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Wprowadzenie
	
Gram-ujemna pałeczka Acinetobacter baumannii to oportunistyczny patogen wywołujący infekcje, których leczenie jest coraz trudniejsze z powodu narastającej lekooporności klinicznych szczepów tego gatunku. Coraz większa częstość zakażeń wywołanych przez wielolekooporne szczepy A. baumannii sprawia, że wykrycie źródła epidemii i dróg transmisji staje się priorytetem. Tym celom służy typowanie genetyczne (genotypowanie) szczepów. 

Cel badania

Celem projektu było zbadanie metodami genotypowymi wybranych szczepów klinicznych A. baumannii.

Materiały i metody

W badaniu użyto 16 szczepów klinicznych A. baumanii wyizolowanych z krwi (13 szczepów) lub wydzieliny oskrzelowej (3 szczepy). Zastosowano dwie metody genotypowania: MLST oraz PFGE. Według wybranego schematu MLST (Oxford), sekwencjonowano 7 genów metabolizmu podstawowego, tj.: gltA, gyrB, gdhB, recA, cpn60, gpi oraz rpoD. Przed sekwencjonowaniem przeprowadzono reakcję łańcuchowej polimerazy (PCR) z użyciem starterów zaprojektowanych na podstawie danych dostępnych w bazie PubMLST. Produkty PCR oceniano w rozdziale elektroforetycznym. Sekwencje genów analizowano w programie PubMLST, w którym na podstawie profilu allelicznego dany szczep zostaje zaklasyfikowany do określonego typu sekwencyjnego (ST). Wzory prążków otrzymane w metodzie PFGE analizowano w programie BioNumerics 7.6.3 poprzez analizę skupień.

Wyniki

		Na podstawie wyników genotypowania metodą MLST ustalono, że 6 (37,5%) szczepów należy do typu ST425, a kolejnych 6 – do typu ST195. Cztery (25%) szczepy reprezentowały typ ST208. Wszystkie trzy typy (ST) różnią się tylko jednym allelem – w genie gpi. Analiza wyników uzyskanych metodą PFGE pozwoliła wydzielić dwie grupy wśród badanych szczepów. Do grupy Clone A, wraz z trzema podgrupami (A1, A2, A3), zostało przypisanych 10 szczepów. W drugiej grupie (Clone B), z czterema podgrupami, znalazły się pozostałe szczepy.

Wnioski
Wszystkie zbadane szczepy należą do rozproszonego na całym świecie kompleksu klonalnego CC92, znanego również jako klonalny klad numer 2 (worldwide clonal lineage 2) i jednocześnie – do europejskiego kladu EUII (pan-European clonal lineage II). Założycielem kladu CC92 jest typ ST208, którego obecność wykryto w analizowanej kolekcji szczepów.
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