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Summary

The aim of the study was to measure the frequency of occurrence of Salmonella spp. in raw milk, to identify
their serotype, as well as to determine their antibiotic resistance and the presence of Salmonella plasmid
virulence (spv) genes. Out of 300 bulk tank milk samples, 5.3% were contaminated with Salmonella spp. All
strains isolated belonged to the serovar S enteritidis, as confirmed by serotyping and molecular methods. The
presence of spv genes was determined by PCR. Spv genes were present, in different patterns, in all strains
tested. SpvA gene was present in all isolates (100%), spvB in 56.25%, spvC in 62.5%, spvD in 75%, and spvR
in 56.25%. Antibiotic resistance was evaluated according to the NCCLS recommendations. All isolates were
sensitive to ciprofloxacin (CIP), gentamicin (GE), and chloramphenicol (CH). Thirteen strains were resistant to
ampicillin (AMP), 8 to erythromycin (E), 1 to doxycycline (DO), and 1 to tetracycline (TE). Different frequency
of occurrence of the spv genes in Salmonella strains isolated from raw milk demonstrates their high adaptability.
As many as 87.5% of isolates showed resistance to at least one of the antibiotics tested.
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Pateczki Salmonella sa w dalszym ciggu jedna
z gtownych przyczyn zakazen 1 zatru¢ pokarmo-
wych pochodzenia bakteryjnego. Jak wynika z naj-
nowszego raportu Europejskiego Urzedu do Spraw
Bezpieczenstwa Zywnosci (EFSA), w 2015 r. odno-
towano w Europie 94 625 przypadkoéw zachorowan
ludzi w wyniku zakazenia salmonellg, co stanowilo
27,6% wszystkich potwierdzonych przypadkow
zoonoz i wskazuje na 1,9% wzrost zachorowalnosci
w porownaniu z 2014 r. Zrédtem zakazenia jest zanie-
czyszczona pateczkami Salmonella zywnos¢ pocho-
dzenia zwierzecego. Statystycznie, najwyzsza liczba
zachorowan jest wynikiem spozycia jaj i produktow
jajecznych, a takze wyrobow cukierniczych zawie-
rajacych surowe jaja. Zrédlem zakazenia czlowieka
moze by¢ rowniez niepoddane obrdbce termicznej
mleko i produkty wytwarzane z mleka surowego (4,
6, 10, 19). W Polsce, w zwigzku z istniejaca sprzedaza

bezposrednig i mozliwg obecnie sprzedaza produktow
wytwarzanych z mleka surowego w ramach rolniczego
handlu detalicznego, zwigksza si¢ ryzyko narazenia
konsumenta na kontakt z patogenem.

Salmonelloza ludzi moze przebiega¢ w postaci scho-
rzen jelitowych, ostrych zatru¢ pokarmowych lub nie-
zytu zotadkowo-jelitowego. Epizodycznie notowane sg
postacie pozajelitowe: posocznica oraz salmonellozy
narzgdowe (18). Na zdolno$¢ wywotania ogélnoustro-
jowej bakteriemii przez bakterie z rodzaju Salmonella
maja wplyw biatka spv (salmonella plazmid virulence),
ktérych geny znajduja si¢ na odcinku plazmidu o wiel-
kosci 7,8 kbp. Opisanych zostalo 5 typoéw biatka spv:
R, A, B, CiD. Zwigkszaja one w znacznym stopniu
zdolnos¢ pateczek Salmonella do wewnatrzkomorko-
wego namnazania podczas pozajelitowej fazy choroby
(9, 22), a takze umozliwiajg wzrost w makrofagach
(15, 16). Poprzez ukierunkowang ich ekspresje Sal-



monella moze ograniczy¢ namnazanie i przetrwac
w komorkach gospodarza przez dtuzszy czas czynigc
go nosicielem. Wykryto je niemal we wszystkich
serowarach Salmonella izolowanych od zwierzat
(S. Dublin, S. Choleraesuis, S. Gallinarum-Pullorum
czy S. Abortusovis), nie wystepuja natomiast w S. Ty-
phi. W serowarach wystepujacych zarowno u zwierzat,
jak 1ludzi (S. Typhimurium i S. Enteritidis) biatka spv
obecne sa w rdéznych proporcjach i konfiguracji (3).

Szybka adaptacja pateczek Salmonella do reak-
cji obronnej organizmu gospodarza powoduje po-
wszechne wystepowanie tego patogenu u zwierzat,
a w konsekwencji konieczno$¢ uzycia antybiotykow
do ograniczenia infekcji. Powszechne w ostatnich la-
tach stosowanie terapii powoduje narastanie opornosci
drobnoustrojow na coraz wigksza liczbe chemiotera-
peutykow, co zwigksza trudnosci w leczeniu zatruc¢
1 zakazen wywotanych przez t¢ grupe bakterii (5).

Celem badan byto:

+ okreslenie czgstotliwosci wystgpowania pateczek
z rodzaju Salmonella w mleku zbiorczym z gospo-
darstw produkcyjnych,

* okreslenie serotypdw izolatow paleczek z rodzaju
Salmonella wystepujacych w mleku,

* wykrycie obecnosci gendow spv w plazmidowym
DNA wyizolowanych szczepow,

* ocena wrazliwosci wyizolowanych szczepoéw
Salmonella na wybrane antybiotyki.

Material i metody

Materiat do badan stanowito 300 probek mleka zbior-
czego, pochodzacego z gospodarstw produkcyjnych na
terenie Srodkowej i wschodniej Polski. Probki pobierane
byty zgodnie z PN-A-86040:1998 ,,Mleko surowe do skupu.
Pobieranie probek.” przez przeszkolonych probobiorcow,
do sterylnych pojemnikéw i transportowane w warunkach
chtodniczych do Katedry Weterynaryjnej Ochrony Zdrowia

Tab. 1. Sekwencje nukleotydowe starteréw uzytych do wykrywania genow

sdfl i plazmidowego zgrupowania spv
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Publicznego w Olsztynie, gdzie poddawane byly procedurze
wykrywania pateczek Salmonella.

Izolacja paleczek Salmonella z mleka. Probki o objeto-
$ci 25 ml poddano procedurze opisanej w Normie PN-EN
ISO 67852007 (Mleko i przetwory mleczne — Wykrywanie
Salmonella spp.). Kolonie o morfologii typowej dla bakte-
rii z rodzaju Salmonella, wyroste na selektywnie namna-
zajacych podlozach stalych traktowano jako podejrzane
o przynalezno$¢ do rodzaju. Wybrane kolonie przesiewano
na podtoze BHI (Brain Heart Infusion) w celu namnoze-
nia, a po 18 h inkubacji przesiewano na podtoze state TSA
(Trypton Soya Agar) w celu otrzymania pojedynczych kolo-
nii. Czysty szczep bakteryjny przechowywany byt zgodnie
z zaleceniami Krajowego Osrodka Salmonelli w Gdansku,
na skosie agaru odzywczego w temperaturze pokojowe;j,
w warunkach ciemni.

Okreslenie serotypow wyizolowanych szczepow bak-
teryjnych. Wszystkie wyizolowane w poprzednim etapie
badan szczepy zbadano na obecno$¢ antygenu rzeskowego
(HM). Szczepy wykazujace dodatni odczyn w aglutynacji
szkietkowej przestano do Zaktadu Mikrobiologii Panstwo-
wego Instytutu Weterynaryjnego w Putawach, gdzie prze-
prowadzono pelng ich identyfikacje serologiczna.

Przynaleznos$¢ szczepow do serotypu S. Enteritidis po-
twierdzono w reakcji amplifikacji fragmentu genu Sdf I.
Izolacje kwasu nukleinowego z 12-godzinnej hodowli
bakteryjnej na pozywce TSB (Trypton Soya Broth) prze-
prowadzono przy uzyciu zestawu do izolacji DNA chro-
mosomalnego firmy A&A Biotechnology (Polska), zgodnie
z procedurg producenta. Uzyskany materiat genetyczny
oczyszczano w kolumnie ze ztozem krzemionkowym, po
czym zawieszano w 200 pl buforu Tris (10 mM TRIS-HCI
pH 8,5) 1 przechowywano w lodéowce do czasu dalszych
analiz.

PCR wykonano przy uzyciu Start Warm 2x PCR Ma-
sterMix (A&A Biotechnology, Polska). W sktad miesza-
niny reakcyjnej wchodzity: 12,5 pul 2x PCR MasterMix,
1 ul DNA matrycowego, po 2 ul 10 mM starterow (tab. 1),
9,5 ul wody wolnej od nukleaz. Denaturacje
wstepng przeprowadzano w temperaturze 94°C
przez 2 min. Program amplifikacji sktadat sig

z 35 cykli obejmujacych nastepujace etapy:
denaturacja 94°C — 30 sek.; wigzania starterow
57°C — 30 sek.; wydtuzania nici DNA 72°C —

Wielko$¢ | 1
Gen | Starter Sekwencja 5’ —3’ produktu o" Pismiennictwo
[bp] [°C]

ENTF GTGTTTTATCTGATGCAAGAGG

Sdf1 304 57
ENTR TGAACTACGTTCG
SpvR1 | AAAAAGGTCACCGCCATCCTG

spvR 967 58
SpvR2 | CAGAAGGTGGACTGTTTCAGTTC
Spv A1 | CCTGCAGACATTATCAGTCTTCAGG

SpvA 832 58
SpvA2 | AAGCTAACTGCCGGCTGGCAC

Haneda i wsp. (8)

SpvB1 | CCGTTAGAGCAGACGCTGTAAGC

spvB 1856 59
SpvB2 | GTATCTATGAGTTGAGTACCCCTATG
SpvC1 | CCGCAAAGTAGTGTCATCTAAAC

spvC 919 56
Spv C2 | CCATACTTACTCTGTCATCAAACG
SpvD1 | GGTGAAAATTACATAAGCAAGAGC

spvD 738 57
SpvD2 | TATCACTCGTGTTTTTCATCATAAGC

30 sek. Koncowe wydtuzania przeprowadzano
w temp. 72°C — 10 min. Produkt amplifikacji
rozdzielano w 2% zelu agarozowym przy na-
pieciu 60 V, natezeniu 400 mA w obecnosci
wzorca wielkosci Gene-RulerTM100bp DNA
Ladder (Fermentes, Litwa).

OkreS$lenie wystepowania genéw spv
w plazmidowym DNA wyizolowanych szcze-
pow. DNA duzych plazmidéw zjadliwosci,
pateczek Salmonella izolowano z 12-godzinne;j
hodowli bakteryjnej na pozywce TSB przy uzy-
ciu zestawu do izolacji megaplazmidow BAC-
-100 (A&A Biotechnology, Polska), zgodnie
z procedura producenta. Jakos¢ i ilos¢ wyizolo-

Objasnienia: T, [°C] — temperatura wigzania starterow

wanego plazmidowego DNA oceniono w spek-
trofotometrze NanoVue (LifeTechnologies).
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Obecno$¢ gendw zgrupowania spv na duzym plazmidzie
zjadliwos$ci wykrywano metoda PCR. Reakcja wykonana
zostata przy uzyciu Start Warm 2x PCR MasterMix (A&A
Biotechnology, Polska), ktora zawiera w swoim sktadzie
hot-startowa polimeraze DNA. W sklad mieszaniny reak-
cyjnej wchodzity: 12,5 pl 2x PCR MasterMix, 1 ul DNA
matrycowego, po 2 pul 10 mM starteréw (tab. 1) (8, 17),
9,5 ul wody wolnej od nukleaz. Wstepng denaturacj¢ prze-
prowadzano w temperaturze 94°C przez 2 min. Program am-
plifikacji sktadat si¢ z 35 cykli ztozonych z nastepujacych

304bp

M 1 2 3 4 N 5 6 7 8 9 N 1N1E M

Ryc 1. Elektroforegram produktow amplifikacji dla markera
Salmonella Enteritidis

Objasnienia: 1, 2,3,4,5,6,7, 8,9, 11 — terenowe szczepy Sal-
monella Enteritidis; M — marker wielko$ci GeneRuler™ 100 bp
DNA Ladder; N — kontrola negatywna — Salmonella Infantis; E —
kontrola pozytywna — referencyjny szczep Sa/monella Enteritidis

1000 bp
750bp

500 bp 7388p

Ryec. 3. Elektroforegram produktéw amplifikacji genu spvD
szczepOw Salmonella Enteritidis

Objasnienia: 1-4 — terenowe szczepy Salmonella Enteritidis;
E — szczep referencyjny; M — marker wielkosci GeneRuler™
1 kb DNA Ladder

1000 bp
750 bp 919bp

500 bp

Ryec. 5. Elektroforegram produktow amplifikacji genu spvC
terenowych szczepow Salmonella Enteritidis

Objasnienia: 1, 2, 3,4, 8,9, 10, 11, 12, 15 — terenowe szczepy
Salmonella Enteritidis; M — marker wielkos$ci GeneRuler™ 1 kb
DNA Ladder; E — referencyjny szczep Sal/monella Enteritidis
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etapow: denaturacja DNA 94°C — 30 sek; wigzania starte-
réw 56-61°C — 30 sek (w zalezno$ci od startera — tab. 1),
wydhuzanie nici DNA 72°C — 30 sek. Koncowe wydtuzania
przeprowadzano w temp. 72°C — 10 min. Produkty ampli-
fikacji rozdzielano w 2% zelu agarozowym (ryc. 2-6) przy
napieciu 60 V, natezeniu 400 mA, w obecnosci wzorca
wielko$ci DNA GeneRulerTM 1Kb DNA Ladder (Fermen-
tes, Litwa). Reakcj¢ przeprowadzono w obecnos$ci kontroli
pozytywnej — referencyjny szczep Salmonella Enteritidis
ATCC 13076.

N o o et ) e e ) e - £32bp

Ryec. 2. Elektroforegram produktéw amplifikacji genu spvA
terenowych szczepow Salmonella Enteritidis

Objasnienia: 1-10 — terenowe szczepy Salmonella Enteritidis;
M — marker wielko$ci GeneRuler™ 1 kb DNA Ladder; E — refe-
rencyjny szczep Salmonella Enteritidis

Taghp

Ryc. 4. Elektroforegram produktéw amplifikacji genu spvD
terenowych szczepoéw Salmonella Enteritidis

Objasnienia: 1-9 — terenowe szczepy Salmonella Enteritidis;
M — marker wielko$ci GeneRuler™ 1 kb DNA Ladder; E — refe-
rencyjny szczep Salmonella Enteritidis

2000 bp 1550kp
1500bp

1000bp

Ryec. 6. Elektroforegram produktéw amplifikacji genu spvB
terenowych szczepow Salmonella Enteritidis

Objasnienia: 1-9 — terenowe szczepy Salmonella Enteritidis;
M — marker wielko$ci GeneRuler™ 1 kb DNA Ladder; E — refe-
rencyjny szczep Salmonella Enteritidis
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Ocena wrazliwoSci na antybiotyki wyizolowanych
szczepow. Wszystkie wyizolowane szczepy nalezace do
Salmonella Enteritidis poddane zostaty badaniu w kierun-
ku wrazliwosci na antybiotyki metoda dyfuzji krazkowe;,
zgodnie z rekomendacjg National Committee for Clinical
Laboratory Standards (NCCLS). Pojedyncza kolonia ba-
danego szczepu bakteryjnego posiewana byta do podtoza
BHI. Po 18 godzinach inkubacji hodowl¢ rozcienczano
w celu osiggniecia gestosci 0,5 wedtug skali McFarlanda,
a nastgpnie powtdrnie rozcienczano w proporcji 1 : 10
1 posiewano powierzchniowo na podtoze Mueller-Hinton.
Kolejnym etapem byto natozenie krazkow nasaczonych an-
tybiotykiem: erytromycyna — E (15 pg), gentamycyna — GE
(10 pg), ciprofloksacyna — CIP (5 pg), ampicilina — AMP
(10 ng), tetracyklina — TE (30 pg), doksycyklina — DO
(30 pg) i chloramfenikol — CH (30 pg). Posiewy inkubo-
wano w temp. 37°C przez 22 + 2 h. Strefy zahamowania
wzrostu okreslane byty zgodnie ze standardami NCCLS.
Do kontroli oceny wrazliwo$ci uzyto szczepu wzorcowego:
Escherichia coli ATCC 25922.

Wyniki i oméwienie

W posiewach wykonanych z 300 probek mleka
zbiorczego w 29 zaobserwowano wzrost kolonii
o morfologii charakterystycznej dla bakterii z rodza-
ju Salmonella. Badanie serologiczne z surowica HM
potwierdzito przynalezno$¢ 17 z wyizolowanych
szczepow do Salmonella spp. W wyniku dalszej iden-
tyfikacji serologicznej przeprowadzonej w Zaktadzie
Mikrobiologii PIW-PIB w Pulawach stwierdzono, ze
16 z 29 przestanych do badania szczepow bakteryj-
nych nalezy do Salmonella Enteritidis. Przynaleznos$¢

Tab. 2. Wystepowanie genow zgrupowania spv w plazmidach
szczepOw Salmonella Enteritidis izolowanych z mleka
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serotypowa potwierdzono w Katedrze Weterynaryjne;j
Ochrony Zdrowia Publicznego w reakcji PCR, ampli-
fikujac charakterystyczny fragment genu Sdf 1.

W materiale genetycznym duzych plazmidow
wszystkich badanych szczepoéw stwierdzono obecnos¢
sekwencji nukleotydowych charakterystycznych dla
gendOw zgrupowania spv. Amplifikacja kwasu nukle-
inowego pozwolita wykaza¢ wystepowanie genu spvA
we wszystkich 16 izolatach, natomiast pozostate geny
nalezace do badanej grupy wystepowaty, odpowiednio:
gen spvB w 9, gen spvC w 10, gen spvD w 12 1 gen
spvR w 9 izolatach. W 3 wyizolowanych z mleka
szczepach Salmonella Enteritidis odnotowano wyste-
powanie wszystkich pieciu genow zgrupowania spv, co
stanowi 18,75% izolatow. Cztery geny z grupy wykryto
w 4 szczepach (25%), trzy w 7 szczepach (43,7%)
1 dwa w 2 szczepach (12,5%) (tab. 2).

Okreslajac antybiotykoodporno$¢ wyizolowanych
szczepoéw S. Enteritidis stwierdzono, ze tylko 2 izo-
laty wrazliwe byly na wszystkie uzyte w oznaczeniu
antybiotyki. Jednocze$nie wszystkie wyizolowane
szczepy wykazywaty wrazliwo$¢ na ciprofloksacyng
(CIP), gentamycyne¢ (GE) i chloramfenikol (CH).
Opornos¢ na ampicyling (AMP) wykazato 13 szcze-
pow, na erytromycyne (E) 8, a na doksycykling (DO)
1 na tetracykling (TE) po jednym szczepie. Zjawisko
wieloopornosci stwierdzono u 14 wyizolowanych
z mleka szczepow (tab. 3).

Z przeprowadzonych badan wynika, Ze 5,3% probek
mleka pozyskanych na terenie srodkowej i wschodniej
Polski stanowi potencjalne zroédto zakazenia konsu-

Tab. 3. Oporno$¢ szczepow Salmonella Enteritidis wyizolo-
wanych z mleka

Szczep Gen Szczep Antybiotyk
nr SpvA spvB spvC spvD spvR nr E GE CIP | AMP TE DO CH
1 + + + + + 1 + - - - - - -
2 + - + + - 2 + - - + + - -
3 + - - - + 3 - - - + - - -
4 + + - - + 4 - - - + - - -
5 + + - + - 5 - - - + - - -
6 + + + + - 6 + - - + - - -
7 + + - - - 7 - - - + - - -
8 + + = + = 8 + = = = = = =
9 + + + + + 9 + - - + - - -
10 + = + + + 10 = - - - - - -
11 + - + - + 1 + - - + - - -
12 + - - + + 12 - - - + - - -
13 + - + + - 13 - - - - - - -
14 + + + + - 14 + - - + - + -
15 + + + + + 15 + - - + - - -
16 + = + + + 16 = = = + = = =

Objasnienia: (+) — gen wystepuje; (—) — brak genu

Objasnienia: (+) — oporny; (—) — wrazliwy; E — erytromycyna,
GE — gentamycyna, CIP — cirofloksacyna, AMP — ampicilina,
TE — tetracyklina, DO — doksycyklina, CH — chloramfenikol



Med. Weter. 2018, 74 (1), 59-64

menta pateczkami Salmonella. Liczba ta jest o tyle
niepokojaca, ze w 2004 r. tylko 0,5% badanych probek
mleka wykazywato wynik dodatni w kierunku wyste-
powania Salmonella spp. (10).

Wszystkie wyizolowane szczepy nalezaty do sero-
waru S. Enteritidis. Uzyskany wynik mozna odnie$¢ do
sytuacji epidemiologicznej panujacej w Europie, gdzie
45,7% zachorowan wywotanych jest wlasnie przez ten
serowar (5). Dane opublikowane przez Oska i1 wsp.
(20) potwierdzaja, ze najwieksza liczba odnotowanych
przypadkow salmonellozy w Polsce wywotana jest
przez S. Enteritidis.

Geny plazmidowe, zdolne do autonomicznej re-
plikacji, nie s3 niezbedne komorce bakteryjnej do
wzrostu i podziatu, zwigkszajg jednak pulg informacji
genetycznej bakterii, wplywajac w ten sposob na jej
wlasciwosci przystosowawcze. Informacje zapisane
na plazmidowym DNA przekazywane sg z komorki do
komorki w procesie podzialu (namnazania), jak row-
niez w procesie koniugacji, ktéry ma istotne znaczenie
dla ewolucji bakterii — umozliwia niebywale szybka
zdolno$¢ adaptacji do zmieniajacych si¢ warunkow
srodowiska (17). Zasadnicze znaczenie dla zjadliwo-
$ci szczepow Salmonella ma obecno$¢ genow SpvB
1 SpvR, czesciowy efekt dajg produkty genow SpvC
1 SpvD, natomiast gen SpvA nie wplywa na zjadliwos¢.
Geny te mogg wystepowa¢ w komorce bakteryjnej jako
cate zgrupowanie 5 genow lub, co ma miejsce czesciej,
wystepuja w réznych uktadach.

W przedstawionych badaniach tylko 3 z wyizolowa-
nych z mleka szczepow S. Enteritidis wykazaty obec-
nos¢ wszystkich pigeiu genow spv, natomiast wszystkie
szczepy wykazaly obecnos¢ najmniej Wplywajqcego
na cechy zjadliwosci genu SpvA. Geny SpvC i SpvD
wystepowaly rzadziej — odpowiednio, u 62,5% 1 75%
wyizolowanych szczepdéw. Najmniej rozpowszech-
nione w grupie badanych izolatow S. Eenteritidis byty
geny SpvB 1 SpvR wystepujace w 56,6% szczepdw.
Uzyskane w badaniach wtasnych wyniki sa zbiezne
z wynikami Rodriguez-Rivery (21), ktory izolowat
salmonelle od bydta. Podobnie, Madajczak i Binek (17)
w badaniu 107 szczepdéw S. Eteritidis wyizolowanych
zmigsa drobiowego, wykazali obecno$¢ SpvA w 100%
izolatéw, natomiast geny SpvB i SpvR odnalezli, od-
powiednio, w 91,6% 1 81,3% izolatow. Najmniej licz-
nie wystepowaly geny SpvC i SpvD — odpowiednio,
w 76,6% 171% szczepow. Obecnos¢ SpvR we wszyst-
kich przypadkach stwierdzit Bacci (2), badajac izolaty
Salmonella Enterica, natomiast Ammari (1) prowa-
dzac badania na 16 izolatach Salmonella spp., nie
wykryt obecnosci genu SpvR. Znaczng liczbe tacznie
60 szczepdw Salmonella pod katem obecnosci 3 gendw
zgrupowania spv: B, C, R zbadal Derakhshandeh (3).
Gen spvB wykryt w 43,3%; spvC w 73,3%, a spvR
w 46,6% szczepow. Wyniki badan wilasnych 1 dane
uzyskane przez innych autorow wskazuja na wysoka
zmienno$¢ 1 dynamike uktadu spv na plazmidzie, co
sugeruje duze zdolnos$ci adaptacyjne drobnoustrojow.
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Opornos$¢ bakterii na antybiotyki jest istotnym
1 wcigz rosngcym problemem. Jak wynika z opubli-
kowanego w 2016 r. raportu EFSA (5), okoto 30%
szczepow Salmonella izolowanych od ludzi wykazuje
opornos¢ na najpowszechniej uzywane antybiotyki
(tetracykling 1 ampicyling). Niepokojaca jest ponadto
stwierdzana wysoka, wynoszaca ponad 26%, wielo-
opornos¢, czyli oporno$¢ na kilka chemioterapeutykow
jednoczes$nie, wérdd izolowanych szczepow. W przed-
stawionych badaniach izolatéw z mleka surowego
tylko 2z 16 (12,5%) byly wrazliwe na wszystkie uzyte
w badaniu antybiotyki. Pozostate szczepy wykazywaty
wrazliwos$¢ na jeden (56,25% szczepow) lub wiecej
(31,25% szczepdw) antybiotykoéw. Najczesciej obser-
wowano opornos¢ na powszechnie stosowang ampicy-
ling (81,25%) 1 erytromycyne (50%), za§ wrazliwos¢
na ciprofloksacyng, gentamycyng¢ i chloramfenikol
wykazato 100% badanych szczepow. Uzyskane wyniki
badan wykazuja zbieznos$¢ z wynikami dotyczacymi
antybiotykoopornosci szczepdw izolowanych od ludzi
1 roznych gatunkéw zwierzat hodowlanych, otrzyma-
nymi przez innych autorow (10, 14, 23). W badaniach
wlasnych nie Wykazano istotnego zw1qzku pomigdzy
wystgpowaniem genow ze zgrupowania spv a wyste-
powaniem opornosci na antybiotyki. Brak byto jedynie
genu SpvB w obu szczepach wykazujacych wrazliwos¢
na wszystkie wykorzystane w badaniach antybiotyki.
Wsrod szezepow opornych na erytromycyne w 7 na 8
szczepow wystepowat gen SpvC i SpvD oraz w 6 na
8 szczepOw gen SpvB.

Stada bydta mlecznego sg rezerwuarem wielu mikro-
organizmow patogennych stanowigcych potencjalne
zagrozenie dla zdrowia ludzi. Koncentracja produk-
cji, przechodzenie z systemu hodowli indywidualnej
do masowego chowu zwierzat moze przyczyniac si¢
do wzrostu liczby zatru¢ pokarmowych spowodo-
wanych zanieczyszczonym salmonellami mlekiem.
Wielkostadny system utrzymania zwierzat sprzyja
wystqpowanlu podklinicznych i utajonych zachoro-
wan, a takze rozwojowi nosicielstwa wsrod zwierzat.
Zwierzgta zakazone i nosiciele wydalaj ac drobnoustro-
je patogenne, w tym roéwniez pateczki Salmonella,
przyczyniajg si¢ do zanieczyszczenia Srodowiska
naturalnego. Wskutek zanieczyszczenia katowego
strzykow 1 sprzetu udojowego niepozadana mikroflora
patogenna dostaje si¢ do mleka (13). Tak wigc surowe
mleko 1 produkty z mleka niepasteryzowanego moga
by¢ zrodlem pateczek z rodzaju Salmonella powoduja-
cych zatrucia i zakazenia pokarmowe (10-12, 19). Dane
zebrane przez Instytut Ekonomiki Rolnictwa wskazuja,
ze okoto 13% mleka pozyskiwanego na terenie Polski
wykorzystywane jest bezposrednio w gospodarstwach
produkcyjnych i moze by¢ przyczyna tzw. rodzinnych
zatru¢ pokarmowych (24). Wprowadzenie nowych,
zautomatyzowanych metod pozyskiwania surowca
mlecznego, ograniczajacych czynnik ludzki oraz
poprawa ogdlnych warunkow higienicznych doju nie
doprowadzita do wyeliminowania przypadkow zanie-
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czyszczenia mleka pateczkami Salmonella. Z uwagina
obecno$¢ w surowym mleku szkodliwych dla zdrowia
ludzi drobnoustrojéw, w tym roéwniez Salmonella spp.,
EFSA (7) rekomenduje przeprowadzanie obrdobki
termicznej mleka przed jego spozyciem. Zauwazona
zostala rébwniez potrzeba informowania konsumentow
o zagrozeniach zwigzanych z konsumpcjg surowego
mleka.

Obecnos¢ bakterii S. Enteritidis w mleku zbior-
czym z gospodarstw produkcyjnych stanowi istotne
ryzyko wystgpienia zakazen pokarmowych u ludzi.
Wystepowanie genow zgrupowania Spv we wszyst-
kich izolatach bakterii z rodzaju Sa/monella $wiadczy
o duzych zdolno$ciach adaptacyjnych tych bakterii.
Antybiotykoopornos$¢ przynajmniej na jeden z chemio-
terapeutykow, obserwowana u wigkszo$ci szczepow
wyizolowanych z mleka, stanowi istotng trudno$é¢
w terapii zardbwno zwierzat, jak i ludzi.
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