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Wstep: Rozprzestrzenianie opornosci na $rodki przeciwdrobnoustrojowe wsrdd patogendéw stanowi powazny problem zdrowia publicznego, dlatego
wazne jest monitorowanie tego zjawiska oraz poznanie mechanizméw oraz czynnikow wplywajacych na jego rozwdj. Enterococcus (E.) faecium
1 E. faecalis, ze wzgledu na rosngce znaczenie kliniczne, szerokie rozpowszechnienie oraz wysoka zdolno$¢ do nabywania i przekazywania genow
opornos$ci, moga zosta¢ wykorzystane jako mikroorganizmy wskaznikowe, obrazujace to zjawisko. Prezentowane wyniki dotycza badan pilotazowych
charakteryzujacych szczepy E. faecalis 1 E. faecium izolowanych ze stad indykow w Polsce.
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:53  Materialy i metody: Badania przeprowadzono na szczepach: E. faecium (n=21)
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Ryc. 1. Profil fenotypowej odpornosci (A), mapa genéw opornosci (B) oraz replikony plazmidowe Ryc. 2. Profil fenotypowej odpornosci (A), mapa genéw opornosci (B) oraz replikony plazmidowe (C) szczepow E.

(C) szczepéw E. faecalis. Pelne kwadraty symbolizuja obecnosé konkretnych genow, faecium. Pelne kwadra}ty s_ymbolizujq obecnosé kon_kretnych genow, determinantow a puste ich brak w réznych

determinantow a puste, ich brak w roznych szczepach. * oznacza nieopisane dotad typy szczepach. * oznacza nieopisane dotad typy sekwencyjne.

sekwencyjne.

Wiyniki: Typowanie sekwencji wielogenowych (MLST) potwierdzito duzg roznorodnos¢ wsrod typow sekwencyjnych (ST) izolatow. Ujawniono obecnos¢
nieopisanych dotad typow ST, wynikajacych zardbwno z pojawienia si¢ nowych wariantow gendéw jak 1 nowych kombinacji znanych juz alleli. ST22 byt
dominujagcym typem wsrdd E. faecium, natomiast u E. faecalis byly to ST82 oraz ST480. Oporno$¢ na co najmniej jedng z badanych substancji
przeciwdrobnoustrojowych potwierdzono u 85.71% E. faecium (n=18) oraz 88.23% E faecalis (n=75). Ponadto 25.88% E. faecalis oraz 57.14% E. faecium
charakteryzowato si¢ wielolekoopornoscig. Wsrod szczepow E. faecium najczesciej wytepowata opornos¢ na tetracyklineg (71.43%), synergistycznie dziatajace
potaczenie antybiotykow: chinuprystyny i dalfoprystyny (66.67%) oraz erytromycyne (52.38%). W przypadku E. faecalis najwigkszy odsetek stanowity
szczepy oporne na tetracykling (85.88%), erytromycyne (69.41%) oraz cyprofloksacyng (16.47%). U zadnego z badanych szczepoéw, niezaleznie od gatunku,
nie potwierdzono opornosci na wankomycyng. Oporno$¢ fenotypowa wynikata z obecno$ci gendw tet(M), tet(L), tet(O), tet(S), oraz tet(S/M) dla tetracykliny,
erm(4), erm(B) dla erytromycyny oraz mutacji genow parC 1 gyrA punktowych w obrebie regionu QRDR (quinolone resistance-determining region) w
przypadku opornosci na cyprofloksacyne. Liczba replikondow plazmidowych wahata si¢ od 0 do 5 dla E. faecium 1 0-3 dla E. faecalis. Przy czym 28.2% E.
faecalis 1 tylko 4.8% E. faecium nie posiadato zadnego replikonu plazmidowego. Najczesciej odnotowanym replikonem byt repUS43.

Wnhioski: MLST potwierdzito duzg réznorodnos¢ genetyczng wsrdd izolatow Enterococcus spp. Wysoka opornos¢ na antybiotyki, zwlaszcza tetracykling 1
erytromycyng, a takze istotny odsetek szczepow wielolekoopornych, potwierdza rosnace zagrozenie zwigzane z rozprzestrzenianiem antybiotykoodpornosci

w $rodowisku. Obecno$¢ licznych replikondow plazmidowych, moze sugerowac ich aktywng role w poziomym transferze gendw opornosci. Réznice w
liczbie replikondéw oraz genow determinujacych opornos$¢, miedzy gatunkami mogg wskazywac¢ na odmienne strategie adaptacyjne lub presje selekcyjne.
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