POST. MIKROBIOL,,
2015, 54, 1, 65-74
http://www.pm.microbiology.pl

BAKTERIOFAGI I DRAPIEZNIKI BAKTERII
JAKO CZYNNIKI LIMITUJACE
LICZBE BAKTERII W SRODOWISKU

Anna Wierzbicka-Wos"™, Wiestaw Deptula’

! Katedra Mikrobiologii, Wydzial Biologii, Uniwersytet Szczecinski

Wplyneto w lipcu 2014 r.

1. Wprowadzenie. 2. Bakteriofagi a bakterie w §rodowisku. 3. Bakterie drapiezne z grupy BALO a bakterie w $rodowisku. 4. Pierwotniaki
a bakterie w $rodowisku. 5. Drapiezniki bakterii a biofilm. 6. Mechanizmy obronne bakterii oraz ich interakcje z drapieznikami.
7. Praktyczne wykorzystanie drapieznikoéw bakterii. 8. Podsumowanie

Bacteriophages and bacterial predators as agents limiting the amount of bacteria in the environment

Abstract: Bacterial predators, such as Bdellovibrio and Bdellovibrio like organisms (BALOs), protozoa and bacteriophages, are the major
cause of bacterial mortality. Howeverthe correlations between these microorganisms enable their coexistance in the same ecological niche.
This review presents the interactions between bacterial prey and their predators, and bacteriophages. In addition, it describes bacterial
adaptations helping bacteria to prevent the attack. Taking into account current problems with increasing antibiotic resistance of pathogenic
microorganisms, this observations can lead us to the discovery of novel antimicrobial compounds, which are common in nature, and
could be used in the future against animal and human pathogens. Moreover, these microorganisms might be also a potentialsource of
novel biocatalysts, which could be applied in biotechnological processes.
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1. Wprowadzenie

Wirod zaleznosci kooperacyjnych miedzy organiz-
mami, w tym mikroorganizmami, wyrdznia si¢ m.in.
neutralizm, komensalizm, wspdlzawodnictwo, antago-
nizm, syntropizm oraz drapieznictwo i pasozytnictwo.
Interakcje miedzy réznymi gatunkami mikroorgani-
zmow promuja silny wzrost i/lub dominacje specyficz-
nych ich grup, jednoczesnie stanowigc wazny element
taczacy rézne grupy organizmoéw ze wzgledu na mozli-
wos¢ ich wspétwystepowania na tym samym obszarze,
dzieki czemu mogg koegzystowaé w danym $rodowisku.
Ma to wplyw na réznorodnosé¢ organizméw na danym
obszarze oraz sprzyja obiegowi pierwiastkow w przy-
rodzie [4, 19, 25]. W przedstawionej pracy przyblizono
odzialywanie bakteriofagéw, bakterii drapieznych
z grupy BALO obejmujacej bakterie Bdellovibrio i orga-
nizmy do nich podobne (Bdellovibrio and like organi-
sms) oraz pierwotniakow na populacje bakterii w srodo-
wisku, ktdre wptywajac posrednio lub bezposrednio na
siebie nawzajem, w znacznym stopniu przyczyniaja sie
do kontrolowania populacji bakterii w srodowisku [7,
19, 39, 41, 50, 51]. Poznajac te relacje przyblizamy si¢ do
poznania mechanizméw regulujacych liczebnos¢ bak-
terii, w tym patogennych, co jest m.in. istotne w dobie

walki z mikroorganizmami opornymi na stosowane
obecnie antybiotyki i chemioterapeutyki.
Mikroorganizmy drapiezne wraz z bakteriami bedg-
cymi celem ich ataku, odgrywaja w srodowisku bardzo
wazna role w tzw. petli mikrobiologicznej, ktora stanowi
zespol procesow odpowiedzialnych za transfer i udo-
stepnianie rozpuszczonej w wodzie materii organicz-
nej (dissolved organic matter - DOM) réznym mikro-
i makroorganizmom heterotroficznym, tworzacym
sieci troficzne w danym ekosystemie. Bakterie poprzez
asymilacje i biokonwersje DOM tworzg upostaciowang
tzw. czasteczkowa materi¢ organiczng (particulate orga-
nic matter POM), ktora z kolei moze by¢ wykorzystana
przez organizmy na innych poziomach troficznych,
w tym m.in. bakterie z grupy BALO czy pierwotniaki
(4, 25, 26, 33, 57]. Naturalna zlozonos$¢ populacji
mikroorganizméw charakteryzuje si¢ ogromnym zrdz-
nicowaniem, zaréwno pod wzgledem filogenetycznym,
ale rowniez pod wzgledem ich stanu fizjologicznego
i przystosowan fenotypowych komorek [26]. Z badan
wynika, ze najwieksza $miertelno$¢ bakterii w sSrodowi-
sku obserwuje sie na skutek Zerowania pierwotniakow,
ktore s3 znacznie wigksze od swojej ofiary, dzigki czemu
wykorzystujg gtéwnie mechanizm endocytozy umoz-
liwiajacy pochlanianie w calosci komorki bakteryjnej
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[19, 25, 26, 27]. Jednakze wykorzystanie tego zjawiska
wsrod mikroorganizmow jest ograniczone wielkoscig
ofiary, ktéra musi by¢ mniejsza od drapieznika [5, 51].
Roéwniez bakteriofagi oraz bakterie drapiezne z grupy
BALO sg zaliczane do bardzo skutecznych czynnikéw
biologicznych limitujacymi ilo$¢ bakterii w srodowisku,
cho¢ mechanizm ich ataku jest odmienny ze wzgledu na
to, ze sg one mniejsze od komorki ofiary. Stad w pierw-
szym etapie zachodzi przyleganie do powierzchni bak-
terii, a nastepnie wnikniecie czynnika infekujacego do
jej wnetrza, przy czym czas od wnikniecia do $mierci
komorki bakteryjnej moze by¢ rézny [11, 26, 27].

2. Bakteriofagi a bakterie w srodowisku

Bakteriofagi (fagi) wystepuja we wszystkich $rodo-
wiskach. Szacuje sig, ze ich populacja wynosi ok. 10!
i stanowi najbardziej zréznicowana grupe jednostek
biologicznych na $wiecie, przez co w bardzo istotny
sposob wplywaja i warunkuja liczebnos¢ bakterii w roz-
nych ekosystemach [31, 50, 57]. W $rodowisku wod-
nym ilo$¢ bakteriofagéw waha si¢ miedzy 10*a 10° ml™,
czyli wystepuja 310 razy liczniej od bakterii [59]. Fagi
atakujac bakterie wykorzystuja swoiste receptory na
powierzchni komarki docelowej, wykazujac specyticz-
nos¢ w stosunku do gospodarza. Przylaczenie sie faga
do komorki bakteryjnej przebiega w dwodch etapach.
Pierwszy etap — dyfuzyjny transport faga — jest odwra-
calny i zalezy od stezenia czastek fagowych, tempera-
tury otoczenia oraz od ilosci komoérek bakteryjnych
w §rodowisku. Drugim etapem jest zwigzanie sie faga
ze specyficznym receptorem na powierzchni komorki
ofiary i enzymatyczne uszkodzenie $ciany komorko-
wej, a nastepnie wprowadzenie do jej wnetrza mate-
rialu genetycznego faga i jest to proces nieodwracalny
[57, 59]. Mimo, ze bakteriofagi w wiekszosci przypad-
kow wykazuja specyficznos¢ w stosunku do gatunku,
a nawet szczepu gospodarza, to opisano réwniez fagi
o szerokim spektrum gospodarza np. wérdd cyjano-
fagéw infekujacych morskie Synechococcus spp. [26].
Jednoczesnie bakteriofagi sa niekiedy rozpatrywane
dwojako jako pasozyty lub drapiezniki [7, 11, 25, 26,
57], w zaleznosci od strategii wykorzystywanej przez
nie do ich replikacji. U bakteriofagéw opisane zostaly
strategie tj. lizogenna, pseudolizogenna, chroniczna
oraz lityczna. Genomy bakteriofagéw bedacych w trak-
cie cyklu lizogennego pozostaja w komoérce gospoda-
rza w formie utajonej - w postaci profaga — replikujac
razem z gospodarzem, az do momentu przejscia w cykl
lityczny, ktéry moze zosta¢ zaindukowany réznymi
czynnikami $rodowiskowymi, np. zmiang tempera-
tury czy promieniowaniem UV [26, 57, 59, 60]. Jedno-
cze$nie geny profaga wbudowane w genom komorki
gospodarza moga wptywac na jego fenotyp w procesie

tzw. konwersji lizogennej, przez co nadaja komorce
bakteryjnej nowych cech [2]. W stanie chronicznym
czastki fagowe s tworzone i uwalniane w sposob ciagly
z zainfekowanej komorki gospodarza, nie prowadzac
do jego lizy. W przypadku stanu pseudolizogennego
materiat genetyczny bakteriofaga wystepuje w komorce
niezintegrowany z genomem gospodarza, a jednoczes-
nie w wyniku niekorzystnych warunkéw wzrostu bak-
terii, nie ma systemu utrzymywania swojego genomu
w komorce bakteryjnej. Wykazano, ze duza czes$¢ bak-
teriofagow w populacji bakterii ma charakter lizogenny
i stad sa one opisywane jako ,,pasozyty’, ze wzgledu na
swoje uzaleznienie od aktywnego aparatu metabolicz-
nego gospodarza oraz wystepowanie z nim w formie
zintegrowanej [2, 26, 60]. W cyklu litycznym, mimo
konieczno$ci wykorzystania maszynerii metabolicznej
komorki atakowanej, metabolizm gospodarza jest prze-
kierowywany na produkcje potomnych czastek bak-
teriofagowych i cykl faga konczy sie uwolnieniem ich ze
zlizowanej w wyniku dziatalnosci enzymdw fagowych
komorki bakteryjnej. Dlatego tez charakter tej relacj,
okreslany jest niekiedy jako drapieznictwo [7, 26, 57].
Fagi s3 wiec czynnikami atakujagcymi biernie, cho¢
swoiscie. Co wigcej liza komoérek bakteryjnych wyni-
kajaca z aktywnosci faga jest drugim (po aktywnosci
pierwotniakéw) najwazniejszym czynnikiem powodu-
jacym $miertelno$¢ wérdd bakterii [26, 59]. Stad uwaza
sie, ze bakteriofagi maja duzy wplyw na sklad popula-
cji bakterii, na produkcj¢ DOM i obieg zwigzkdw od-
zywczych pochodzenia bakteryjnego. Nalezy réwniez
zwroéci¢ uwage na fakt, iz $miertelnos$¢ bakterii w srodo-
wisku wodnym wywotana fagami zmienia si¢ sezonowo
(ze zmiang temperatury otoczenia i nastonecznienia)
oraz wraz z glebokoscig, na ktérej wystepuja [26, 57].
Badania w tym zakresie dotyczace innych srodowisk
s3 ograniczone, jednak duze ilosci wiruséw odnotowa-
nych w osadach oraz glebach sugeruja ich zasadnicza
role w regulacji liczebnosci bakterii rowniez w tych
srodowiskach [6, 26, 57]. Przyjmuje si¢, ze mimo opi-
sanej duzej ilosci fagéw wykazujacych duze zréznico-
wanie, nadal ogromna ich cz¢$¢ nie zostala ,,odkryta”
ze wzgledu na to, ze wigkszos¢ mikroorganizmow sro-
dowiskowych jest niehodowalna, w tym gospodarze
fagdw. Jednocze$nie analiza réznorodnosci wirusow
bakteryjnych w oparciu o sam material genetyczny jest
trudna, z uwagi na brak wspélnych markeréw genetycz-
nych dla wszystkich bakteriofagéw [50, 57].

3. Bakterie drapiezne z grupy BALO a bakterie
w Srodowisku

Bakterie z grupy BALO zostaly opisane po raz
pierwszy w latach 60 i s3 one najlepiej scharakteryzo-
wang grupg bakterii drapieznych, cho¢ obecnie opi-
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sanych jest juz wiele innych grup organizméw proka-
riotycznych, prowadzacych takze drapiezny tryb zycia
[26]. Sg one bardzo rozpowszechnione w wielu $rodo-
wiskach, rowniez ekstremalnych, oraz bardzo zrézni-
cowane pod wzgledem filogenetycznym. Mikroorga-
nizmy te poczatkowo zaliczane byly do jednej rodziny
Bdellovibrionaceae, jednakze dzigki zastosowaniu do
identyfikacji nowoczesnych metod biologii moleku-
larnej, opisano inne grupy, co przyczynito si¢ do ich
reklasyfikacji [27]. Poczatkowo do grupy tych mikro-
organizmdéw BALO zaliczano bakterie nalezace do czte-
rech rodzajow to jest Bdellovibrio, Bacterovorax, Mica-
vibrio oraz Vampirovibrio, ktére zaklasyfikowano do
rodziny Bdellovibrionaceae, klasy 8-proteobacteria [18].
Analizy ostatnich lat wskazujg jednak na ich wieksze
zréznicowanie [15, 16, 56] . Na chwile obecng do klasy
O-proteobacteria zalicza si¢ rodzaj Bdellovibrio i Vam-
pirovibrio z rodziny Bdellovibrionaceae oraz rodzaj Bac-
teriovorax i nowo opisany rodzaj Peredibacter z rodziny
Bacteriovoracacea, za$ do klasy a-proteobacteria nalezy
rodzaj Micavibrio, ktdry jest najbardziej spokrewniony
z rzedem Rhodospirialles [14, 15, 56]. Doda¢ nalezy, ze
rodzaj Vampirovibrio, jako jedyny z rodziny Bdello-
vibrionaceae, zeruje nie na bakteriach, a na eukario-
tycznych komorkach alg z rodzaju Chlorella [18].

Bakterie z grupy BALO izolowane byty z wielu $ro-
dowisk m.in. wéd powierzchniowych, $ciekéw, osadow
morskich i oceanicznych, z gleby, ale takze z przewo-
déw pokarmowych zwierzat i czlowieka. Szacuje si¢ ze,
liczba bakterii z grupy BALO w $rodowisku wodnym
waha si¢ miedzy 10' a 10* pfu/ml, przy czym w wodach
powierzchniowych moze by¢ ich do 10° pfu/ml, nato-
miast w 1g gleby ilos¢ BALO waha si¢ $rednio miedzy
10% a 10* pfu [58]. Wykazano nadto, ze w srodowisku
wodnym najwieksze ilosci bakterii z grupy BALO
wystepuja w biofilmach tworzacych si¢ na powierzchni
obiektow oraz zwierzat wystepujacych w tym srodowi-
sku, cho¢ takze w warstwach powierzchniowych wody,
jednak ich iloé¢ zalezy w duzej mierze od ilo$ci bak-
terii wystepujacych tam. Bakterie z grupy BALO odgry-
wajg istotna role w kontrolowaniu sktadu bakteryjnych
populacji w biofilmie. Dane te zostaly przedstawione na
podstawie eksperymentéw w laboratorium w oparciu
o hodowalne szczepy referencyjne, jednakze nie wyklu-
cza sig, ze ilos¢ BALO w naturalnych ekosystemach
moze by¢ duzo wicksza [14, 21, 23, 28, 58].

Bakterie z grupy BALO to mate, bardzo ruchliwe
Gram-ujemne bakterie o ksztalcie pateczek lub prze-
cinkéw, ktdre obligatoryjnie Zerujg na innych Gram-
-ujemnych bakteriach, a spektrum ich ofiar obejmuje
zaréwno bakterie niepatogenne, jak i patogenne dla
ludzi, zwierzat i roslin [14]. Sa one wyposazone w wici
i rzeski, umozliwiajagce im szybki ukierunkowany
ruch w strone ofiary oraz przyleganie do niej [5, 40,
48]. Bakterie z rodzaju Bdellovibrio wykorzystuja wi¢

w celu przemieszczania sie w kierunku ofiary, za$ pile
w celu przylegania i przedostania si¢ do wnetrza ata-
kowanej komorki. Bakterie te podczas przemieszcza-
nia si¢ na powierzchni biofilmu i na podlozach statych
oraz podczas wydostawania sie ze zlizowanej komorki
ofiary, wykazuja ruch slizgowy [4, 36, 37, 40]. Po ich
przylaczeniu sie do $ciany komorkowej bakterii i prze-
dostaniu sie do jej wnetrza, przeprowadzajg atak i wyla-
czaja metabolizm ofiary, w wyniku czego zaatakowane
komorki ging w ciggu 15 minut [4]. W zaleznosci od
zageszczenia komorek ofiary oraz rodzaju srodowiska,
cykl zyciowy BALO moze trwac¢ 3—-4 h [23]. Jednoczes-
nie, w odroznieniu od bakteriofagéw, bakterie te sa
zdolne do Zerowania na komorkach bakteryjnych beda-
cych w réznym stadium rozwojowym, réwniez mar-
twych, przy czym cykl rozwojowy drapieznika w tym
przypadku jest wydluzony [55]. Bakterie drapiezne
z grupy BALO moga wystepowaé w réznych fenoty-
pach: wewnatrz komorki atakowanej (fenotyp periplaz-
matyczny - rozwijajacy sie miedzy blona zewnetrzna
a wewnetrzng bakterii Gram-ujemnej, fenotyp cyto-
plazmatyczny - rozwijajacy si¢ w cytoplazmie ofiary) lub
na jej powierzchni (fenotyp epibiotyczy — wzrastajacy
sie na powierzchni komorki ofiary) [4, 17]. Najcze$ciej
mikroorganizmy te charakteryzuja sie podwojnym
cyklem zyciowym, na ktory sklada si¢ faza zycia poza
komorka ofiary, tzw. faza ataku oraz faza ich wewnatrz-
periplazmatycznego wzrostu, majaca miejsce w peri-
plazmie bakterii zaatakowanej, gdzie formowana jest
struktura zwana bdelloplastem. Bakterie te po wnik-
nieciu do komorki ofiary uruchamiajg mechanizmy
prowadzace do ,,roztozenia” zawartoéci swojej ofiary,
w celu pozyskania zwigzkow odzywczych niezbednych
do swojego wzrostu i rozmnazania [23, 37, 41]. Wyka-
zano takze, w oparciu o analizy genetyczne, mozliwy
udzial bakterii z rodzaju Bdellovibrio w horyzontal-
nym transferze genéw [46]. Czesto spotykang strate-
gig jest rdwniez bezposrednie przylaczenie sie bakterii
drapieznej do zewnetrznej $ciany komdrkowej ofiary,
a nastepnie degradacja komorki gospodarza i asymi-
lacja uzyskanych skladnikéw odzywczych poprzez
specjalistyczne struktury, jak si¢ dzieje w przypadku
np. Vampirococcus spp., czy wytwarzanie czynnikow
litycznych, co zarejestrowano w przypadku Ensifer spp.
[26]. W obrebie prokariotycznych mikroorganizmoéow
drapieznych moga by¢ wykorzystywane réwniez inne
strategie polowania, przy ktérych nie jest wymagany
bezposredni ich kontakt z ofiarg. Na przyklad specy-
ficzna dla bakterii z rodzaju Myxococcus i Lysobacteria
tzw. strategia stadna (wolfpack strategy), polegajaca na
produkeji przez drapieznika zewngtrzkomdrkowych
enzymow hydrolitycznych, powodujacych uszkodze-
nie komoérek bakteryjnych znajdujacych si¢ w bez-
posrednim ich otoczeniu, bez konieczno$ci wnikania
do wnetrza ofiary [5, 26].



68 ANNA WIERZBICKA-WOS, WIESLAW DEPTULA

4. Pierwotniaki a bakterie w srodowisku

Badania wykazuja, ze zerowanie pierwotniakéw
w $rodowisku ma bardzo istotny wplyw na ksztal-
towanie liczebnosci bakterii i skladu ich populacji,
a takze na obieg materii organicznej w danym ekosys-
temie [2, 26, 33, 34, 51, 53]. Interakcje miedzy pier-
wotniakami a bakteriami w réznych srodowiskach sg
bardzo podobne, przy czym srodowisko gleby jest tym,
w ktérym dyfuzja i przemieszczanie si¢ mikroorga-
nizméw sg bardziej ograniczone w pordéwnaniu ze
$rodowiskiem wodnym, co sprawia, Ze wystepowa-
nie pierwotniakéw ogranicza si¢ do filméw wodnych
i porow wypelnionych woda, za$§ mikropory wystepu-
jace w macierzy glebowej moga by¢ nawet schronie-
niem dla bakterii przed tymi drapieznikami [51].

Do pierwotniakéw odzywiajacych si¢ innymi
mikroorganizmami, w tym bakteriami, naleza orzeski,
wiciowce i ameby, przy czym najwigksza grupe bak-
teriozercow stanowig pierwotniaki heterotroficzne
lub miksotroficzne tj. heterotroficzne nanowiciowce
(heterotrphic nanoflagellata, HNF) i mikrowiciowce,
a w mniejszym stopniu orzeski oraz ameby [26, 33, 34,
51, 53]. Srednia ilo§¢ komérek HNF w srodowisku wod-
nym waha si¢ miedzy 10° a 10° ml™', mikrowiciowcow
ok. 10> ml™, natomiast ilo§¢ bakteriozernych orzeskow
wynosi od 1 do 10° ml™, przy czym ilosé¢ tych pierwot-
niakow zalezy od ilosci bakterii, stanu eutroficznego
$rodowiska, a takze od iloéci drapieznikéw zerujacych
na pierwotniakach (26, 33, 53]. Jednocze$nie liczebno$¢
eliminowanych przez pierwotniaki bakterii w $rodo-
wisku wodnym w ciggu godziny wynosi od 10' do
10°ml™, cho¢ ilos¢ ta zwigzana jest z warunkami $ro-
dowiska, dlatego tez zerowanie pierwotniakow w okre-
sie zimowym (ze wzgledu na spadek ich liczebnosci
i aktywnosci) ma duzo mniejsze znaczeniu w regulacji
liczebno$ci bakterii [19, 33, 34].

Pod wzgledem odzywiania wyrdznia si¢ trzy pod-
stawowe mechanizmy wykorzystywane przez komorki
pierwotniakdéw do pobierania zwigzkéw odzywcezych:
wchtanianie proste, pinocytoze oraz fagocytoze [30, 53].
Wchtanianie proste umozliwia pobieranie ze srodowi-
ska wody oraz prostych zwigzkéw np. aminokwasow,
bezposrednio przez blon¢ komodrkows. Pinocytoza
u pierwotniakéw ma miejsce w okreslonych miejscach
na blonie komoérkowej, gdzie tworza sie¢ wpuklenia,
a nastepnie powstaja pecherzyki zawierajace wielko-
czasteczkowe zwiazki, ktére sg rozkladane po dola-
czeniu lizosoméw. Ostatnim i najbardziej zlozonym
mechanizmem pobierania pokarmu przez pierwotniaki
jest fagocytoza, ktéra umozliwia pobieranie calych
komorek matych mikroorganizméw. Podczas tego pro-
cesu pokarm zostaje wchloniety w §cisle okreslonym
miejscu na powierzchni komorki, czyli w tzw. cytosto-
mie. Po utworzeniu wodniczki pokarmowej dotgczane

s do niej lizosomy i zawartos¢ jej jest trawiona, przy
czym niestrawione resztki usuwane s3 na zewnatrz
komorki w $cisle okreslonym miejscu - tzw. cytopyge.
W przypadku ameb i niektérych wiciowcow wodniczka
pokarmowa powstaje poprzez otoczenie pozeranego
mikroorganizmu lub czastki za pomoca tzw. pseudo-
podiéow w dowolnym miejscu komorki [26, 30, 53]. Nie-
ktére pierwotniaki poluja na mniejsze mikroorganizmy
za pomoca tzw. ekstrusomow, ktére umozliwiajg im
chwytanie i unieruchomienie ofiary, a nastepnie wysy-
sanie jej zawartosci. Z kolei mlode orzeski przyczepiaja
sie do powierzchni stalych, tracac swoje rzeski i w tej
formie odzywiaja si¢ réwniez poprzez czulki przypo-
minajace ekstrusomy [47, 53]. Generalnie pierwotniaki
zeruja na mikroorganizmach mniejszych (komorki
o objetosci <0,1 um™) lub podiuznych [43]. Zazwy-
czaj preferowana przez nie wielko$¢ komorki, ktora
pochlaniaja, bakterie osiagaja tuz przed podzialem
i to one s3 najefektywniej eliminowane ze $rodowiska
przez pierwotniaki. Ponadto drapiezniki te wykazuja
duzo wieksza preferencje konsumpcji bakterii aktyw-
nych metabolicznie w stosunku do form martwych lub
»uspionych’, przez co regulujg one zaréwno liczbe bak-
terii wystepujacych w srodowisku, jak i stosunek liczby
komorek aktywnych metabolicznie do liczby komérek
nieaktywnych oraz ilo§¢ komorek matych i duzych,
ale takze obecnos¢ roznych morfotypéw w populacji
bakterii mniejszych [33].

5. Drapiezniki bakterii a biofilm

Mikroorganizmy w srodowisku naturalnym moga
wystepowac w postaci wolnej jako tzw. plankton, cho¢
czesto wykazuja tendencje do adsorpcji na granicy faz
cialo stale - ciecz, ciecz - gaz czy ciecz - ciecz. Two-
rzac skupiska w postaci biofilmu moga one przylega¢
zarébwno do stalych powierzchni abiotycznych lub
biotycznych — komérek innych organizmoéw. Biofilm
jest tworem wielokomdrkowym, przy czym mikro-
organizmy wchodzace w jego sklad moga naleze¢ do
jednej, badz wielu réznych grup systematycznych
- bakterii, archeonéw, grzybéw czy pierwotniakow,
i moga to by¢ zaréwno organizmy niechorobotworcze,
jak i patogenne [13, 32, 45]. Biofilm tworzy swojego
rodzaju wysoce zorganizowany uklad biologiczny,
w ktéorym mikroorganizmy tworzg skoordynowana
dynamiczng strukture, a ich komoérki komunikuja
sie ze sobg i kooperuja w procesie rozkladu substan-
cji oraz pozyskiwania energii. Zdolnos$¢ kolonizacji
powierzchni stalych mikroorganizmy zawdzigczaja
wlasciwosciom adhezyjnym, natomiast caly biofilm
stabilizowany jest dzigki polimerycznym substancjom
wchodzacym w sktad sciany komoérkowej lub wydzie-
lanym pozakomorkowo, jako tzw. EPS (extracellular
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polymeric substances). Jednocze$nie komorki drobno-
ustrojow wchodzacych w sklad biofilmu wykazuja spe-
cjalizacje do pelnienia réznych funkcji oraz wykazuja
inne cechy niz te same komarki wystepujace w postaci
wolnej. Konsorcja komorek mikroorganizméw zgru-
powane w biofilm s3 dzigki temu chronione przed
niekorzystnymi czynnikami §rodowiskowymi, w tym
przed drapieznikami, ale réwniez forma taka stwarza
zdecydowanie latwiejszy dostep do zwiazkow odzyw-
czych. Ponadto prawidtowe funkcjonowanie biofilmu
jest mozliwe miedzy innymi dzieki zjawisku quorum
sensing. Mechanizm ten oparty jest na produkcji czastek
sygnalnych przez komorki wystepujace w biofilmie i ich
swobodnej dyfuzji do innych komdrek w jego obrebie,
ktore dzieki odpowiednim receptorom sa w stanie
reagowa¢ na dany bodziec. Sposéb, w jaki mikroor-
ganizmy grupuja sie i funkcjonujg w postaci biofilmu,
moze wiec przypominaé prymitywny organizm, jed-
nak to zapewnia im czesto mozliwo$¢ funkcjonowania
w warunkach, w ktérych jako pojedyncze komorki nie
mialyby mozliwosci przezy¢ [13, 32]. W srodowisku
biofilm jest powszechny i co wigcej, bierze aktywny
udzial w wielu procesach mikrobiologicznych tj. samo-
oczyszczanie sie wod powierzchniowych, podziemnych
czy gruntowych, dzieki obecnosci wielu mikroorgani-
zmoéw zapewniajgcych prawidlowe procesy rozkladu.
Z drugiej jednak strony mikroorganizmy tworzace
biofilm mogg by¢ takze Zrédlem rozprzestrzeniania si¢
patogenodw, a takze strat w gospodarce, poprzez koloni-
zacj¢ powierzchni roboczych i urzadzen medycznych
oraz przemystowych, a nawet produktéw spozywczych.
Mikroorganizmy chorobotworcze zdolne do tworzenia
biofilmu s3 czesto przyczyna groznych choréb ludzi,
zwierzat oraz roélin i takie skupiska drobnoustrojow
w postaci biofilmoéw sg bardziej oporne na dzialanie
zwigzkow przeciwdrobnoustrojowych czy czynnikow
tizykochemicznych, co sprawia, ze walka z nimi jest
duzo trudniejsza [32, 45].

Badania wykazaly, ze Bdellovibrio bacteriovorus
réwniez wplywa na tworzenie biofilmu bakterii, jako
ze jego obecno$¢ nie tylko istotnie wplywa na jego
formowanie, ale fizycznie zaburza strukture biofilmu
i przesuwa réwnowage populacji mikroorganizmow
z formy osiadlej, prowadzac do uwolnienia pojedyn-
czych komoérek do $rodowiska. Wykazano réwniez
zdolnos¢ wnikania tych drapieznikéw w glab biofilmu
i niszczenia bakterii w nim wystepujacych, co odréznia
bakterie z grupy BALO od bakteriofagdéw czy pierwot-
niakow. Bakterie te s3 zdolne do produkcji i wydziela-
nia olbrzymiej ilosci enzymoéw hydrolitycznych, w tym
proteolitycznych i nukleolitycznych, wykorzystywanych
do wydajnego niszczenia struktur komdrkowych ofiary.
Ze wzgledu na to, ze bakterie te Zywig sie bakteriami
Gram-ujemnymi, oddziatujac na biofilm w znacznym
stopniu wplywaja na skfad calej populacji mikroorga-

nizméw tworzacych te strukture, cho¢ moga réwniez
doprowadzi¢ do jego catkowitego niszczenia [17, 44,
45]. Co wigcej bakterie z grupy BALO s3 w stanie zywi¢
sie martwymi i nieaktywnymi komdrkami bakterii,
co sprawia, ze bakterie uspione w biofilmie, s3 nadal
celem ataku, mimo iz moga by¢ niewrazliwe na infekcje
fagowe czy antybiotyki, ktorych efekt dzialania zalezny
jest od mozliwo$ci wzrostu i rozmnazania sie komorki
bakteryjnej [17, 45].

6. Mechanizmy obronne bakterii oraz ich interakcje
z drapieznikami

Jak wykazano, komorki bakteryjne nie sa catko-
wicie bezbronne w walce z drapieznikami, jako ze
powszechne jest pojawianie si¢ w $srodowisku mutan-
tow bakteryjnych opornych na obecne w srodowisku
drapiezniki, a nadto bakterie wyksztalcily rézne mecha-
nizmy umozliwiajagce im unikniecie ataku [26, 41].
W warunkach naturalnych konsorcja bakterii tworzace
biofilm z jednej strony maja utatwiony dostep do sub-
stancji odzywczych oraz sg chronione przed niekorzyst-
nymi warunkami zewnetrznymi, w tym przed dziala-
niem S$rodkéw przeciwdrobnoustrojowych, a takze
struktura ta chroni je przed atakami drapieznikow [32,
42,45, 57]. W przypadku obrony bakterii przed fagami
i bakteriami z grupy BALO, gléwnie wykorzystywany
jest mechanizm ,, maskowania’, polegajacy na zmien-
nosci czasteczek LPS oraz bialek na powierzchni $ciany
komorkowej bakterii, co zapobiega ich rozpoznaniu
przez drapiezniki [5, 7, 20].

W przypadku fagéw przyjmuje sig, ze obrona bak-
terii przed nimi obejmuje cztery mechanizmy, a miano-
wicie: (1) blokowanie przylegania faga do powierzchni
komorki poprzez zmiany w eksponowanych na po-
wierzchni receptorach i tworzenie biofilmu, (2) bloko-
wanie wprowadzania materialu genetycznego faga do
komorki poprzez zmiany w budowie $ciany i nabycie
opornosci na lizyny fagowe, (3) wystepowanie sys-
temu restrykcji-modyfikacji, ktory degraduje mate-
riat faga po wniknigciu do komoérki gospodarza oraz
(4) infekcja poronna polegajaca na samobojczej $mierci
komorki uniemozliwiajagc w ten sposob replikacje
faga [3, 57]. Znany jest rowniez system CRISPR-Cas,
ktory w komorkach bakteryjnych pelni role swo-
jego rodzaju ,adaptacyjnego ukladu odpornoscio-
wego komorek prokariotycznych” na poziomie kwa-
séw nukleinowych. W jego sktad wchodza sekwencje
CRISPR (clustered regularly interspaced short palin-
dromic repeats) oraz geny kodujace enzymy z grupy
Cas, potozone w poblizu CRISPR (CRIPSR associated
sequences). Enzymy z grupy Cas odpowiedzialne sg za
mechanizm regulacji opornosci i dzieki nim podczas
infekeji fagowej obce DNA jest trawione, a nastepnie
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uzyskane fragmenty wbudowane s3 do sekwencji
CRISPR, jako nowe sekwencje tacznikowe. System ten
funkcjonuje analogicznie do systemu interferencyj-
nego RNA w komérkach organizméw eukariotycznych,
przez co wprowadzone do genomu bakterii sekwencje
DNA fagowego nadajg im trwalg opornos¢ na koleja
infekcje tym fagiem (3, 24].

Wykazano, ze bakteriofagi i bakterie z grupy BALO
wystepujace w tym samym $rodowisku, moga atako-
wac bakterie z tego samego gatunku, a nawet te same
komorki (koinfekeja) [11, 54]. Nie ma jednak dowodow
na to, jakoby wnikanie jednego z tych dwoch czynni-
kéw warunkowane bylo obecnoscig drugiego. Hipo-
tetyczny przebieg koinfekcji przedstawiono w oparciu
o znajomos$¢ cyklu zyciowego bakterii z grupy BALO
oraz stwierdzong obecnos¢ czastek fagowowych wyste-
pujacych w bdelloplascie. Przypuszcza sig, ze w pierw-
szej kolejnosci komorka bakteryjna jest atakowana
przez bakteriofaga, ktory zaczyna replikowac i two-
rzy¢ potomne czastki fagowe wykorzystujac aparat
metaboliczny gospodarza, przy czym obecnos¢ tego
faga w komorce bakteryjnej nie wyklucza jej z puli
komorek, ktére moga zosta¢ zaatakowane przez bak-
terie z grupy BALO. Kiedy do komorki bakteryjnej
wnika komédrka BALO, dochodzi do wylaczenia meta-
bolizmu komorki atakowanej, a nastepnie drapieznik
pozywia si¢ jej zawartoscig. Stan taki powoduje ogra-
niczenie, a nawet zatrzymanie replikacji faga w zainfe-
kowanej komorce, przy czym bakteria z grupy BALO
moze kontynuowa¢ wzrost i rozmnazanie, nie bedac
wrazliwa na obecnego w bakterii faga, co konczy si¢
lizg komorki ofiary i uwolnieniem zaréwno komdrek
BALO, ale takze powstatych czastek fagowych. Doda¢
nalezy, ze fagi wydajniej replikuja w komdrkach bakte-
ryjnych bedacych w fazie szybkiego wzrostu, natomiast
bakterie z grupy BALO lepiej rosng na hodowli bakte-
ryjnej w fazie stacjonarnej [11, 54]. Stwierdzono réw-
niez, ze wzrost liczby komoérek BALO wzrasta z liczbg
komorek bakterii [26], przy czym podczas rywalizacji
o pozywienie, bakterie z grupy BALO maja przewage
w stosunku do komorek ofiary, ktdéra ma ograniczony
dostep do zwigzkéw odzywczych i rosnie wolniej.
W przypadku koinfekeji bakterii przez faga i komorke
BALO stan ten moze by¢ korzystny dla obu stron, ale
ma tez swoje konsekwencje. Bdelloplasty, powstate po
wniknigciu drapieznika z grupy BALO do komorki
bakteryjnej, stanowig ochrone przed niekorzystnymi
warunkami zaréwno dla bakterii z grupy BALO, jak
i dla faga, cho¢ drapiezcy rywalizujg o tego samego
gospodarza. Takg rywalizacje mozna by okresli¢ jako
»konkurencyjny sojusz” [11]. Jednoczesnie wykazano,
ze bakterie z grupy BALO tj. Bdellovibrio bacteriovorus
[1, 22, 29] sg wrazliwe na pewna grupe bakteriofagdw
(bdellofagéw), przy czym niektére bdellofagi sa w stanie
namnazac si¢ jedynie w tzw. ukladzie potréjnym (three-

-membered system) sktadajacym si¢ z faga, bakterii dra-
pieznej i jej ofiary [29, 49]. Bdellofagi te przylaczajg sie
do $ciany komoérkowej swojego gospodarza, przy czym
po wprowadzeniu swojego materiatu genetycznego do
jego wnetrza, komorka Bdellovibrio spp. traci zdolno$¢
ruchu, co sprawia, ze po kilku minutach od infekeji
uniemozliwione jest jej przylaczanie do swojej ofiary.
Jednocze$nie zauwazono, ze po wniknieciu bdellofaga
do komorki Bdellovibrio spp. przylaczonej juz do swojej
ofiary, nadal moze dochodzi¢ do penetracji komorki
drapieznej. Wykazano [29], ze bdellofagi przylaczaja
sie do powierzchni bakterii drapieznej w momencie jej
wnikania do zaatakowanej komorki, a po wprowadze-
niu swojego materialu genetycznego puste kapsydy sa
usuwane podczas przenikania Bdellovibrio spp. przez
$ciang komodrkowg bakterii. Po wniknieciu do wnetrza
zainfekowana komorka Bdellovibrio spp. nie wydluza
sie i nie dzieli tak, jak komorka niezainfekowana bdello-
fagiem, przy czym w obu przypadkach komorka ofiary
w efekcie koncowym jest lizowana, co pozwala na uwol-
nienie nowopowstalych czastek bdellofaga.
Rozwazajac zaleznos¢ miedzy bakteriami a bak-
teriofagami warto zauwazy¢, ze niekiedy wchodzg one
w korelacje oparte na lizogenii, odnoszac tym samym
obopolne korzysci. Wykazano, ze infekcje fagowe
moga wzmagaé metabolizm komorki bakteryjnej, jej
oporno$¢, rozprzestrzenianie sie, co moze ksztattowaé
w pozytywnym aspekcie proces ewolucji [50]. Bakte-
riofagi integrujac si¢ z genomem gospodarza mogg nie
tylko rozprzestrzeniac sie, ale takze nabywa¢ nowych
cech genetycznych, przez co uczestnicza w horyzontal-
nym transferze gendw, niosac niekiedy korzystne geny
dla komorki bakteryjnej, a to z kolei w duzym stopniu
moze wplywaé na zmiennos¢ i tym samym réznorod-
no$¢ bakterii [2, 7, 39, 50]. Wiele bakteriofagdéw niesie
geny kodujace enterotoksyny, ktore w zaleznosci od
typu faga moga by¢ produkowane podczas cyklu lizo-
gennego, litycznego po indukgji profaga lub w obu przy-
padkach [2]. Stan taki powoduje, ze bakterie wykorzy-
stujac profagi jako bron przeciwko Zerujacym na nich
pierwotniakom, stanowig nowg forme obrony przed
drapieznikami [2, 7, 39]. Mechanizm ten zostal opisany
na przykladzie komorek Escherichia coli i Corynebacte-
rium diphtheriae, produkujacych odpowiednio toksyne
Shiga (Stx) i toksyne blonicza (Dtx), ktére kodowane
s3 przez geny wystepujace w genomie profaga. Podczas
ataku na bakterie, drapiezne pierwotniaki z rodzaju
Tetrahymena wydzielaja nadtlenek wodoru uszka-
dzajacy komorki bakteryjne, jednocze$nie powodujac
indukgcje profaga w komorkach bakteryjnych bedacych
w otoczeniu drapieznika. W przypadku pierwotniakow
z rodzaju Tetrahymena obie toksyny tj. Stx i Dtx, po
uwolnieniu do $rodowiska sg zdolne do wigzania si¢
z odpowiednimi receptorami na powierzchni komorki
drapieznika, a wnikajac do jego wnetrza prowadza do
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$mierci, tym samym chronigc pozostala czes$¢ populacji
zaatakowanych bakterii [2, 39, 35]. Jednak, co ciekawe,
w przypadku pierwotniakéw z rodzaju Acanthamoeba,
na powierzchni ich komoérek nie wykryto receptorow
dla toksyn Stx i Dtx. Toksyny te powoduja $mieré
drapieznika wylacznie po pochlonigciu przez niego
bakterii niosacych geny tych toksyn, co powoduje, ze
bakterie te zachowuja si¢ jak ,,kon trojanski’, niszczac
drapieznika od wewnatrz. Dzieki takiej strategii moz-
liwe jest wykorzystanie profaga do walki z drapieznymi
pierwotniakami nawet, jezeli nie sg one wrazliwe na
obecno$¢ produkowanych przez bakterie toksyn w $ro-
dowisku. Co wiecej, badania wykazaty, ze pochloniete
bakterie niezdolne do produkcji toksyn sg w stanie
przezy¢ wewnatrz Acanthamoeba, co z kolei sugeruje,
ze pierwotniak ten moze réwniez pelnic role ochronng
dla bakterii, a jednoczesnie by¢ ich wektorem [2, 39].

W przypadku pierwotniakéw, jednym z wyko-
rzystywanych mechanizméw obrony przez komorki
bakterii przed ich atakiem jest formowanie struktur
wielokomoérkowych i biofilmu, badz zmiany morfo-
logii komorki poprzez jej zwigkszanie, co w znacz-
nym stopniu utrudnia pochloniecie ofiary [4, 5, 7,
20, 33, 43, 51]. Dlatego tez gatunki bakterii wykazu-
jace tzw. polimorfizm komodrkowy, czyli genetyczne
mozliwosci tworzenia ekstremalnie duzych lub ma-
tych komorek, sg lepiej przystosowane do srodowisk,
w ktorych obserwuje si¢ silng presje pokarmowa ze
strony pierwotniakow [33]. Innym sposobem ochrony
bakterii przed drapieznymi pierwotniakami jest ten-
dencja do zwiekszania ruchliwo$ci komorki potencjal-
nej ofiary w pofaczeniu ze zmniejszeniem jej rozmia-
réw, co takze utrudnia jej schwytanie. Obserwuje sig
takze uwalnianie toksyn przez zaatakowane komorki
bakteryjne, co powoduje lize komorki pierwotniaka
i uwolnienie jej zawartosci, w rezultacie stanowiac
dodatkowe zrédlo zwigzkéw odzywczych dla bakterii
[4,5,7,20,43,51]. Wykazano réwniez, ze niektdre bak-
terie wytwarzajg zwigzki barwne takie jak wiolaceina,
ktora znacznie obniza liczbe pierwotniakéw zerujacych
na populacji tych bakterii. Produkowana wiolaceina
indukuje u pierwotniakéw proces podobny do apop-
tozy wystepujacej w komorkach organizméw wielo-
komoérkowych, co potwierdzono na liniach komdrek
ssaczych, w ktorych zwigzek ten aktywowal apoptoze
badanych komdrek, co moze mie¢ w przysztosci duze
znaczenie terapeutyczne [43].

7. Praktyczne wykorzystanie drapieznikow bakterii

Drapiezne bakterie, ktdre zeruja na innych bakte-
riach oraz produkuja zwigzki przeciwbakteryjne moga
by¢ doskonalym zrédlem nowych antybiotykéw [8,
10, 12]. Badania nad mozliwo$cig wykorzystania bak-

terii z grupy BALO wskazuja na ich wysoki potencjat
w walce z mikroorganizmami patogennymi (w tym
antybiotykoopornymi) dla ludzi oraz zwierzat. Wyka-
zano, ze opracowywanie nowych strategii do walki
z patogenami z wykorzystaniem bakterii drapieznych,
analogicznie jak stosowanie bakteriofagéw, moze by¢
naturalng bronig przeciwko tym mikroorganizmom.
Ponadto, podobnie jak fagi, bakterie z grupy BALO nie
majy negatywnego wplywu na komorki eukariotyczne
(9,12, 17, 21, 23, 38, 44, 57]. Badania prowadzone nad
wplywem Bdellovibrio bacteriovorus na infekcje oka
wywolang przez Shigella flexneri u krélika wykazaty,
ze bakterie drapiezne sa w stanie w znacznym stopniu
ograniczy¢, a nawet cofng¢ zakazenie wywotane tym
patogenem. Réwniez analizujac odchody zwierzat
domowych wykazano zalezno$¢ miedzy ich stanem
zdrowia a iloécig izolowanych bakterii z grupy BALO.
Wykazano, ze w probach pochodzacych od zwierzat
z infekcjami jelitowymi lub plucnymi wystepuje znacz-
nie nizsza ilo$¢ bakterii drapieznych, co wskazuje na
istotny wplyw tych bakterii na ,,kondycje” przewodu
pokarmowego oraz ich znaczenie w kontroli patogen-
nych enterobakterii tj. Pseudomonas spp., Pasteurella
spp. czy Campylobacter spp. [52, 58]. Ponadto dowie-
dziono, ze mikroorganizmy z grupy BALO Zerujg row-
niez na bakteriach patogennych dla cztowieka. Badania
wykazaly, ze Bdellovibrio bacteriovorus atakuje bakterie
patogenne z rodzajow Acinetobacter spp., Aeromonas
spp., Bordetella spp., Burkholderia spp., Citrobacter spp.,
Enterobacter spp., Klebsiella spp., Listonella spp., Morga-
nella spp., Proteus spp., Pseudomonas spp., Salmonella
spp., Serratia spp., Shigella spp., Spirillum spp., Vibrio
spp.czy Yersinia spp. [17]. Slabsza strong wykorzysta-
nia bakterii z grupy BALO jest fakt, ze nie wykazuja
one zdolnosci atakowania i zZerowania na bakteriach
Gram-dodatnich, ktére stanowia duza grupe bakterii
patogennych dla cztowieka. Jednak udowodniono [44],
ze bakterie z grupy BALO wydzielajac zewnatrzkomor-
kowe enzymy tj. proteazy/peptydazy i inne hydrolazy
niezbedne w procesie niszczenia makromolekul swojej
ofiary, sa jednoczesnie zdolne do hamowania formo-
wania sie biofilmu bakterii Gram-dodatnich takich
jak Staphylococcus aureus i Staphylococcus epidermidis.
Co wiecej, wydzielane enzymy moga obniza¢ rowniez
wirulencje patogennych bakterii S. aureus czy Listeria
monocytogenes [44] poprzez hydrolize bialek wyste-
pujacych na ich powierzchni, bedacych czynnikami
wirulencji. Inne badania prowadzone w kierunku
wykorzystania bakterii drapieznych sprawiaja, ze roz-
waza si¢ rOwniez opcje zastosowania ich nie tylko jako
alternatywe dla antybiotykow, ale réwniez jako ewen-
tualne probiotyki, ktére moglyby chroni¢ makroorga-
nizm m.in. przed mikroorganizmami patogennymi
[17, 45]. Jednoczesnie warte zastanowienia si¢ jest
stosowanie podejscia dwubiegunowego, gdzie bakterie



72 ANNA WIERZBICKA-WOS, WIESLAW DEPTULA

z grupy BALO moglyby by¢ stosowane w polaczeniu
np. z antybiotykami, zwigzkami chemicznymi, czynni-
kami fizycznymi, a nawet innymi drapieznikami bak-
terii, gtéwnie w celu zwiekszenia wydajnosci usuwania
biofilmoéw, czy zwalczania patogendw [45]. Wykazano
takze, ze bakterie drapiezne np. Bdellovibrio bacterio-
vorus moglyby znalez¢ zastosowanie przy kontrolowa-
niu i usuwaniu biofilmdéw wystepujacych w srodowisku,
dzieki czemu moglyby by¢ z powodzeniem wykorzy-
stane przy niwelowaniu niepozadanych bakterii z natu-
ralnych zbiornikéw wodnych, zbiornikéw do hodowli
ryb, a nawet $ciekow [17, 44, 45, 58, 59]. Zaktada sig, ze
dzieki mikroorganizmom drapieznym oraz bakteriofa-
gom mozemy w znacznym stopniu usprawni¢ niektére
procesy technologiczne oraz ograniczy¢ ilo§¢ patogen-
nych bakterii, ktore moga zagraza¢ cztowiekowi, zwie-
rzetom czy roslinom [25].

8. Podsumowanie

Reasumujac mozna stwierdzi¢, ze drapieznictwo
wsrod mikroorganizmdéw, mimo iz jest stosunkowo
stabo poznane, to nie ma watpliwosci, Ze ma znaczacy
wplyw na mikroorganizmy wystepujace w srodowisku
[5, 7, 11]. Obecnie coraz wigcej bakterii patogennych
jest opornych na stosowane antybiotyki, co wiaze si¢
z koniecznoscig poszukiwania nowych zwiazkow prze-
ciwdrobnoustrojowych i metod walki z tymi mikro-
organizmami, a takze poszukiwania alternatywy dla
antybiotykow i chemioterapeutykow. Stad uwaza sig,
ze bardzo waznym elementem w tej walce jest natura,
jako zrédto nowych lekéw i zwigzkéw przeciwdrob-
noustrojowych. Przykladem mogg by¢ drapiezniki
bakterii, ktére Zeruja na nich oraz naturalnie pro-
dukuja zwiazki przeciwbakteryjne, a wigc moga by¢
doskonalym Zrédlem nowych antybiotykéw [8, 10].
Co wiecej, ze wzgledu na rézny zakres atakowanych
komorek bakteryjnych, rodzaj usuwanych bakterii
przez drapiezniki moze by¢ bardzo specyficzny lub
polegajacy na ograniczeniu ogélnej ich liczby. Stosujac
bakteriofagi i wykorzystujac ich wysoka specyficznos¢
w stosunku do gospodarza, mozna eliminowac bakterie
nalezace do konkretnej grupy taksonomicznej. Bakte-
rie drapiezne z kolei atakuja przede wszystkim bakte-
rie Gram-ujemne niekoniecznie nalezace do tej samej
grupy systematycznej. Wykorzystanie pierwotniakow
natomiast prowadzi do usuwania ogolnej liczby bakterii
w $rodowisku. Réwniez o wyborze drapieznika moga
decydowa¢ warunki $srodowiska oraz stadium rozwo-
jowe eliminowanych bakterii [25].

Badania nad mozliwosciag wykorzystania bakte-
rii z grupy BALO wskazuja na ich wysoki potencjat
w walce z patogenami u zwierzat, a w przyszlosci
réwniez u ludzi [9]. Dlatego tez sugeruje si¢ opraco-

wywanie nowych strategii przeciwdrobnoustojowych,
wykorzystujacych do walki z patogenami, w tym anty-
biotykoopornymi, bakterii drapieznych oraz bakte-
riofagéw bedacych naturalng bronig przeciwko tym
mikroorganizmom, a jednocze$nie nieuszkadzajacych
komorek eukariotycznych [12]. Stad zaklada sig, ze wie-
dza o zaleznosciach miedzy organizmami w srodowisku
naturalnym moze by¢ nieocenionym zrédlem zaréwno
informacji na temat ich koegzystencji, jak réwniez
zrodlem mikroorganizmoéw i zwigzkow przez nie pro-
dukowanych, ktére moglyby w przysztosci by¢ wyko-
rzystane w walce z drobnoustrojami zaréwno patogen-
nymi, jak i zakazajacymi hodowle mikroorganizmoéw
wykorzystywanych w procesach biotechnologicznych.
Ponadto waznym elementem moze by¢ takze pozyski-
wanie enzymow i biokatalizatoréw dla biotechnologii
pochodzacych z mikroorganizméw drapieznych, bakte-
riofagéw czy pierwotniakow [17, 41]. Zauwazy¢ nalezy,
ze coraz cze¢sciej podejmowane sg proby wykorzystania
drapieznikow bakterii w roznych galeziach przemystu,
poczynajac od wspomnianej alternatywy dla antybio-
tykéw, przez utrzymanie czystos$ci hodowli przemy-
stowych, do oczyszczania zbiornikéw wodnych oraz
sciekow [9, 17, 23, 59]. Duzy udziat drapieznikéw bak-
terii w regulacji liczby i sktadu populacji mikroorganiz-
mow moze miec istotne znaczenie juz teraz w ochronie
srodowiska, w tym przy oczyszczaniu $ciekow [19, 25,
59]. Stad badania prowadzone w tym kierunku wydaja
sie mie¢ ogromny potencjal zaréwno poznawczy, jak
i biotechnologiczny.
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