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Staphylococci isolated from animals as a source of genes that confer multidrug resistance
to antimicrobial agents of critical importance to public health

Summary

Antimicrobial resistance (AMR) is a global public health issue. Multidrug resistance (MDR) genes that confer
resistance to antimicrobials from different classes are of particular importance in the spread of AMR. Moreover,
some of these MDR genes are involved in resistance to critically important antimicrobial agents used in human
and veterinary medicine. Staphylococci isolated from animals and humans harbor a wide range of resistance
genes, including MDR genes. Location of MDR genes on mobile genetic elements facilitate the exchange of
these genes between staphylococci of animal and human origin. The emergence of resistant Staphylococcus
spp. is probably linked to therapeutic or prophylactic antimicrobial use through not only direct selection of
the corresponding resistance, but also indirect selections via cross-resistance and co-resistance. Judicious use
of antibiotics and the knowledge of the genetics of MRD genes and other resistance genes is indispensable to
counteract further dissemination of staphylococcal MDR genes.
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Wzrost opornosci drobnoustrojow na antybiotyki
uznawany jest za jedno z gtownych zagrozen dla
wspotczesnej medycyny oraz zdrowia publicznego (3,
30). Stosowanie srodkow przeciwdrobnoustrojowych
jest niezbedne w zwalczaniu zakazen wystepujacych
u ludzi 1 zwierzat. Wiadomo, ze wzrastajace zuzycie
antybiotykow wykorzystywanych do leczenia ludzi
1zwierzat przyczynia si¢ do powstania szczepow opor-
nych, ponadto drobnoustroje coraz czgsciej wykazuja
oporno$¢ na wiele antybiotykéw jednoczesnie (19,
23). Na skorze oraz btonach sluzowych ludzi i zwie-
rzat, a takze w §rodowisku nieozywionym wystepuja
niezwykle roznorodne populacje bakterii, w ktorych
stale zachodzi horyzontalny transfer genéw opornosci.
Do wymiany materialu genetycznego moze dochodzi¢
migdzy bakteriami nalezagcymi do réznych gatunkéw
lub rodzajow (34). Jest to proces ciagly i nieunikniony,
wynika z naturalnego przystosowywania si¢ bakterii
do warunkéw srodowiska (40). Lekoopornosci drob-
noustrojow nie mozna zatem rozpatrywac jedynie

w konteks$cie medycyny ludzkiej czy tylko medycyny
weterynaryjnej. Jest to zagadnienie wieloaspektowe,
dotyczgce zdrowia ludzi, zwierzat, bezpieczenstwa
zywnoscl, a takze rolnictwa. Wspotpraca migdzy Swia-
towg Organizacjg Zdrowia (World Health Organiza-
tion, WHO), Swiatowa Organizacja Zdrowia Zwierzat
(Ofﬁce International des Epizooties, OIE) oraz Orga-
nlzaCJq Narodoéw Zjednoczonych do spraw Wyzywie-
nia i Rolnictwa (Food and Agriculture Organization,

FAO) doprowadzita do szeregu dziatan w obrebie tzw.

inicjatywy One Health, ktorych giownym celem jest
hohstyczne podejscie do szeroko rozumianego zdrowia
ludzi 1 zwierzat (3). Zgodnie z koncepcja One Health,

problem wystepowania drobnoustrojéw oraz ich opor-
nosci nalezy traktowac globalnie, poniewaz wiele mi-
kroorganizmow moze wywolywac zakazania zarowno
u ludzi, jak i u zwierzat (30). Ponadto, takie same geny
kodujace opornos¢ na srodki przeciwdrobnoustrojowe
wystepuja zarowno u szczepoéw izolowanych od ludzi,
jak 1 od zwierzat (5, 34, 40).
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Geny kodujace oporno$¢ bakterii na antybiotyki
zwykle warunkuja oporno$¢ na okreslong grupe $rod-
kow przeciwdrobnoustrojowych lub wybrane leki
w obrebie danej grupy (34, 40). Wsrod drobnoustrojow,
w tym takze gronkowcow, wystepuja rOwniez geny
warunkujace wielolekoopornos$¢ (43). Pojedyncze
geny mogg kodowac¢ modyfikacje docelowego miejsca
dziatania dla antybiotykéw nalezacych do réznych
grup, np.: metylacj¢ podjednostki 23S rRNA. W takich
przypadkach geny te beda odpowiedzialne za opor-
no$¢ na antybiotyki, ktére wigza sie z podjednostka
23S rRNA (np. makrolidy lub linkozamidy). Inny
mechanizm wielolekoopornosci polega na aktywnym
wypompowywaniu antybiotykéw z komorek bakterii
za posrednictwem biatek blonowych, ktorych spektrum
substratowe moze obejmowac srodki przeciwdrobno-
ustrojowe nalezace do takich grup, jak linkozamidy
czy streptograminy (33, 43).

W celu podkreslenia znaczenia niektorych grup an-
tybiotykow eksperci Swiatowej Organizacji Zdrowia
podzielili $rodki przeciwdrobnoustrojowe na trzy
grupy: antybiotyki o krytycznym znaczeniu dla zdro-
wia publicznego (critically imporant antimicrobials,
CIA), antybiotyki bardzo wazne (highly important
antimicrobaials, HIA) oraz wazne (important antimi-
crobials, [A) (45). Zastosowano dwa kryteria podzia-
hu: (1) antybiotyk stanowi jedyng mozliwg lub jedna
z kilku mozliwych opcji terapeutycznych w leczeniu
chorob groznych dla cztowieka, (2) antybiotyk jest
stosowany do leczenia zakazeh wywolywanych przez
drobnoustroj pochodzacy ze zrddet innych niz ludzkie
lub drobnoustrdj, ktory moze nabywac geny opornosci
ze zrodel innych niz ludzkie. Antybiotyki spetniajace
oba wymienione kryteria klasyfikowane sg jako CIA,
natomiast wypetnienie jednego kryterium pozwala na
zaliczenie danego leku do grupy HIA. Lista srodkow
przeciwdrobnoustrojowych zaliczanych do poszcze-
gblnych grup jest stale uaktualniana, ostatnie zmiany
pochodzg z 2016 r. Podobna klasyfikacja zostata za-
proponowana przez Swiatowa Organizacje Zdrowia
Zwierzat. Migdzy klasyfikacjami WHO 1 OIE sa
pewne roznice (tab. 1). OIE wprowadzilo definicje:
antybiotyki weterynaryjne o krytycznym znaczeniu
(veterinary critically important antimicrobial agents,
VCIA), antybiotyki weterynaryjne bardzo wazne (ve-
terinary highly important antimicrobial agents, VHIA)
oraz wazne antybiotyki weterynaryjne (veterinary
important antimicrobial agents, VIA) (27).

Gronkowce naleza do bakterii powszechnie wyste-
pujacych u ludzi, zwierzat oraz w §rodowisku. Moga
by¢ one izolowane od zdrowych osobnikow oraz wy-
wolywac zakazenia o charakterze oportunistycznym.
U zwierzat towarzyszacych czlowiekowi oraz zwierzat
hodowlanych najwigcksze znaczenie kliniczne maja:
Staphylococcus pseudintermedius, Staphylococcus
aureus, Staphylococcus schleiferi, Staphylococcus
delphini oraz Staphylococcus hyicus (8). Z probek
klinicznych izolowane sg takze rézne gatunki gron-
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Tab. 1. Przyklady antybiotykéw o krytycznym znaczeniu oraz
antybiotykow bardzo waznych, klasyfikacja wedlug WHO

oraz OIE

Srodki przeciwdrobnoustrojowe Klasyfikacja
Klasa Przyktady WHO OIE
Aminoglikozydy Streptomycyna CIA VCIA
Kanamycyna
Gentamycyna
Amikacyna
Fenikole Chloramfenikol HIA VCIA
Florfenikol*
Rifampicyny Rifampicyna CIA VHIA
Glikopeptydy Teikoplanina CIA (=)
Wankomycyna
Linkozamidy Linkomycyna HIA VHIA
Makrolidy Erytromycyna CIA VCIA
Tylozyna
Penicyliny Amoksycylina CIA VCIA
Cefalosporyny llI Cefepim CIA VCIA
oraz IV generacji Ceftiofur*
Cefowecyna*
Cefquinom*
Pleuromutyliny Ratapamulina IA VHIA
Tiamulina*
Polipeptydy Kolistyna CIA VHIA
Polimyksyna
Fluorochinolony Norfloksacyna CIA VCIA
Marbofloksacyna
Sulfonamidy Sulfamotoksazol HIA VCIA
Streptograminy Chinuprystyna HIA VHIA
Wirginiamycyna*
Tetracykliny Tetracyklina HIA VCIA
Oksazolidynony Linezolid CIA (=)
Mupirocyna Mupirocyna HIA (=)

Objasnienia: * do uzytku weterynaryjnego, (—) nie uwzgledniono
w klasyfikacji

kowcow koagulazo-ujemnych (coagulase-negative sta-
phylococci, CNS) (43). Niepokojacym zjawiskiem jest
state narastanie opornosci tych bakterii na antybiotyki.
Gronkowce i1zolowane z przypadkow zakazen czy na-
wet od zdrowych osobnikow coraz czesciej wykazuja
opornos¢ na kilka antybiotykéw jednoczesnie (19, 34).

Eksperci z Europejskiego Centrum do spraw
Zapobiegania 1 Kontroli Choréb (European Centre
for Disease Prevention and Control, ECDC) oraz
Centrum Kontroli i Prewencji Chorob (Centers for
Disease Control and Prevention, CDC) opracowali
ujednolicong mi¢dzynarodowa terminologi¢ dotycza-
cg kategorii opornosci bakterii na antybiotyki (23).
Zaleznie od stopnia oporno$ci wyrdézniono szczepy
wielolekooporne, okreslane jako MDR (multidrug-
-resisitant) niewrazliwe na co najmniej jeden anty-
biotyk z trzech lub wigcej réznych grup srodkow
przeciwdrobnoustrojowych (o rdznej budowie che-
micznej 1 r6znym mechanizmie dziatania) majacych
zastosowanie w leczeniu zakazen wywotywanych
przez dany drobnoustroj. Kolejna kategoria to szcze-
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py o rozszerzonej oporno$ci XDR (extensively drug
resistance) wykazujace niewrazliwo$¢ na co najmniej
jeden antybiotyk ze wszystkich z wyjatkiem dwoch
lub jednej grupy antybiotykéw. W praktyce oznacza to,
ze drobnoustroje klasyfikowane jako XDR pozostaja
wrazliwe zaledwie na antybiotyki z jednej lub dwéch
grup lekéw stosowanych w terapii. Ostatnia grupa
to szczepy PDR (pandrug-resistance) wykazujace
catkowity opornoéé na zarejestrowane antybiotyki.
W opisanej powyzej klasyfikacji mikroorganizméw
uwzgle;dmane sg jedynie nabyte mechamzmy oporno-

sci. Kategoryzacja stopnia opornosci drobnoustrojow
pozwala na poréwnywanie wynikdw monitorowania
lekowrazliwsci uzyskiwanych w réznych osrodkach
badawczych.

Przyktadami drobnoustrojoéw klasyfikowanych jako
MDR sg rozne gatunki z rodzaju Staphylococcus cha-
rakteryzujace si¢ obecnoscig genu mecA np.: oporne
na metycyling szczepy S. aureus (methicillin resistant
S. aureus, MRSA) czy S. pseudintermedius (methicillin
resmtantS pseudintermedius, MRSP) (8, 23) Szczepy
oporne na metycyhne; na ogol cechuje rowniez obec-
nos$¢ innych genow opornosci (np.: warunkujacych
oporno$¢ na sulfonamidy, gentamycyng, kanamycyne,
streptomycyng, makrolidy, fluorochinolony oraz tetra-
cykliny), co pozwala zakwalifikowa¢ je do kategorii
MDR (11, 12, 18). U gronkowcoOw coraz czgsciej
opornos¢ typu MDR zwigzana jest z obecnoéciq poje-
dynczych genow, ktore warunkujg oporno$¢ na trzy lub
wigcej grup antybiotykow (5, 29). Sg one szczegolme
istotne w procesie szerzenia si¢ opornosci, poniewaz
zwykle zlokalizowane s3g na ruchomych elementach
genetycznych, takich jak plazmidy lub transpozony.
Wiele z nich koduje opornos¢ na antybiotyki okreslane
jako krytyczne lub bardzo istotne dla zdrowia publicz-
nego. Wykazano, ze u gronkowcoéw izolowanych od
ludzi 1 zwierzat wystepuja takie same geny kodujace
oporno$¢ typu MDR (25, 40). Naleza do nich geny
erm kodujace oporno$¢ na makrolidy, linkozamidy
oraz streptograminy B, (fenotyp MLS,), geny vga oraz
Isa(E) warunkujace opornos¢ na linkozamidy, pleuro-
mutyliny oraz streptograminy A, jak rowniez geny cfr
odpowiedzialne za opornos¢ na fenikole, linkozamidy,
oksazolidynony, pleuromutyliny oraz strepto gramlny A
(25). Wszystkle zwymienionych powyzej gendw niosg
oporno$¢ na co najmniej jedng grupg antybiotykow
zaliczanych do CIA/HIA lub VCIA/VHIA. Zazwyczaj
obecne s3 one u gronkowcow wystepujacych zardowno

Tab. 2. Wystepowanie genéow wielolekoopornosci u gron-
kowcow

Geny wielolekoopornosci wystepujace u gronkowecdow izolowanych

wytacznie od
ludzi ludzi i zwierzat zwierzat
erm(G), erm(Q), erm(Y) | erm(A), erm(B), erm(C), erm(33)

erm(F), erm(T), erm(43)
vga(A)
Isa(E)
cfr

vga(C), vga(E), vga(E)v
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u ludzi, jak i u zwierzat, niewiele z nich stwierdzono
wylacznie u bakterii izolowanych od ludzi lub tylko
u drobnoustrojow pochodzacych od zwierzat (tab. 2)
(40).

Geny erm u gronkowcow izolowanych od zwierzat

Geny erm warunkuja oporno$¢ na erytromycyne
o fenotypie MLS,, czyli opornos$¢ na makrolidy, lin-
kozamidy, streptograminy B. Mechanizm dzialania
antybiotykoéw nalezacych do tych grup polega na
hamowaniu syntezy bialek na poziomie podjednostki
23S rRNA, gdzie w domenie V wigzg si¢ one z adening
w pozycji 2058 lub 2059. Geny erm koduja ryboso-
malng metylaze modyfikujaca adening w docelowym
miejscu dziatania wspomnianych antybiotykéw
w podjednostce 23S rRNA, co blokuje ich faczenie
z komorka bakteryjng (34, 43). U gronkowcdw opisano
wiele typoéw genow zaliczanych do tej grupy: erm(A),
erm(B), erm(C), erm(F), erm(G), erm(Q), erm(T),
erm(Y), erm(33), erm(43) oraz erm(48) (43). Badania
dotyczace ich wystepowania czgsto ograniczaja si¢ do
genow erm(A), erm(B) oraz erm(C), co moze skutko-
wac¢ niedoszacowaniem wystepowania innych typow.
Ponadto wérdd szczepow MRSA pochodzacych od
zwierzat gospodarskich opisano obecnos$¢ wiecej niz
jednego genu erm, przy czym najczesciej stwierdzano
gen erm(A) wraz z erm(C) lub erm(A) wraz z erm(B)
(22, 38).

Gen erm(A) jest cze$cig transpozondéw Tn554 lub
Tn6133. Opisywany byl wsrdd S. aureus, przy czym
najczesciej byly to szczepy MRSA nalezace do typu
sekwencyjnego ST398, pochodzace od $win, bydia,
koni, ostéw, drobiu oraz psow (1, 26). Wykazano row-
niez, ze Tn554 wraz z genem erm(A) cz¢sto integruje
si¢ z gronkowcowg kaseta chromosomalng SCCmec
typu II (43). Sposrod innych gatunkéw gronkowcow
pochodzacych od zwierzat, gen erm(A) opisano
u S. hyicus izolowanych od $win oraz u gronkowcow
nalezacych do CNS, uzyskanych od bydta, drobiu
oraz gotebi (1, 2, 26, 38). Gen erm(B) jest czgscia
transpozonow o zblizonej budowie Tn917 oraz Tn551
(43). Rozpoznawany jest najczesciej wsrod szczepow
S. pseudintermdius 1zolowanych od pséw 1 kotdw,
u S. aureus pochodzacych od psow (12, 17, 29), jak
rowniez MRSA od bydta i §win oraz r6znych gatunkow
CNS (2,9, 10).

Pozostale typy gendw erm sg rozpoznawane znacz-
nie rzadziej. Obecnos¢ genu erm(C) stwierdzono
na matych plazmidach pos$rod szczepow S. aureus
1 MRSA uzyskanych od $win, bydta, koni, pséw i ko-
tow, owiec oraz drobiu (9, 10, 26, 28, 42). Gen erm(C)
sporadycznie opisywano u szczepow S. pseudinter-
medius wyizolowanych od psow (5, 32). Gen erm(T)
najczesciej zlokalizowany jest na duzych plazmidach
niosgcych takze geny opornosci na inne antybiotyki.
Jego obecno$¢ stwierdzono wsrdd szczepow MRSA
CC398 pochodzacych od zwierzat gospodarskich (15).
Kolejny gen z tej grupy to erm(F) opisany u szczepow
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S. pseudintermedius oraz CNS (4). Wystgpowanie
genow erm(33) oraz erm(43) stwierdzono w pojedyn-
czych przypadkach u ré6znych gatunkdéw gronkowcodw
nalezacych do CNS (33, 36). Ostatnie doniesienie
o0 nowym typie genu erm pochodzi z 2017 r. 1 doty-
czy plazmidu pJW2311 pochodzacego od szczepu
Staphylococus xylosus wyizolowanego z przypadku
mastitis u bydla. Plazmid ten zawieral nowy wariant
genu okreslony jako erm(48), jak rowniez geny opor-
no$ci na inne antybiotyki (44).

Geny vga u gronkowcow izolowanych od zwierzat

Geny vga kodujg biatka o aktywno$ci transporterow
btonowych z rodziny ABC, odpowiedzialne za aktyw-
ne wypompowywanie sSrodkow przeciwdrobnoustrojo-
wych z komorek bakteryjnych. Spektrum substratowe
biatek kodowanych przez geny vga obejmuje linkoza-
midy, pleuromutyliny oraz streptograminy A (25, 43).
Wsrdd gronkowcodw pochodzqcych od ludzi i zwierzat
opisano trzy rodzaje tych gendéw: vga(A), Vga(C)
oraz vga(E) (2, 9, 14, 41). Gen vga(A) stanowi czg$¢
transpozonu Tn 5406 lub moze by¢ zlokalizowany na
plazmidach o réznej wielkosci. Jego wystepowanie
opisano wsrdd szczepow MRSA wyizolowanych od
$win, bydta oraz indykow (9, 14, 29). Gen vga(C) zlo-
kalizowany jest na matych lub na duzych plazmidach,
przy czym duze plazmidy dodatkowo zawierajg geny
opornos$ci na inne antybiotyki (16, 25). Wystgpowanie
genu vga(C) stwierdzono u szczepow MRSA CC398
uzyskanych od §win oraz od bydta (14, 16). Natomiast
gen vga(E) zidentyfikowano jako element transpozonu
Tn6133 wbudowujacego si¢ do chromosomu gronkow-
cow, opisano to wsrod izolatdw MRSA pozyskanych
od $win, bydta oraz drobiu (25, 37). Wariant tego genu
(vga(E)v) o zblizonej sekwencji nukleotydowej 1 ami-
nokwasowej, kodujacy roéwniez krzyzowa opornos¢ na
linkozamidy, pleuromutyliny, streptograminy A moze
wystepowac¢ na niewielkich plazmidach opisanych
u CNS izolowanych od §win (21).

Geny Isa(E) u gronkowcéw izolowanych od zwierzat

Gen lsa(E) warunkuje krzyzowa opornos$¢ na
pleuromutyliny, linkozamidy oraz streptograminy A.
Mechanizm opornosci polega na aktywnym wypom-
powywaniu antybiotykéw z komorek bakteryjnych
dzigki aktywnosci biatek blonowych nalezacych do
transporterow z rodziny ABC (20, 41). Struktura bia-
tek kodowanych przez gen Isa(E) ro6zni si¢ od biatek
kodowanych przez geny vga, cho¢ oba biatka cechuje
takie samo spektrum substratowe (41, 43). Gen Isa(E)
opisano u szczepdw MRSA od $win w Chinach, jako
element plazmidu typu MDR, niosgcego réwniez
opornos$¢ na inne antybiotyki, takie jak: erm(B), gen
opornosci na linkozamidy Inu(B), gen aacA-aphD
warunkujgcy opornos¢ na gentamycyn¢ oraz kana-
mycyne, gen aadE odpowiedzialny za opornos$¢ na
streptomycyne, gen spw kodujacy opornos¢ na spek-
tinomycyn¢ oraz gen opornos$ci na tetracykliny tet(L)
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(20). Obecnos¢ genu lIsa(E) stwierdzono réwniez
u szczepéw MRSA pochodzaych od bydta (41) oraz
u szczepu Staphylococcus epidermidis wyizolowanego
od psa (7).

Geny cfr u gronkowcow izolowanych od zwierzat

Gen cfr koduje metylaze wykazujaca aktywnos¢
wobec adeniny w pozycji 2503 w domenie V 23S
rRNA (25, 40). Jest to docelowe miejsce dziatania feni-
koli, linkozamidéw, okasazalidynonow, pleuromutylin
oraz streptogramin. Metylacja miejsca docelowego
powoduje opornos¢ krzyzowa na wszystkie te srodki
przeciwdrobnoustrojowe. Gen cfr po raz pierwszy
opisano w 2000 r. na plazmidzie pSCFS1 wykrytym
u izolatu S. scuiri pochodzacym od bydta (35). Jest
on zlokalizowany na plazmidach, ktére zwykle za-
wierajg takze geny z grupy erm, rowniez warunkujace
oporno$¢ typu MDR (20, 35). Badania potwierdzity
obecnos¢ genu cfr u wielu gronkowcoOw wyizolowa-
nych od zwierzat oraz od ludzi, miedzy innymi posréd
MRSA, jak 1 CNS, w tym takze szczepow opornych
na metycyling (20, 39). Cuny i wsp. (6) opisali wy-
stepowanie genu cfr wsrdd gronkowcdw nalezacych
do CNS pochodzacych od zwierzat hodowlanych, jak
réwniez u 0sob majacych kontakty z tymi zwierzgta-
mi w Niemczech. Z kolei w Chinach gen cfr wykryto
u gronkowcow wyizolowanych od psow 1 kotow oraz
od ich witascicieli (7).

Mechanizm opornos$ci zwigzany z obecnoscig genu
cfr jest niezwykle istotny ze wzgledu na fenotyp typu
MDR obejmujacy az pie¢ roznych grup antybiotykdw.
Ponadto, jak dotad jest to jedyny plazmidowy gen ko-
dujacy oporno$¢ na oksazolidynony, stosunkowo nowa
grupe Srodkow przeciwbakteryjnych, zaliczanych przez
WHO do grypy antybiotykéw krytycznie istotnych dla
zdrowia publicznego (33, 45). Przedstawicielem oksa-
zolidynonow jest linezolid, ktory czesto jest lekiem
,,ostatniej szansy” przy zakazeniach wywotywanych
przez szczepy MRSA. Niepokojacy jest fakt, ze gen
ten coraz powszechniej wystepuje wsrod gronkowcow
jak rdwniez u innych drobnoustrojéw wystepujacych
u ludzi i zwierzat, np.: Gram-dodatnich bakterii z ro-
dzajow Bacillus, Enterococcus oraz Streptococcus
oraz u Gram-ujemnych paleczek Escherichia coli oraz
Proteus vulgaris (25). Wskazuje to na szczeg6lnie duzy
potencjat do rozprzestrzeniania si¢ genu cfr.

Przenoszenie genow niosacych wielolekoopornosé

Gronkowce stanowig element naturalnej bioty
wystepujacej na skorze 1 btonach sluzowych u ludzi
oraz zwierzat (8). Lokalizacja genow niosacych wie-
lolekooporno$¢ na ruchomych elementach genetycz-
nych sprzyja ich przenoszeniu miedzy szczepami,
gatunkami, a nawet migdzy bakteriami nalezacymi
do roéznych rodzajow (30). Zjawisko to moze atwo
zachodzi¢ w §rodowisku, gdzie obecne sg réznorodne
drobnoustroje, jakim sg skora 1 btony sluzowe. Gen
Isa(E) stwierdzany u gronkowcéw, prawdopodobnie



630

zostat przeniesiony z drobnoustrojow nalezacych
do rodzaju Enterococcus, gen erm(T) pochodzi od
Lactobacillus oraz Streptococcus, natomiast gen cfr
od bakterii zaliczanych do rzgdu Bacillales (25, 43).
Wykazano réwniez, iz plazmidy gronkowcow zawie-
rajagce geny odpowiedzialne za opornos¢ typu MDR
na ogdt zawierajg takze dodatkowe geny opornosci.
Wskazuje to na mozliwos$¢ utrzymywania si¢ gendw
wielolekooporno$ci wérod bakterii nawet przy braku
bezposredniej selekcyjnej presji wynikajacej z obec-
nos$ci danego antybiotyku w srodowisku.

Plazmid pUR1902 wyizolowany od szczepu MRSA
ST398 pochodzacego od $win jest przyktadem rucho-
mego elementu genetycznego typu MDR, niosacego
gen wielolekoopornosci erm(T), jak rowniez geny
tet(L) (oporno$¢ na tetracykliny) oraz gen aadD (opor-
no$¢ na kanamycyne) (11). Podobnie, na plazmidzie
pKKS825, ktéry stwierdzono takze u szczepu MRSA
ST398, wystepowat gen wielolekoopornosci vga(C)
oraz geny tet(L), dfrK oraz aadD, kodujace, odpowied-
nio, niewrazliwo$¢ na tetracykliny, trimetoprim oraz
kanamycyne (16). Na plazmidzie pV7037 wylizolo-
wanym ze szczepu MRSA wykryto obecnos¢ dwoch
gendéw zwiagzanych z wielolekoopornoscia: 1sa(E)
oraz erm(B), a takze gen6w aacA-aphD (opornos¢ na
gentamycyng oraz kanamycyng), aadE (opornos¢ na
streptomycyne), Inu(B) (oporno$¢ na linkozamidy),
spw (oporno$¢ na spektinomycyng) oraz tet(L) (25).
Ciekawy przyktad stanowi plazmid pJP2 opisany
u szczepu Staphylococcus rostri, wyizolowany od
kaczek. Ptaki hodowane byty na fermie, gdzie czg¢sto
stosowano $rodki przeciwdrobnoustrojowe profilak-
tycznie oraz w celach leczniczych. Na wspominanym
plazmidzie obecny byt gen cfr nalezacy do typu MRD,
jak rdwniez geny aacA-aphD, aadD, ble (oporno$¢ na
bleomycyne), fexA (opornos¢ na fenikole) oraz fosD
(opornos¢ na fosfomycyne). Obecnos¢ gendw ble oraz
fosD moze ttumaczy¢ zjawisko koselekcji, poniewaz
bleomycyna ani fosfomycyna nie byty stosowane na tej
fermie (39). Wymienione powyzej przyktady plazmi-
dow niosagcych wiele réznych genéw opornosci wska-
zuja, ze stosowanie okreslonego antybiotyku moze
powodowac selekcje szczepoéw opornych rowniez
na inne leki, jesli wéréd bakterii obecne sg plazmidy
wielolekoopornosci.

Srodki przeciwdrobnoustrojowe klasyfikowane
jako CIA lub VCIA nalezy stosowaé ze szczegolng
ostroznos$cia (30, 45). Ponadto wykorzystywanie w we-
terynarii gikopeptydow, glicylocyklin, lipopetydow,
okasazolidynonoéw oraz streptogramin klasyfikowa-
nych przez WHO jako CIA budzi wiele kontrowersji.
W Finlandii uzycie mupirocyny, linezolidu oraz rifam-
picyny w weterynarii jest zabronione, poniewaz sg to
czesto jedyne skuteczne leki wobec szczepow MRSA
(13). Zakaz ma na celu ograniczenie stosowania tych
srodkow do bezwzglednie koniecznych przypadkow
zakazen u ludzi.
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Bakterie z rodzaju Staphylococcus pochodzace od
zwierzat moga by¢ zréddltem wielu réznych gendéw
opornosci dla innych gronkowcow, w tym takze izolo-
wanych od ludzi (19, 30). Szczegdlnie alarmujaca jest
obecno$¢ genow kodujacych wielolekooporno$¢ na an-
tybiotyki zaliczane do lekow o krytycznym znaczeniu
dla zdrowia publicznego (oksazolidynony, makrolidy),
bardzo istotnych dla zdrowia publicznego (fenikole,
linkozamidy, streptograminy, pleuromutyliny) lub
antybiotykéw o krytycznym znaczeniu w weterynarii
(makrolidy, fenikole) czy bardzo istotnych we wete-
rynarii (linkozamidy, pleuromutyliny, streptograminy)
(43).

Rosnace zuzycie antybiotykéw z pewnoscia przy-
czynia si¢ do selekcji opornych szczepow bakterii,
jednak konieczne jest stosowanie §rodkoéw przeciw-
drobnoustrojowych w celach leczniczych (24, 30).
Do narastania opornos$ci przyczynia si¢ réwniez sto-
sowanie antybiotykéw jako stymulatorow wzrostu.
Na terenie Unii Europejskiej dodawanie antybiotykow
do paszy w celach innych niz terapeutyczne jest za-
bronione od 2006 r. Natomiast w Chinach, Australii,
USA oraz Rosji antybiotyki sa nadal stosowane jako
stymulatory wzrostu (19, 31). Nalezy pamigtac, ze
bakterie wystepujace na skorze i btonach §luzowych
ludzi oraz zwierzat nie zyja w genetycznej izolacji.
Migdzy drobnoustrojami zachodzi cigglta wymiana
materiatu genetycznego, zatem proces rozprzestrze-
niania si¢ ruchomych elementéw genetycznych, w tym
réwniez niosgcych geny opornosci na antybiotyki jest
nieunikniony. Zjawisko opornosci na antybiotyki jest
naturalnym zjawiskiem ewolucyjnym wystepujacym
wsrod mikroorganizméw. Dzigki niemu drobnoustroje
adaptuja si¢ do warunkoéw $rodowiska i moga prze-
trwa¢ w obecnos$ci antybiotykdéw. Racjonalne sto-
sowanie $rodkow przeciwdrobnoustrojowych z cata
pewnoscig przyczyni si¢ do spowolnienia tego i tak
nieuniknionego procesu.
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