R6znorodnos¢ genetyczna pratkow Materiaty i metody
« 89 szczepdbw M. tuberculosis (39 szczepdw o opornoéci typu

Mycobacterium tuberculosis izolowanych w Polsce miidrug-resstance (MDR) i 50 szcepow. ekomroslnyeh)
izolowanych w Polsce w latach 2018-2021

o Probki od pacjentéw chorych na gruzlice ptuc: 69 mezczyzn
Agata Bluszcz, Zofia Bakuta, Mateusz Marczak], Matgorzata Proboszcz’ (w wieku 50,4 +- 14,7 lat) i 20 kobiet (w wieku 51,8 +- 21,0 lat)
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Wprowadzenie
Gruzlica pozostaje nadal jednym z najwiekszych zagrozen zdrowotnych dla populacji ludzkiej. Wedtug szacunkéw
Swiatowej Organizacji Zdrowia choroba ta diagnozowana jest rocznie u 10 milionéw oséb i stanowi SPOLIGOTYPING MIRU-VNTR
13. najczestsza przyczyne zgondw na Swiecie. Polska zajmuje 6. miejsce pod wzgledem najwyzszej zapadalnosci spoligotyping preeprowadzono za pomocy - Analiz MIRU-VNTR przeprowadzono dla 12
e Lo .. . e e . e . . . zestawu komercyjnego (Mapmygenome loci na podstawie standardowego protokotu
na gruzlice wérdéd krajéw Unii Europejskiej i Europejskiego Obszaru Gospodarczego (Tuberculosis surveillance in India, Indie), wg instrukdji producenta. (wownwmiruvntrplus.org).

Europe, ECDC; 2021).

V"4

/
Celem badania byta ocena zréoznicowania genetycznego szczepow Qrfm_\,
M. tuberculosis wyizolowanych od chorych na gruzlice ptuc L_gl
w Polsce, przy uzyciu metody spoligotyping oraz MIRU-VNTR- N,
typing’ w oparciu o baze danych SITVIT2

http://www.pasteur-quadeloupe.fr:8081/SITVIT2
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http://www.miru-vntrplus.org/
http://www.pasteur-guadeloupe.fr:8081/SITVIT2/
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Spoligotyping |
W ERS p- CAST-Delhi X oo
Ural EAI3-IND 5o, 5 CCling
. . . . 5 10 4%
» Stosujgc metode spoligotyping zidentyfikowano ‘
39 wzoréw genetycznych (spoligotypéw).
Pojedyncze wzory prezentowato 28 szczepdw 90 Beijing
(31,5%), a pozostatych 61 (68,5%) tworzyto
11 klastréw (2-19 szczepdw/klaster).
Agata Bluszcz, Zofia Bakuta, o Szczegbtowe  wyniki liczbowe dotyczace f .
Not defined
Mateusz Marczak, Matgorzata typowanych szczepéw zostaty przedstawione
Proboszcz, Edita Vasiliauskiené, yP Y P *y P 5,1 % 36%
Laima Vasiliauskaité, Daiva w Tabeli1 oraz na RyCinie 1.
Bakonyté, Rafat Krenke, Petras
Stakénas, Tomasz Jagielski,
LAM Beijin
Justyna Kosciuch Tabela 1. Przynaleznos¢ badanych szczepéw do rodzin 7 7% 55% &
molekularnych, okreslona metoda spoligotyping.
ROZNORODNOSC
GENETYCZNA
PRATKOW Rodzina Liczba szczepéw | Udziat procentowy
MYCOBACTERIUM Not defined
TUBERCULOSIS 24%
IZOLOWANYCH Beijing 25 28,1%
W POLSCE
T 24 27,0% . . . . . P! ) . .
Rycina 1. Wykresy przedstawiajgce procentowy udziat rodzin molekularnych M. tuberculosis wsréd szczepéw o opornosci
H 14 15,7% typu MDR oraz szczepdéw lekowrazliwych (DS, ang. drug-susceptible).
Not defined 14 15,7%
. . . *
A , 7 0% Spoligotyping + MIRU-VNTR Transmisja
Ural 2 2,2% « taczona analiza spoligotyping i MIRU-VNTR typing e Poziom transmisji* gruZlicy na podstawie taczonej
EAI3-IND 1 119 pozwolita wyrézni¢ 71 pojedynczych wzoréw analizy spoligotyping i MIRU-VNTR typing oszacowano
- 190 . o
i 5 klastrow (20,2%; 2-6 szczepéw/klaster). na 14,6% (4% dla szczepdéw wrazliwych i 25,6% dla
CAS1-Delhi 1 11% « Wyniki analizy zostaty przedstawione na Rycinie 2. szczepéw MDR).
*poziom transmisji (The Recent Transmission Index,
X 1 1,1% RTI) zostat obliczony wg wzoru (N-C)/SS, gdzie:
N - liczba szczep6w w klastrach,
a.bluszcz2@student.uw.edu.pl C - liczba klastréw,
SS - wielkosé prébki (sample size).
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Rycina 2. Drzewo ilustrujgce pokrewiefstwo genetyczne badanych
szczepdbw M. tuberculosis oraz szczegétowe wyniki typowania
metodami spoligotyping oraz MIRU-VNTR dla 12 loci. Kolorem
czerwonym zostaty oznaczone szczepy o lekoopornosci typu MDR,

z6ttym - szczepy lekowrazliwe.

Whnioski

1.Szczepy M. tuberculosis izolowane w Polsce nalezg gtéwnie
do 3 rodzin molekularnych tj. Beijing, T i Haarlem.

2.Ponad potowa szczepédw o opornosci typu MDR nalezata
do rodziny Beijing.

3. Poziom transmisji dla gruzlicy typu MDR w Polsce ustalono

na ok. 6-razy wyzszy, niz dla gruzlicy lekowrazliwe;j.

Informacje kontaktowe
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I. Miecznikowa 1, 02-096 Warszawa
Dr hab. Tomasz Jagielski

E-mail: t.jagielski@biol.uw.edu.pl
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