Ocenazroznicowania genetycznego szczepow klinicznych
Mycobacterium tuberculosis, przy uzyciu typowania

genetycznego metoda MIRU-VNTR
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Medyczny
3.Zaktad Immunologii i Biologii Komorki, Instytut Biotechnologii, Centrum Nauk Minimalng i maksymalng liczbe powtorzen odnotowano dla locus 3232,
Przyrodniczych, Uniwersytet Wilefski, Wilno, Litwa odpowiednio O oraz 27. Locus 3232 charakteryzowato sie takze najwieksza
4.7aktad Fizjologii, Biochemii, Mikrobiologii i Medycyny Laboratoryjnej, Instytut Nauk liczba alleli (n = 20), jak rowniez najwiekszga sitg roznicujaca (HGDI = 0,9323).
Biomedycznych, Uniwersytet Wilenski, Wilno, Litwa Najmniejsza liczbe alleli (n = 9) wykazano dla locus 1982, a najmniejszg site
5.Centrum Medycyny Laboratoryjnej, Laboratorium Gruzlicy, Wilenski Szpital Uniwersytecki r6znicujaca (HGDI = 0,8327) dla locus 3820. Wartoéci modalne (dominanty)

Santaros klinikos, Wilno, Litwa

ST liczby powtorzen badanych loci oscylowaty w przedziale od 3 (locus 3820) do
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6 (loci 3232 i 4120) (Tab. 1).

WSTEP
Tab. 1. Roznorodnosc alleliczna badanych loci oraz ich wartos¢ HGDI, uzyskana dla
W 2020 r. zaobserwowano wzrost liczby zgondw z powodu gruzlicy, w stosunku do 89 badanych szczepow M. tuberculosis. Kolorem zielonym oznaczono liczbe szczepow
poprzedniego roku, o 7,5% (1 514 000 vs 1 409 000). Wedtug szacunkow WHO, z dominantg liczby powtorzen.
choroba ta stanowi 13. najczestszg przyczyne zgonow na Swiecie. Zajmuje tez Locys 'cZba poszczegolnych izolatow o danej liczble powtorzen w locus |
2. miejsce, zaraz po COVID-19, jako najczestsza przyczyna zgondw wywotanych 0 123 456 7 8 9 10111213/14151617 1821 2227
przez pojedynczy czynnik zakazny. Celem badania byta ocena zroznicowania 1982 14 324 6 10 9 1l 9 3 0,8537
genetycznego szczepow Mycobacterium tuberculosis (Ryc. 1.), przy uzyciu metody 3232 3 7732 6139 1 2 1| 46 22 4107 3 3 1 09323
MIRU-VNTR typing, 3820 2 245242 2 2 2 2102 2 | 45 0,8352
| 4120 2 191216 9 20 2 8 2 0,8396
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ROZNORODNOSC GENETYCZNA BADANYCH SZCZEPOW.

W analizie MIRU-VNTR HVL wuzyskano 71 pojedynczych wzorow
genetycznych (dla 71 z 88 szczepow; 80,7%), oraz 5 wzorow klastrowych (dla
17 2 88 szczepow; 19,31%) (2-6 szczepow/klaster) tj. grupy, do ktérych nalezy
wiecej niz jeden szczep z identycznym wzorem (Tab. 2). Analiza MIRU-VNTR
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klastrowe (2-9 szczepow/klaster) (Tab. 2). Potgczenie metod MIRU VNTR
24 loci + HVL skutkowato uzyskaniem unikalnego wzoru dla wszystkich

Ryc. 1. Obraz M. tuberculosis w mikroskopii  Ryc. 2 Obraz ziarniniaka gruzliczego
skaningowej. Zdjecie pochodzi ze strony  w obrebie fragmentu tkanki ptuc w przebiegu

Public Health Image Library (PHIL) oraz zostato  gruzlicy. Zdjecie pochodzi ze strony Virtual badanych szczepow M. tuberculosis.
wykonane przez Janice Haney Carr. Pathology at the University of Leeds.
(phil.cdc.gov) (www.virtualpathology.leeds.ac.uk) Tab. 2. RoznorodnoSc genetyczna 89 badanych szczepow M. tuberculosis, uzyskana

w analizach MIRU-VVNTR 24, HVL oraz 24 + HVL.
Analiza MIRU-VNTR:

HVL | 24 | 24 + HVL
MATERIALY Liczba pojedynczych 76 80 88
WZOrow
Do badania wtaczono 89 szczepow M. tuberculosis: 49 lekowrazliwych oraz I'_-.icz:a klastrow > 4 0
ICZDA SZCZepow

39 o opornosci typu MDR (multidrug-resistant), pozyskanych od pacjentow wklastracf, 17 15 0
chorych na gruzlice ptuc w Polsce, w latach 2017-2021. Probki pochodzity HGDI 0,9926 0,9900 I
z laboratoriow diagnostycznych znajdujgcych sie na terenie Otwocka,
Krakowa oraz Warszawy. POZIOM TRANSMIS)I GRUZLICY

Do badan uzyto tez szczepu referencyjnego M. tuberculosis H37Rv.
Poziom transmisji gruzlicy oszacowany wg analiz MIRU-VNTR (i) HVL,

(ii) 24 wyniost odpowiednio (i) 13,48%, (ii) i 12,36% (Tab. 3). Analiza tgczona
MIRU-VNTR 24 loci + HVL nie wykazata transmisji w obrebie badanych
szczepow. Szczepy wielolekooporne wykazywaty sie wyzszg wartoscig RTI,

METODY w analizach MIRU-VNTR HVL i 24, niz szczepy lekowrazliwe. Analizy taczone
Genotypowaniu zostaty poddane 4 loci hiperzmienne (HVL) tj. 1982, 3232, 3820 nie wykazaty transmisji w obrebie szczepow wielolekoopornych (Tab. 3).
| 4120. Mieszaniny reakcyjne zostaty przygotowywane na podstawie protokotu
dostepnego online (www.miru-vntrplus.org), modyfikowanego w razie potrzeby. Tab. 3. Poziom transmisji gruzlicy oszacowany na podstawie analiz MIRU-VNTR 24,
Wartosci indeksu roznicujgcego Huntera i Gastona (ang. Hunter and Gaston HVL oraz analizy taczonej, dla catej badanej proby, szczepow lekowrazliwych (S)
discriminatory index, HGDI) dla badanych loci oraz poziom transmisji gruzlicy | wielolekoopornych (MDR).
(ang. the recent transmission index, RTI) obliczono wg dostepnych danych RTI ‘d'aa“a“z)’ MIRU-VNTR:
iteraturowych [DOI: 10.1128/jcm.26.11.2465-2466.1988.; , HVL 24 24+ HVL
- - Cata proba 3,48% 12,36% 0,00%
10.1016/j.meegid.2004.06.001]. n =89 3,48% ,36% ,00%
Analiza 24 loci zostata przeprowadzona na podstawie danych uzyskanych M_D::%9 10.26% 2821% 0.00%
w Zaktadzie Mikrobiologii Medyczne;j. d <
o = 49 4,00% 2,00% 0,00%
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metody oraz rygorystycznosci analizy kryteriow na ocene transmisji gruzlicy.
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