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Wstęp: Mycobacterium kansasii jest jednym z sześciu najczęściej izolowanych prątków niegruźliczych z próbek klinicznych na całym świecie. W obrębie tego gatunku wyróżnia się siedem typów genetycznych (I-VII). Wśród szczepów klinicznych, najczęstszy jest typ I i II, zaś pozostałe typy notowane są rzadko i zwykle mają źródło środowiskowe. 
Celem pracy było zbadanie frekwencji typów genetycznych w międzynarodowej kolekcji szczepów klinicznych M. kansasii. Uzyskane wyniki, w połączeniu z danymi klinicznymi pozwolą wyświetlić potencjał chorobotwórczy poszczególnych genotypów M. kansasii.

Materiał i metody: Przedmiotem badań była kolekcja 325 szczepów klinicznych M. kansasii izolowanych w latach 2000-2015 w Polsce, Bułgarii, Czechach, Grecji, Hiszpanii, Holandii, Niemczech, Rosji, Słowieni, Szwajcarii i Korei Południowej. Szczepy klasyfikowano jako pochodzące z przypadków mykobakteriozy wywołanej zakażeniem M. kansasii zgodnie z kryteriami przyjętymi przez American Thoracic Society (ATS, 2011). 
Szczepy rewitalizowano na pożywce Löwenstein’a-Jensen’a. Chromosomowy DNA prątków izolowano z hodowli z wykorzystaniem komercyjnego zestawu GenoLyse (Hain, Nehren, Niemcy). Typowanie genetyczne prowadzono w oparciu o metodę PCR-RFLP dla genu tuf, kodującego czynnik elongacji translacji EF-Tu (Bakuła Z et al., Biomed Res Int 2013;167954.).

Wyniki: Spośród badanych szczepów, 305 (93.8%) reprezentowało I typ genetyczny, zaś 15 (4.7%) – II typ genetyczny M. kansasii. Zidentyfikowano 2 szczepy (0.6%) należące do typu III i po jednym należącym do podtypu IV, V i VI (0.3%). 
Na podstawie analizy dokumentacji medycznej stwierdzono, że 196 (64.3%) spośród szczepów należących do typu I, 6 (40%) spośród szczepów typu II oraz 1 (50%) spośród szczepów typu III pochodziło z przypadków potwierdzonej mykobakteriozy.

Wnioski: Wyniki pracy potwierdzają dominację dwóch typów genetycznych (I i II) wśród szczepów klinicznych M. kansasii. Jednocześnie, identyfikacja obu typów genetycznych, choć wzmaga podejrzenie kliniczne mykobakteriozy, nie pozwala na jej rozpoznanie. Obecnie stosowany format typowania genetycznego M. kansasii uniemożliwia różnicowanie szczepów klinicznych M. kansasii wykazujących potencjał chorobotwórczy i klinicznie obojętnych.


