tiae stanowila pojedynczy szczep wyizolowany z safaty,
natomiast L. fleischmannii zostala pozyskana z prob
sera szwajcarskiego [1, 22, 23, 35].

W trakcie przygotowywania artykulu do druku
odkryto siedem nowych gatunkéw, a wsérdd nich:
L. floridensis, L. aquatica, L. cornellensis, L. grandensis,
L. riparia ($rodowisko), L.booriae i L.newyorkensis
(zywno$¢). Co wiecej wyodrebniono réowniez szczepy,
ktore w prawdzie ostatecznie sklasyfikowano jako dwa
ze znanych juz gatunkow Listeria, jednak rozniace sie
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od nich zdolnoscia do przeprowadzania hemolizy.
Z préb zywnosci wyizolowano atypowa hemolityczna
L. innocua, natomiast zaréwno z produktow spozyw-
czych jak i srodowiska naturalnego pozyskano atypowa
niehemolitycznag L. seeligeri [59, 60].

Wystepowanie listeriopodobnych szczepéw atypo-
wych staje si¢ wigc zjawiskiem coraz bardziej powszech-
nym. Pomimo ukazania si¢ jak do tej pory dopiero
kilku publikacji zwigzanych z ta tematyka, istnieje
wysokie prawdopodobienstwo izolowania kolejnych
takich szczepow. Co wiecej mogg stac si¢ one pionierem
nowego gatunku lub posiada¢ unikatowe wlasciwosci,
podobnie jak powyzsze szczepy, opublikowane w ostat-
nim czasie w literaturze naukowe;j.

Fakty te pozwalaja na spekulacje i wysnuwanie hipo-
tez, ze by¢ moze istnieje jeszcze wiele nieodkrytych nisz
ekologicznych, z ktérych wyizolowa¢ mozna nieznane
do tej pory mikroorganizmy. Tak wiec ciaggle badanie,
zaréwno $rodowiska, jak i produktéw zywnosciowych
bedacych z nim w $cistym kontakcie, jest niezwykle
waznym aspektem pozwalajacym na progres i przetomy
w dziedzinie mikrobiologii. Kolejne nowe odkrycia
moga wzbogaci¢ krdlestwo bakterii w dodatkowg pule
mikroorganizméw o nowych nietypowych cechach, jak
réwniez pozwola zglebi¢ wiedze na temat ciagle jeszcze
nie do konca poznanego mikrosrodowiska.

Praca napisana na podstawie pracy magisterskiej pod kierun-
kiem dr inz. Barbary Szymczak z Katedry Mikrobiologii i Biotech-
nologii Stosowanej Zachodniopomorskiego Uniwersytetu Techno-
logicznego w Szczecinie.
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