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Zakazenia grzybicze
Problem ten dotyczy

STRESZCZENIE
sg waznym, choC czesto niedocenianym problemem zagrazajgcym zdrowiu zwierzat.
takze zwierzat zyjgcych w ogrodach zoologicznych. WiekszoSc doniesien piSmienniczych

na temat mikrobiomu zwierzat w ogrodach zoologicznych koncentruje sie na florze bakteryjnej, wirusowej lub
pasozytniczej. Sktad mykobiomu byt dotychczas przedmiotem niewielu badan. Jako gtowne czynniki
etiologiczne grzybic rozpoznano wowczas grzyby z rodzaju Candida, Geotrichum i Rhizopus.

CEL

Celem pracy byta analiza flory grzybiczej wystepujacej w bezpoSrednim otoczeniu zwierzat przebywajgcych
W ogrodzie zoologicznym.

MATERIALY | METODY

Do badania wtaczono 278 prob, pobranych w formie wymazow, z otoczenia zwierzat (Ryc. 1) na terenie
jednego z ogrodow zoologicznych w potudniowej Polsce, w 2019 r. Proby posiewano na podtoze Sabouraud
Dextrose Agar (5 dni; 25°C), a wyroste szczepy identyfikowano przy uzyciu metod fenotypowych

i molekularnych. ldentyfikacja fenotypowa polegata na wykonaniu testow auksanograficznych APl 20C AUX

(bioMérieux, Francja).

W identyfikacji molekularnej, DNA grzybow izolowano stosujgc zestaw GenolLyse (Hain

Lifescience, Niemcy). W oznaczeniu gatunkowym postuzono sie analizga sekwencyjng produktow PCR
fragmentow operonu rDNA tj. regionu niekodujgcego ITS (ang. internal transcribed spacer) i genu kodujgcego
rRNA duzej podjednostki rybosomu (LSU, ang. large subunit). Otrzymane sekwencje wyszukiwano w BLAST -
wsrod sekwencji referencyjnych dla ITS i LSU. Dla identyfikacji gatunkowej/rodzajowej przyjeto nastepujace
kryteria: (I) 100% podobienstwa sekwencji - pozytywna identyfikacja do rangi gatunku; (ll) 99% podobienstwa
sekwencji - prawdopodobna identyfikacja do rangi gatunku (przyimek cf.); (lll) 100%-96% podobienstwa
sekwencji, ale rozne gatunki - pozytywna identyfikacja do rangi rodzaju (Hofstetter V. et al., Fungal Diversity

96, 243-284; 2019).
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Rycina 1. Miejsca probkowania w badanym ogrodzie zoologicznym,
dla ktorych wyrosty szczepy.
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Rycina 3. Procent szczepow przypisanych do rangi
rodzaju/gatunku/ prawdopodobnie gatunku (cf.) na podstawie
identyfikacji molekularnej.
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Rycina 2. Udziat procentowy zidentyfikowanych rodzajow uzyskany z wykorzystaniem metody molekularnej i fenotypowe.

Podsumowanie

1. 38% (107/278) prob pobranych z bezposredniego Srodowiska bytowania zwierzat ogrodu zoologicznego
wykazata obecnosc grzybow, w tym grzybow potencjalnie chorobotworczych.

2. Badanie molekularne wykazato obecnosc 42 (42/106; 40%) gatunkow potencjalnie chorobotwarczych.

3. WSrod gatunkow patogennych lub potencjalnie patogennych zidentyfikowano metoda genotypowg m. in.
Debaryomyces nepalensis (18/106; 17%), Rhodotorula mucilaginosa (7/106; 7%), Debaryomyces hansenii
(6/106; 6%) i Candida zeylanoides (6/106; 6%).

4. Wykorzystujgc metode molekularnej identyfikacji gatunkowej, udato sie zaklasyfikowac do rangi gatunku
jedynie potowe szczepow. Konieczne wydaje sie zastosowanie dodatkowych markeréw np. SSU (ang. Small
Subunit Ribosomal RNA).
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WYNIKI
Ogdtem otrzymano 107 (107/278; 38%) hodowli grzybow.
ldentyfikacja fenotypowa (Tab. 1) oraz molekularna (Tab.
2) pozwolity na przypisanie, odpowiednio 40 (40/107;

37%) i 106 (106/107; 99%) szczepow co najmniej do
poziomu rodzaju. Stosujgc marker ITS 1 LSU, wyniki

identyfikacji  rodzajowej

niejednoznaczne dla 1 (0,9%) szczepu. Wsrod grzybow, dla

lub  gatunkowej  byty

ktorych identyfikacja rodzajowa w badaniu molekularnym
byta skuteczna, wykryto przedstawicieli gtownie trzech
rodzajow: Debaryomyces (37/106; 35%), Candida (15/106;
14%) oraz Rhodotorula (15/106; 14%) (Ryc. 2). Ponadto
identyfikacja gatunkowa powiodta sie dla 62 (62/106;
58%) szczepow, a prawdopodobna (cf.) identyfikacja dla
17 (17/106; 16%) szczepow (Ryc. 3). Wyniki identyfikagji
genotypowej i fenotypowej byty zgodne dla rangi rodzaju
| gatunku odpowiednio w 22 (22/40; 55%) oraz 7 (7/40;

18%) przypadkach.

Tabela 1. Wyniki identyfikacji fenotypowsej.

Identyfikacja Fenotypowa

Candida spp.

Candida famata

Candida guliermondii

Candida krusei

Candida parapsilosis

Candida zeylanoides

Cryptococcus spp.

Cryptococcusalbidus

Rhodotorula spp.
Rhodotorula glutinis
Rhodotorula minuta

Rhodotorula mucilaginosa

Nie zidentyfikowano

19 17,76%
3 2,80%
2 1,87%
3 2,80%
1 0,93%
2 1,87%
1 0,93%
1 0,93%

20 18,69%
2 1,87%
1 0,93%
6 5,61%

67 62,62%

Tabela 2. Wyniki identyfikacji genotypowe;j.

Identyfikacja Genotypowa

Apiotrichum spp.
Apiotrichum dulcitum
Apiotrichum laibachii

Apiotrichum montevideense

Arthrographis spp.

5,61%
0,93%
0,93%
0,93%
0,93%

Arthrographis kalrae
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0,93%

Candida spp.
Candida conglobata
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14,02%
0,93%

Candida palmioleophila

1,87%

Candida railenensis
Candida santamariae

0,93%
0,93%

Candida zeylanoides

5,61%

Cutaneotrichosporon spp.

0,93%

Cystobasidium spp.
Cystobasidium minutum
Cystofilobasidium spp.

Cystofilobasidium infirmominiatum
Cystofilobasidium macerans

Debaryomyces spp.

0,93%
0,93%
5,61%
3,74%
1,87%
34,58%
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Debaryomyces hansenii
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5,61%

Debaryomyces maramus
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0,93%

Debaryomyces nepalensis
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16,82%

Debaryomyces prosopidis
Geotrichum spp.

Geotrichum silvicola
Hanseniaspora spp.

Hanseniaspora uvarum
Kodamaea spp.

4,67%
1,87%
1,87%
1,87%
1,87%
0,93%

Kodamaea ohmeri

0,93%

Naganishia spp.

1,87%

Naganishia albida

0,93%

Nakazawaea spp.
Phaeotremella spp.
Rhodosporidiobolus spp.

Rhodosporidioboluscolostri

Rhodotorula spp.
Rhodotorula graminis

Rhodotorula kratochvilovae

3,74%
0,93%
0,93%
0,93%
14,02%
0,93%
0,93%
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Rhodotorula mucilaginosa

6,54%

Schwanniomyces spp.

Schwanniomyces polymorphus

0,93%
0,93%

Trichosporon spp.

0,93%

Vishniacozyma spp.
Yarrowia spp.
Yarrowia brassicae
Yarrowia lipolytica
Nie zidentyfikowano

0,93%
6,54%
1,87%
4,67%
0,93%
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Grzyby patogenne/potencjalnie patogenne

Dane kontaktowe

Zaktad Mikrobiologii Medycznej, Instytut Mikrobiologii, Wydziat Biologii,

Uniwersytet Warszawski
l. Miecznikowa 1, 02-096 Warszawa
Dr hab. Tomasz Jagielski E-mail: t.jagielski@biol.uw.edu.pl



