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Streszczenie
Wstep: Cyjanobakterie sg kosmopolitycznymi pionierskimi organizmami ekstremofilnymi

zdolnymi do przeprowadzania procesu fotosyntezy. Trychomy rodzaju Arthrospira
charakteryzuja si¢ wielokomérkowa nitkowata budowa, wystepuja w formie planktoniczne;j
lub tworza maty. Rodzaj ten mozna spotka¢ w stonych alkalicznych zbiornikach wodnych
znajdujacych si¢ na obszarach tropikalnych i subtropikalnych. Bakterie z rodzaju Arthrospira
staly si¢ obiektem badan w wyniku potencjalnych mozliwo$ci zastosowania biomasy np.
spozycia jako suplementu diety, produkcji jadalnych pigmentéw lub réznych substancji
chemicznych. Jak dotad, w oparciu o morfologi¢ i pochodzenie geograficzne wyodrgbniono
ponad 20 gatunkoéw tego rodzaju. Natomiast przeprowadzone badania genetyczne dzielg
rodzaj Arthrospira na dwa lub trzy klady. Jednak jak dotad taksonomia i nomenklatura tego
rodzaju nie zostaly zaktualizowane na podstawie tych obserwacji.

Cele: (1) Charakterystyka genomiczna rodzaju Arthrospira w oparciu o osiem dostgpnych
publicznie 1 pigciu przedstawionych w ramach tej pracy genoméw, (2) analizy fenomiczne
zmian w skladzie biomasy Arthrospira hodowanej w warunkach wybranego stresu, (3)
analiza bior6znorodnosci  Arthrobiom’u: bakterii  koegzystujacych w  $rodowisku
i powigzanych z rodzajem Arthrospira

Whyniki i_wnioski: Przeprowadzono sekwencjonowanie, a nastepnie zlozono i opisano

sekwencje genomow pigciu szczepdw cyjanobakterii z rodzaju Arthrospira, reprezentujacych
odmienne genotypy ustalone na bazie sekwencji ITS (ang. internal transcribed spacer). Jedna
z tych sekwencji wywodzita si¢ z unikalnego szczepu 09.13F wyizolowanego ze zbiornika
wodnego znajdujgcego si¢ na Syberii. Izolat ten posiadat nietypowa mozaikowa (I.B/III)
strukture sekwencji ITS. Nastepnie przeprowadzono analiz¢ fenotypowa i1 fylogenomiczna
rodzaju Arthrospira w oparciu o 13 genomow. Wyniki analiz filogenetycznych opartych na
sekwencjach trzech markeréw, 16S rRNA, ITS i cpcBA-IGS, pozwolity na podzielenie
rodzaju na dwa lub trzy klady. Jednak z powodu powszechnego u cyjanobakterii zjawiska
rekombinacji genetycznej oraz horyzontalnego transferu gendow zauwazono pewne
rozbiezno$ci w pozycji niektdrych analizowanych szczepéw. Metody filogenomiczne - ANI
i isSDDH oraz filogeneza oparta na sekwencjach najbardziej konserwowanych biatek

wykazatly, ze rodzaj Arthrospira mozna podzieli¢ na dwa klady odpowiadajace odpowiednio



klastrom ITS I+l i 1l. Ponadto uzyskane wartosci ANI i iSDDH wskazaty, ze klady
odpowiadajg dwom odr¢bnym gatunkom. Dodatkowo analiza pan-genomu wykazata wigksze
podobienstwo szczepodw w obrebie kladow niz pomiedzy nimi. Profile kwasow ttuszczowych
15 szczepow Arthrospira byly specyficzne dla szczepow 1 dlatego ten marker
chemotaksonomiczny nie mogt stuzy¢ jako uzupehlnienie analiz filogenetycznych. Zmiana
temperatury hodowli nie wptyneta na sktad kwaséw thuszczowych. Natomiast zwigkszenie
zasolenia pozywki hodowlanej spowodowato zmiang proporcji kwasu gamma linolenowego
na korzy$¢ kwasoéw palmitynowego i cis-wakcenowego. Badanie biordéznorodnosci bakterii
powiagzanych z rodzajem Arthrospira przeprowadzono dla trzech probek: $wiezej,
komercyjnej i liofilizowanej biomasy. Wykazano duza zbiezno$¢ w sktadzie grup odkrytych
mikroorganizméw z taksonami, ktore obserwowano w Srodowisku naturalnym cyjanobakterii
z rodzaju Arthrospira. Z szeregu izolatow bakteryjnych pozyskanych z hodowli laboratoryjne;
réznych szczepoéw Arthrospira wybrano pi¢¢ do analiz sekwencji genoméw. Jeden z rodzajow
wyizolowanych bakterii towarzyszacych Arthrospira zostat wytypowany do doktadniejszych
analiz, na podstawie ktorych zaproponowano wyodrgbnienie nowego rodzaju i gatunku -

Arthrospirobacter rubrum gen. nov., sp. nov.



