MED. DOSW. MIKROBIOL., 2021,73: 15-23 https://doi.org/10.32394/mdm.73.02

Ocena wystepowania genetycznych determinant warunkujacych
wielolekooporno$¢ wsrdd szczepow z gatunku Acinetobacter baumannii

Evaluation of the occurrence of genetic determinants of multi-drug
resistance among Acinetobacter baumannii strains

Magdalena Wawrzyniak!, Joanna Czekajewska', Maja Kosecka-Strojek?, Pawel Nowak'

'Zaktad Mikrobiologii Farmaceutycznej, Wydzial Farmaceutyczny, Uniwersytet Jagiellonski
Collegium Medicum, Krakow
2Zaktad Mikrobiologii, Wydziat Biochemii, Biofizyki i Biotechnologii,
Uniwersytet Jagiellonski, Krakow

Badaniom poddano 30 wielolekoopornych szczepoéw Acinetobacter bau-
mannii. Wykazano obecno$¢ genow bla,,,, »; .. oraz bla, , ,, .. 0dpowied-
nio u 10% oraz 90% szczepow. Wsrod wszystkich badanych szczepow po-
twierdzono wystepowanie genetycznych determinant dla pompy AdeABC,
sekwencji insercyjnej (IS4bal) oraz genu zwiazanego z produkcja biofil-
mu (abal). Analiza pokrewienstwa badanych szczepow z uzyciem metody
RAPD-PCR wykazala ich zr6znicowane podobienstwo genetyczne.

Stowa kluczowe: Acinetobacter baumannii, wielolekoopornosé, genotypowanie, RAPD-
PCR, pompy efflux, sekwencje insercyjne, biofilm

ABSTRACT

Introduction: The aim of the study was the analysis of occurrence of genetic determinants
of multi-drug resistance and the assessment of genetic relationship among Acinetobacter
baumannii strains.

Methods: Multiplex-PCR method was performed in order to: (1) confirm the phenotypic
identification and (2) detect the presence of CHDL oxacillinases in the group of thirty A.
baumannii strains. Further PCR studies included the analysis of the occurrence of genetic
determinants associated with efflux pump, insertion sequence and biofilm formation. The
relationship between bacterial strains was assayed using 6 primers in RAPD-PCR method.
Results: Detection of the bla,,, 5, .. gene confirmed that the strains belong to the 4.
baumannii species. In the multiplex-PCR, the presence of the bla,y, ,; ;4. and bla,y, .
e genes was detected in 3 (10%) and 27 (90%) isolates, respectively. Moreover, some
strains showed the coexistence of the bla,y, 5, 1. and blayy, ;. genes (10%, n=3) or
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blayy, sie and blayy, 0.4 (90%, n=27). In the group of analysed strains the presence of
the efflux pump gene (adeA) and the insertion sequence IS4bal were demonstrated in all
tested isolates. Biofilm-related genes (abal, csuE) were found in 100% and 97% (n=29)
tested strains adequately. The RAPD-PCR studies revealed the presence of 10 unrelated
genotypes.

Conclusions: The obtained results suggest that the phenomenon of multi-drug resistance
in the studied 4. baumannii strains could be attributed to the occurrence of CHDL
oxacillinases, AdeABC efflux pump, insertion sequence [SAba/ and the biofilm formation.

Key words: Acinetobacter baumannii, multi-drug resistance, genotyping, RAPD-PCR,
efflux pump, insertion sequence, biofilm

WSTEP

Bakterie z gatunku A. baumannii charakteryzuja si¢ duza opornoscig na dziatanie
srodkéw dezynfekcyjnych, promieniowania UV, a takze zdolnos$cig do tworzenia biofil-
mu. Wymienione wyzej cechy predysponuja szczepy z tego gatunku do przetrwania i roz-
przestrzeniania si¢ w niekorzystnych warunkach $rodowiskowych (m.in. w $rodowisku
szpitalnym). W warunkach szpitalnych patogen ten moze zasiedla¢ wilgotne przestrzenie
— krany, prysznice, uj$cia zlewow, w konsekwencji bedac przyczyna kontaminacji apara-
tury medycznej oraz kolonizacji naskorka pracownikéw placéwek medycznych. Moze to
stanowi¢ zrodlo szerzenia si¢ zakazen szpitalnych o etiologii A. baumannii wérdd pacjen-
tow hospitalizowanych w danej jednostce opieki medycznej (1,20).

Zakazenia o etiologii A. baumannii stanowia wyzwanie terapeutyczne ze wzgledu
na duza naturalng opornos¢, jak i duzg zdolnos¢ do nabywania opornosci na leki (9).
W raporcie CDC (ang. Centers for Disease Control and Prevention) dotyczacym zagro-
zen zwiazanych z antybiotykoopornoscia w Stanach Zjednoczonych (,,Antibiotic Re-
sistance Threats in the United States”) gatunek A. baumannii oporny na karbapenemy
umieszczono na pierwszym miejscu wsrod lekoopornych drobnoustrojow, stanowigcych
obecnie najwigksze zagrozenie (6). Sposrod wielu wspotwystepujacych u 4. baumannii
czynnikéw odgrywajacych wazng role w zjawisku lekoopornosci do najbardziej istot-
nych klinicznie naleza: (1) produkcja beta-laktamaz; (2) obecno$¢ pomp aktywnego wy-
rzutu lekéw; (3) wystgpowanie sekwencji insercyjnych (petnigcych role promotora dla
gendéw warunkujacych opornosc) oraz (4) zdolnos¢ do wytwarzania biofilmu (4, 10, 21).
Szczepy z gatunku A. baumannii moga pozyska¢ oporno$¢ na penicyliny i karbapene-
my poprzez nabycie gendw bla ,,  kodujacych beta-laktamazy szczegolnie w przypadku
ich wspotwystgpowania z sekwencjami insercyjnymi lub przy jednoczesnej nadekspres;ji
pomp aktywnego wyrzutu lekoéw (3, 21). Operon adeABC koduje jeden z systemoéw pomp
aktywnego wyrzutu lekow u szczepow z gatunku A. baumannii. Nadekspresja tego ope-
ronu warunkowana jest m. in. poprzez poprzedzenie jego sekwencji sekwencja insercyjna
IS4bal i moze skutkowa¢ wyksztalceniem oporno$ci na wiele grup lekow przeciwdrobno-
ustrojowych (21). Obecnos¢ szczepow A. baumannii tworzacych biofilm na powierzchni
sprzetu medycznego moze by¢ jedng z przyczyn zakazen szpitalnych zwigzanych z wy-
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korzystaniem biomaterialow w lecznictwie (20). Ze wzgledu na swoja wysoka opornosé
na leki, A. baumannii pozostaje jednym z najistotniejszych czynnikow etiologicznych za-
kazen szpitalnych — odrespiratorowego zapalenia ptuc, zakazen krwi zwigzanych z linia
centralng, zakazen drég moczowych oraz zakazen ran (8).

Jednym z istotnych elementdw strategii zwigzanych z wykrywaniem, zapobieganiem
oraz zwalczaniem zakazen szpitalnych jest okreslenie stopnia pokrewienstwa szczepow
bakteryjnych, izolowanych od pacjentéw danej placowki ochrony zdrowia. Zastosowanie
badan molekularnych umozliwia wykrycie klonéw epidemicznych, ustalenie ich zrédta
i drog szerzenia si¢, a takze okreslenie obszaru, na ktéorym wystepuja. Narastajaca le-
koopornos¢ bakterii czyni typowanie szczepow coraz wazniejszym zadaniem w docho-
dzeniach epidemiologicznych. Do najistotniejszych metod genotypowania szczepow
bakteryjnych naleza: REA-PFGE (ang. Restriction Enzyme Analysis — Pulsed Field Gel
Electrophoresis), AFLP (ang. Amplified Fragment Length Polymorphism), RFLP (ang.
Restriction Fragments Length Polymorphism), RAPD-PCR (ang. Random Amplification
of Polymorphic DNA), MLVA (ang. Multi Locus VNTR Analysis), mikromacierze oraz
metody oparte na technologii sekwencjonowania, w tym sekwencjonowania nowej gene-
racji (5).

Celem niniejszej pracy byla ocena wspotwystepowania genetycznych determinant
wielolekoopornosci (bla ox adeA, 1SAbal, abal, csuE) oraz analiza stopnia pokrewien-
stwa wsrod klinicznych szczepow z gatunku Acinetobacter baumannii.

MATERIAL I METODY

Szczepy bakteryjne. Material stanowito 30 wielolekoopornych szczepdw klinicznych
z gatunku A. baumannii wyizolowanych w 2017 roku od pacjentéw hospitalizowanych
w réznych oddziatach Szpitala Uniwersyteckiego w Krakowie. Wykorzystane w bada-
niach izolaty zostaty zidentyfikowane oraz okreslono dla nich lekowrazliwo$¢ z zasto-
sowaniem systemu automatycznego VITEK 2 (bioMerieux) w ramach rutynowej pracy
Zaktadu Mikrobiologii Szpitala Uniwersyteckiego w Krakowie. Wszystkie badane szcze-
py charakteryzowaty si¢ opornoscig wobec lekdw z grup: penicylin (piperacylina, pipera-
cylina/tazobaktam), cefalosporyn III i IV generacji (ceftazydym, cefepim), karbapene-
méw (imipenem, meropenem) oraz fluorochinolonéw (ciprofloksacyna, lewofloksacyna).
Stwierdzono réwniez wysoki odsetek szczepéw opornych na aminoglikozydy (amika-
cyna — 80%, n=24; gentamycyna — 63%, n=19; tobramycyna — 77%, n=23; netylmycyna
— 87%, n=26). Zdecydowana wigkszo$¢ szczepow (93%, n=28) cechowala si¢ natomiast
wrazliwoscia na kolistyng. Wybrane do badan szczepy A. baumannii bylty przechowywa-
ne w temperaturze -80°C z zastosowaniem systemu Microorganism Preservation System
- Protect (TSC Technical Service Consultants Ltd).

Genetyczna identyfikacja gatunku oraz wykrywanie obecnos$ci genéw nabytych ok-
sacylinaz metoda multiplex-PCR. Procedure izolacji genomowego DNA badanych izola-
tow przeprowadzono z wykorzystaniem zestawu Genomic Mini (A&A Biotechnology),
zgodnie ze zmodyfikowana metodyka producenta. W reakcji multipleks-PCR dokona-
no identyfikacji gatunkowej, poprzez potwierdzenie obecnosci genu spokrewnionego
z bla,,, ., .., a takze wykrycia obecno$ci genéw wybranych nabytych oksacylinaz:

bla ., e P10 0. OT8Z bla,, . o . Powyzszg reakcje przeprowadzano w oparciu
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o zmodyfikowang metodyke opisana przez Woodforda i wsp. [25]. Dokonano oceny obec-
nosci oraz wielkosci produktow amplifikacji przeprowadzajac rozdziat elektroforetyczny
w 2% zelu agarozowym barwionym roztworem bromku etydyny. Wielko$¢ produktow
poréwnywano wobec markeréw wielko§ci DNA Thermo Fisher Scientific GeneRuler
DNA Ladder (50 pz i 100 pz). Dokonano wizualizacji produktéw reakcji PCR w $wietle
UVv.

Wykrywanie obecnosci pozostatych genetycznych determinant opornosci oraz ge-
néw zwigzanych z produkcja biofilmu. W badanej grupie szczepdw przeprowadzono
4 niezalezne reakcje PCR celem wykrycia genu strukturalnego pompy wyrzutu lekow
AdeABC (adeA) (15), fragmentu sekwencji insercyjnej ISAbal (22) oraz genéw zwiaza-
nych z produkcja biofilmu — csuE i abal (16). Reakcje PCR przeprowadzano przy zasto-
sowaniu starterow opisanych przez odpowiednio Li i wsp, Segal i wsp. oraz Liu i wsp.
Rozdzial oraz wizualizacje produktow reakcji PCR przeprowadzono zgodnie z procedura
przedstawiona powyzej dla reakcji multipleks-PCR.

Ocena stopnia pokrewienstwa badanych szczepdw. Przeprowadzono 6 oddzielnych
reakcji RAPD-PCR w odpowiednich warunkach amplifikacji z wykorzystaniem starte-
row: 208, 272 (17), 1247 (19), ERIC-2 (24), M13 (23), PAL-2 (18) o sekwencjach opisanych
przez odpowiednio Mahenthiralingam i wsp., Mathis i wsp., Yang 1 wsp., Ravi i wsp. oraz
Matar i wsp. Po zakonczeniu reakcji amplifikacji dokonywano rozdziatu elektroforetycz-
nego produktow reakcji w 2% zelu agarozowym barwionym roztworem bromku etydy-
ny. Wielko$¢ produktéw pordwnywano wobec markerow wielkosci A&A Biotechnology
DNA Marker 3 (100-3000 pz) oraz Thermo Fisher Scientific GeneRuler DNA Ladder (100
pz). Produkty reakcji PCR uwidoczniono w $wietle UV i sfotografowano.

Uzyskane produkty amplifikacji analizowano przy uzyciu oprogramowania Gel
Compare II (Applied Maths) z wykorzystaniem analizy skupien metoda $rednich pota-
czen (UPGMA, ang. Unweighted Pair Group Method with Arithmatic Mean). Dokonano
zbiorczej analizy prazkéw otrzymanych po elektroforezie dla poszczegélnych szczepow,
uwzgledniajac wszystkie 6 starterow. Szczepy o 100% homologii uznano za nierozréznialne
pod wzgledem genetycznym w metodzie RAPD-PCR. Podobienstwo w zakresie 99-80%
wyznaczalo szczepy o bardzo bliskim stopniu pokrewienstwa, a szczepy o homologii na po-
ziomie 79-50% klasyfikowano jako spokrewnione w umiarkowanym stopniu. Natomiast za
szczepy ze soba niespokrewnione uznano te, ktore wykazywaty mniej niz 50% homologii.

WYNIKI

W niniejszej pracy poddano badaniom 30 wielolekoopornych szczepéw z gatunku
A. baumannii, pochodzacych z réznych oddzialow Szpitala Uniwersyteckiego w Krako-
wie. Przynalezno$¢ do gatunku potwierdzono u wszystkich izolatoéw (100%, n=30) po-
przez wykrycie genow spokrewnionych z bla ,, , .. . w reakeji multipleks-PCR. Ponadto,
z zastosowaniem powyzszej reakcji amplifikacji dokonano takze analizy obecnos$ci wy-
branych genetycznych determinant nabytych karbapenemaz z grupy OXA. Wykazano wy-
stepowanie gendw spokrewnionych z bla,,,, ., . orazbla,, .. . uodpowiednio 27 (90%)
oraz 3 (10%) szczepoéw. Gen spokrewniony z bla,,,, ., .. nie zostal wykryty u zadnego ze

. . ' N
szczepow. U wybranych szczepow geny spokrewnione z bla,,, ., . orazbla,., ... (90%,
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n=27) lub bla,,, , . oraz bla,, ... (10%, n=3) wystepowaly jednoczesnie. Zaden z ba-
danych szczepdw nie wykazatl wspotwystepowania trzech wyzej wymienionych genow.

Kolejnym etapem badan byla ocena obecnosci genetycznych determinant opornosci.
Wsrod wszystkich szczepow poddanych badaniom gen adeA, bedacy sktadowa operonu
adeABC, ktory koduje pompeg wyrzutu lekéw z rodziny RND oraz sekwencja insercyjna
ISAbal, ktorej wystepowanie moze powodowac nadekspresje gendow zwiagzanych z leko-
opornoscia zostalty wykryte u wszystkich badanych szczepéw. Podobnie geny zwigzane
z produkcja biofilmu, reprezentowane przez abal, kodujacy syntaze autoinduktora oraz
csuE, kodujacy biatka fimbrii, wykryto odpowiednio u 100% oraz 97% (n=29) analizo-
wanych szczepow.

W dalszej kolejnosci dokonano genetycznej oceny stopnia pokrewienstwa analizowa-
nych szczepow, przeprowadzonej przy pomocy szeregu reakcji RAPD-PCR oraz zbiorczej
analizy uzyskanych wzoréow prazkowych. Wykazano obecno$¢ 10 réznych genotypow.
W obrebie tych genotypoéw szczepy byty nierozrdznialne pod wzgledem genetycznym lub
o bardzo bliskim stopniu pokrewiefistwa w metodzie RAPD-PCR (homologia w zakresie
80-100%). Natomiast pomigdzy genotypami szczepy wykazywaly umiarkowany stopien
podobienstwa genetycznego lub nie byly spokrewnione — ich homologia wynosila mniej
niz 80%. Zestawienie szczepow z uwzglednieniem stopnia homologii w ramach danego
genotypu oraz pomiedzy nimi przedstawiono w formie dendrogramu (drzewa pokrewien-
stwa) na Ryc. 1.
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Ryc. 1 Dendrogram zbiorczy, przedstawiajacy stopien pokrewienstwa 30 badanych szcze-
poéw A. baumannii w metodzie RAPD-PCR (Gel Compare II, UPGMA).

G, I — genotyp pierwszy, G, I — genotyp drugi, G, I1I — genotyp trzeci, G, IV — geno-
typ czwarty, G,V — genotyp pigty, G, VI — genotyp szosty, G, VII — genotyp siodmy,
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G, ,VIII — genotyp 6smy, G, IX — genotyp dziewigty, G, X — genotyp dziesigty.
* linig przerywang zaznaczono warto$¢ odciecia dla wyznaczenia genotypow, stanowiaca 80%

DYSKUSJA

Acinetobacter baumannii to jeden z najistotniejszych czynnikéow etiologicznych in-
fekcji zwigzanych z opieka medyczng. Narastajacy problem zakazen szpitalnych stanowi
obecnie wyzwanie dla wspdlczesnej medycyny.

W badaniach wlasnych w grupie 30 wielolekoopornych izolatow klinicznych, po-
chodzacych od pacjentéw z réznych oddziatow Szpitala Uniwersyteckiego w Krakowie,
potwierdzono przynalezno$¢ do gatunku A. baumannii wykrywajac gen spokrewniony
zbla u wszystkich szczepdw. Nastepnie dokonano analizy obecnosci gendw trzech

OXA-51-like
nabytych oksacylinaz. Geny spokrewnione z bla oraz bla wykryto u odpo-

OXA-40-like 0XA-23-like
wiednio 27 (90%) oraz 3 (10%) szczepow. Natomiast u zadnego ze szczepow nie wykaza-
no obecnosci genu spokrewnionego z bla . W badaniach Kuo i wsp. wykryto geny
spokrewnione zbla,,, ,. .. u52,6%,zbla,, . . ul0,6%,azbla,,, . . ul1%badanych
szczepow A. baumannii (n=555). Szczepy te wyizolowane byly od pacjentéw leczonych
w 26 szpitalach z 4 regiondw Tajwanu (12). Z kolei w pracy Leungtongkam i wsp. badano
obecnos¢ genéw spokrewnionych z bla,,, . . . bla, , .. . oraz bla,, . . i wykazano
ich obecnos¢ u odpowiednio 82,6%, 6,5% oraz 0,3% szczepéw w badanej grupie. W cy-
towanej pracy analizom poddano izolaty (n=339) pochodzace z oddzialéw szpitalnych
jednostek opieki medycznej w Tajlandii (14). Réznice w czesto$ci wystgpowania gene-
tycznych determinant nabytych karbapenemaz z grupy OXA wérdd badanych szczepow
w poszczegdlnych pracach moga wynika¢ z: réznic w ich pokrewienstwie, zréznicowania
pod katem charakterystyki szpitali i oddzialow, z ktorych pochodza, a takze lokalnej sy-
tuacji epidemiologicznej oraz czgsto$ci wystepowania zakazen o etiologii A. baumannii.

W badaniach wtasnych analizowano réwniez wystepowanie gendéw zwigzanych
z pompa wyrzutu lekow, sekwencjg insercyjng oraz produkcja biofilmu u szczepoéw z ga-
tunku A. baumannii.

Obecno$¢ genu aded, kodujacego jedna ze sktadowych pompy aktywnego wyrzutu
lekéw, wykazano u wszystkich (100%) badanych wielolekoopornych szczepdéw A. bau-
mannii. Szacuje sig, ze operon adeABC wystepuje srednio u 53-97% izolatéw, biorac pod
uwagg globalna populacje szczepow z tego gatunku (7). W pracy Coyne i wsp. wykazano
najwieksza zalezno§¢ pomiedzy wystepowaniem opornosci wielolekowej, a wykryciem
obecnosci genu adeA (7).

W niniejszej pracy sekwencje insercyjna ISAbal, ktdrej wystepowanie moze powo-
dowac¢ nadekspresje genow zwigzanych z lekoopornoscia np. operonu adeABC, wykryto
u wszystkich (100%) badanych szczepow A. baumannii. Podobnie w badaniach Kobs
i wsp. wszystkie badane szczepy 4. baumannii (n=78), wyizolowane od pacjentdéw z jed-
nego szpitala w potudniowej Brazylii, posiadaty element IS4bal (13).

W badaniach wlasnych wykryto takze obecno$¢ genéw zwigzanych z produkcja bio-
filmu — genu abal, kodujacego syntaze autoinduktora oraz genu csuE, kodujacego biatka
fimbrii. Obecnos¢ tych genéw wykazano odpowiednio u 100% oraz 97% (n=29) analizo-
wanych szczepow A. baumannii. W pracy Azizi i wsp. wérdd szczepow MDR 4. bauman-
nii (n=65), pochodzacych od pacjentow hospitalizowanych na oddziatach intensywnej

OXA-58-like
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terapii dwoch iranskich szpitali, sprawdzano obecno$¢ genéw zwigzanych z produkcja
biofilmu. Gen csuE byl obecny u wszystkich szczepow (100%) poddanych analizie (3).
Z kolei w badaniach Liu i wsp. poszukiwano m.in. genéw abal oraz csuE. Geny te wy-
kryto u 59,8% (73/122) badanych wielolekoopornych szczepow A. baumannii, wyizolo-
wanych z materiatow klinicznych pochodzacych z infekeji dolnych drog oddechowych
w szpitalu w Chinach (16).

W kontekscie zakazen szpitalnych szczegolnie niebezpieczne jest klonalne szerzenie
si¢ drobnoustrojow, zwlaszcza szczepow cechujacych sie wielolekoopornos$cia. Typowanie
drobnoustrojow odgrywa istotng role w epidemiologii, stanowi bowiem pomocne narze-
dzie w profilaktyce i monitorowaniu zakazen szpitalnych. W badaniach wtasnych w gru-
pie 30 szczepdéw z gatunku A. baumannii dokonano oceny stopnia pokrewienstwa stosujac
metod¢ RAPD-PCR oraz 6 starteréw. Jako punkt odcigcia dla wyznaczenia genotypow
przyjeto wartos¢ 80%. Zbiorcza analiza uwzgledniajaca wszystkie uzyte w badaniu star-
tery pozwolita na wykazanie obecnosci 10 genotypow (G, I-G, X). W obrgbie genotypu
G, I zgromadzonych zostato najwigcej szczepow (n=8). Najwigksza konserwatywnos¢
pod wzgledem oddziatu szpitalnego, z ktérego izolowane byly szczepy, cechowata przed-
stawicieli genotypu G, JIII — 7 z 8 (87,5%) szczepoéw pochodzito z Oddziatu Intensywnej
Terapii. Natomiast genotypy G, I oraz G, IV byly pod tym katem najbardziej zr6zni-
cowane — kazdy ze szczepdw w obrebie danego genotypu pochodzit z innego oddzia-
hu szpitalnego. Ze wzgledu na niskie koszty i tatwo§¢ wykonania metoda RAPD-PCR
znajduje zastosowanie w genetycznym roéznicowaniu wielu gatunkéw mikroorganizmow,
w tym takze jednego z najistotniejszych czynnikow etiologicznych zakazen szpitalnych —
A. baumannii (2). W badaniach Karthika i wsp. przeprowadzonych w grupie 48 szczepow
A. baumannii, pochodzacych od pacjentdéw leczonych w roznych oddziatach jednego ze
szpitali uniwersyteckich w Egipcie, wyodrgbniono 6 genotypdw wykorzystujac metode
RAPD-PCR (11). Roznice w stopniu pokrewienstwa badanych szczepow oraz w liczbie
wyodrebnionych genotypdw moga wynika¢ ze zréznicowania pod katem liczby i charak-
terystyki szpitali oraz oddziatéw, z ktorych pochodzg izolaty w poszczegdlnych pracach,
a takze czesto$ci wystepowania zakazen powodowanych przez 4. baumannii. Wptyw na
uzyskane wyniki mogg mie¢ réwniez lokalna sytuacja epidemiologiczna oraz szpitalne
strategie dotyczace profilaktyki i zwalczania zakazen szpitalnych. Wprowadzenie do ru-
tynowej diagnostyki mikrobiologicznej metod biologii molekularnej moze przyczynic si¢
do ograniczenia zjawiska zakazen szpitalnych zaréwno w kontekscie szybkiej identyfika-
cji, okreslenia lekoopornosci, czynnikéw wirulenciji, jak i typowania epidemiologicznego.

PODSUMOWANIE

Za zjawisko wielolekooporno$ci w grupie badanych szczepdw A. baumannii moga
by¢ odpowiedzialne: oksacylinazy CHDL, pompa wyrzutu lekéw AdeABC, obecnosé
sekwencji insercyjnej ISAbal oraz zdolno$¢ do produkcji biofilmu.

Badane szczepy wykazywaly zréznicowane podobiefistwo genetyczne wzgledem
siebie. Pomimo wyodrebnienia 10 genotypow, wynikajacych z réznic w pokrewienstwie
w metodzie RAPD-PCR, wyzej wymienione determinanty genetyczne wystepowaty po-
wszechnie w badanej grupie szczepow.
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