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WPROWADZENIE

Gruzlica jest jednym z najistotniejszych problemow
zdrowotnych na sSwiecie. Kazdego roku odnotowuje sie 8-9
miliondw nowych zachorowan i okoto 2 miliony zgonow z powodu
tej choroby. Nigeria nalezy do krajéw najbardziej dotknietych
problemem gruzlicy. Pod wzgledem liczby chorych zajmuje
6. miejsce na swiecie (Rycina 1).

e Zapadalnosc na gruzlice:
219/100 000 osadb

* Przypadki gruzlicy typu
MDR: 11/100 000 osdéb

» Smiertelnoéc:

80/100 000 osdéb

Celem badania byla ocena zrdéznicowania genetycznego
szczepow Mycobacterium tuberculosis o wielolekoopornosci
typu MDR (ang. multidrug resistance), wyizolowanych od

chorych na gruzlice ptuc w Nigerii.
Ryc. 1. Dane dotyczgce epidemiologii gruzlicy w Nigerii
(Zrédto: Global tuberculosis report, WHO, 2019)
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Przedmiotem badan byta kolekcja 67 szczepdw klinicznych M. tuberculosis izolowanych w Nigerii.
Chromosomowy DNA pratkdow izolowano =z hodowli =z wykorzystaniem CTAB (bromek
heksadecylotrimetyloamoniowy). W typowaniu genetycznym wykorzystano metode spoligotyping.
Uzyskane wzory hybrydyzacyjne (spoligotypy) dla poszczegdlnych szczepow byty niezaleznie analizowane
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Struktura populacyjna szczepdw M. tuberculosis o opornosci s —
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typu MDR wyizolowanych od chorych na gruzlice ptuc w Nigerii
byta typowa dla krajow Afryki Zachodniej. Wysoki poziom
klasteryzacji i niewielki udziat genotypow o rodowodzie spoza
Afryki wskazuje na wysoki poziom i autochtoniczny charakter
transmisji gruzlicy lekoopornej na terenie badanego kraju.
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Ryc. 2 Struktura populacyjna szczepow M. tuberculosis z obszaru Nigerii: A) Procentowy udziat rodzin

molekularnych posrod badanych szczepow, B) Przynaleznos¢ szczepow do poszczegdlnych rodzin
molekularnych, numeréw ST (ang. Shared Type) i spoligotypow.



