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Mo¿liwo�æ �ledzenia �ród³a zaka¿enia w przypad-
ku chorób szerz¹cych siê drog¹ ³añcuchowo-kontak-
tow¹ jest jednym z warunków przeciwdzia³ania roz-
przestrzenianiu siê infekcji w obrêbie populacji. W sto-
sowanych do tego celu badaniach epidemiologicznych
wykorzystywane s¹ ró¿ne systemy typowania drobno-
ustrojów, pozwalaj¹ce ustaliæ to¿samo�æ izolowanych
w ognisku choroby szczepów oraz ich pokrewieñstwo.
Dobry system typowania bakterii powinien spe³niaæ
okre�lone kryteria (7, 11, 12, 16-18). Stosowana me-
toda powinna byæ powtarzalna, dyskryminuj¹ca oraz
³atwa do wykonania i interpretacji. Podstawowy po-
dzia³ metod typowania drobnoustrojów uwzglêdnia
techniki fenotypowe i genotypowe (11, 16-18). Pierw-
sza grupa metod, oceniaj¹ca produkty ekspresji genów
limitowana jest mo¿liwo�ci¹ wystêpowania zmian
okre�lonych cech zale¿nie od warunków wzrostu drob-
noustrojów, fazy namna¿ania oraz czêsto�ci wystêpo-
wania spontanicznych mutacji (16). Wyniki typowa-
nia uzyskiwane z u¿yciem metod genotypowych
w znacznie mniejszym stopniu obci¹¿one s¹ b³êdem
zwi¹zanym z naturaln¹ zmienno�ci¹ badanych cech
(17). Ograniczony wp³yw na nie mog¹ mieæ jednak
takie zjawiska, jak: insercja lub delecja fragmentów

DNA w obrêbie chromosomu, pozyskiwanie lub utra-
ta przez komórkê pozachromosomalnego DNA, a tak-
¿e przypadkowe mutacje przyczyniaj¹ce siê do two-
rzenia lub eliminacji miejsc restrykcyjnych (17, 18).

Jedn¹ z szerzej wykorzystywanych ostatnio metod
genotypowania bakterii jest odmiana ³añcuchowej re-
akcji polimerazowej (PCR), polegaj¹ca na zastosowa-
niu w reakcji amplifikacji jednego krótkiego startera,
niewykazuj¹cego komplementarno�ci do jakiejkolwiek
specyficznej sekwencji w obrêbie genomowego DNA
(4, 8, 12, 17). W warunkach niskiej temperatury hyb-
rydyzacji (annealing) starter przy³¹cza siê w ró¿nych
przypadkowych miejscach do chromosomu bakteryj-
nego oraz inicjuje syntezê nici DNA. Przy zachowa-
niu niewielkiej odleg³o�ci pomiêdzy starterami synte-
tyzowanych jest kilka fragmentów DNA, podlegaj¹-
cych amplifikacji w kolejnych cyklach reakcji (AP-
-PCR, RAPD). Po zakoñczeniu reakcji w rozdziale
elektroforetycznym widoczne s¹ pr¹¿ki amplifikowa-
nego DNA, których liczba oraz masa s¹ charakterys-
tyczne dla danego szczepu bakterii.

Celem badañ by³o porównanie profili genetycznych
wybranych grup bakterii izolowanych z b³ony �luzo-
wej nosa koni choruj¹cych z objawami zapalenia gór-
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nych dróg oddechowych. W badaniach wykorzystano
metodê RAPD z u¿yciem przypadkowych starterów.

Materia³ i metody
Szczepy bakteryjne. Analiz¹ polimorfizmu genomowe-

go objêto reprezentatywn¹ grupê szczepów bakteryjnych
wyizolowanych od koni we wcze�niejszych badaniach ze
�rodowisk, w których notowano przypadki zaka¿eñ górnych
dróg oddechowych (2). Wszystkie badane izolaty zosta³y
wstêpnie scharakteryzowane pod wzglêdem podstawowych
cech fenotypowych (2, 3). Ogó³em przebadano 26 szcze-
pów Staphylococcus xylosus, 25 szczepów Staphylococcus
sciuri, 7 szczepów Staphylococcus lentus i 15 szczepów
Bordetella bronchiseptica.

Izolacja genomowego DNA. Izolacjê DNA wykonywa-
no metod¹ fenolowo-chloroformow¹, wg procedury opra-
cowanej w ENVL, Francja (2). Badany szczep wysiewano
na dwie p³ytki Petriego z pod³o¿em Mueller-Hintona i in-
kubowano w temperaturze 35°C przez 18-20 godzin. Ko-
lonie z jednej lub dwóch p³ytek zawieszano w 5 ml bu-
foru TES (Tris-HCl, EDTA, NaCl, pH = 8,0). Do zawiesi-
ny dodawano 100 µl lizozymu (10 mg/ml, Sigma, USA)
i 100 µl RN-azy (Ribonuclease A, 10 mg/ml, Sigma, USA)
oraz, w przypadku bakterii Gram-dodatnich, 100 µl lizo-
stafiny (Lysostaphyne, 5 mg/ml, Sigma, Niemcy). Zawie-
sinê inkubowano w ³a�ni wodnej z wytrz¹sark¹ w tempera-
turze 37°C przez 1 godzinê. Nastêpnie dodawano 250 µl
10% SDS, energicznie mieszano przez 10 sekund i inkubo-
wano w temperaturze 37°C przez 1 godzinê. Po inkubacji
dodawano 100 µl proteinazy K (Proteinase K, 10 mg/ml,
Sigma, USA) i ponownie inkubowano w temperaturze 50°C
przez 1,5 godziny. Po inkubacji próbkê poddawano dwukrot-
nej ekstrakcji przy u¿yciu mieszaniny fenol�chloroform�
�alkohol izoamylowy oraz precypitacji etanolowej. Wytr¹-
cony DNA przenoszono do probówki typu Eppendorf, za-
wieszano w 250 µl wody (miliQ) i pozostawiano do uwod-
nienia w temperaturze pokojowej przez 12 godzin. Kon-
centracjê DNA okre�lano spektrofotometrycznie (Bioblock
Scientific, Milton Roy, Francja), przy d³ugo�ci fali ë = 260 nm,
przyjmuj¹c, ¿e jedna jednostka absorbancji (1OD

260
) od-

powiada 50 µg dwuniciowego DNA w 1,0 ml roztworu.
W celu kontroli czysto�ci wyizolowanego DNA oraz jego
integralno�ci 10 µl zawiesiny kwasu nukleinowego podda-
wano elektroforezie w 0,8% ¿elu agarozowym (90 mV, 1 go-
dzina, 1 × TAE). Wyizolowany kwas nukleinowy przecho-
wywano w stanie zamro¿enia w temperaturze �20°C.

Analiza polimorfizmu genomowego DNA drobno-
ustrojów. Polimorfizm genomowego DNA wyizolowanych
szczepów bakteryjnych w obrêbie gatunku badano metod¹
RAPD (Random Amplified Polimorphic DNA) PCR, przy
u¿yciu komercyjnego zestawu odczynników (Ready-To-Go
RAPD Analysis Kit, Amersham Pharmacia Biotech, USA).
Sk³ad jednostkowej mieszaniny reakcyjnej RAPD PCR by³
nastêpuj¹cy:

� liofilizat standaryzowanej mieszaniny, zawieraj¹cej
polimerazê AmpliTAQ® i fragment Stoffela, 0,4 mM ka¿-
dego z dNTPs, 2,5 µl BSA, bufor dla polimerazy (3 mM
MgCl

2
, 30 mM KCl, 10 mM Tris, pH = 8,3),

� 5 µl startera (5 pmol/µl) � do wyboru jeden z 6: Star-
ter 1: 5� GGTGCGGGAA 3�; Starter 2: 5� GTTTCGCTCC

3�; Starter 3: 5� GTAGACCCGT 3�; Starter 4: 5�
AAGAGCCCGT 3�; Starter 5: 5� AACGCGCAAC 3�; Star-
ter 6: 5� CCCGTCAGCA 3�,

� 40 ng DNA i woda destylowana do 25 µl.
Wyboru startera dokonywano w oparciu o ocenê wyni-

ków reakcji RAPD PCR przeprowadzonych z u¿yciem po-
szczególnych starterów na tej samej matrycy DNA. Do
w³a�ciwego badania wybierano starter, który dawa³ wzór
RAPD sk³adaj¹cy siê z 5-10 wyra�nie oddzielonych pr¹¿-
ków. Ka¿dorazowo wykonywano próbê kontroln¹ negatyw-
n¹, przygotowuj¹c mieszaninê reakcyjn¹ bez DNA oraz
kontrolê wewnêtrzn¹ odczynnikow¹, w której badany DNA
zastêpowano kwasem nukleinowym izolowanym z E. coli
(3 µl, 10 ng/µl), a jako starter reakcji wykorzystywano oli-
gonukleotyd 2. Warunki reakcji by³y nastêpuj¹ce: denatu-
racja wstêpna � 95°C, 5 minut, 45 cykli o nastêpuj¹cych
parametrach: denaturacja DNA � 95°C, 1 minuta, wi¹za-
nie startera � 36°C, 1 minuta, wyd³u¿anie startera � 72°C,
2 minuty. Uzyskiwane produkty RAPD PCR sch³adzano
do temperatury 4°C i przechowywano w �20°C. W celu
analizy produktów reakcji wykonywano elektroforezê w 1%
¿elu agarozowym, w buforze 1 × TAE (czas 3 godziny, na-
piêcie 100 V). Po zakoñczeniu reakcji ¿ele barwiono w roz-
tworze bromku etydyny (1 µg/ml w 1 × TBE), ogl¹dano
w �wietle promieni UV i wykonywano dokumentacjê foto-
graficzn¹ przy u¿yciu aparatu Polaroid. Wielko�æ pr¹¿ków
oceniano wzglêdem profilu RAPD E. coli/starter 2 oraz
wzorca masowego (100 bp DNA, Fermentas, Litwa).

W analizie wyników badañ w³asnych, dotycz¹cych in-
terpretacji profilów RAPD badanych szczepów bakteryj-
nych wykorzystano system oznaczania typów i podtypów,
w obrêbie poszczególnych gatunków drobnoustrojów, za-
proponowany przez Tenover i wsp. (17, 18). Uwzglêdnia-
j¹c te zalecenia oraz przyjêt¹ terminologiê epidemiologicz-
n¹, szczepy ró¿ni¹ce siê miêdzy sob¹ maksymalnie 4 pr¹¿-
kami grupowane by³y w obrêbie odrêbnych typów i okre�-
lane mianem �ci�le spokrewnionych. Izolaty o zbli¿onych
profilach genetycznych, ale ró¿ni¹ce siê od pierwowzoru,
charakterystycznego dla typu, liczb¹ oraz mas¹ pr¹¿ków
DNA okre�lane by³y mianem podtypów.

Wyniki i omówienie
Profile RAPD badanych izolatów, pochodz¹cych

z poszczególnych �rodowisk, prezentuj¹ tabela 1 i ry-
ciny 1, 2, 3, 4. Z analizy danych zawartych w tabeli
oraz na rycinach wynika, ¿e najwiêksze zró¿nicowa-
nie genetyczne wystêpowa³o w obrêbie gatunku Sta-
phylococcus lentus, w przypadku którego uzyskano
4 ró¿ne wzory RAPD na 7 badanych szczepów
(57,1%). W obrêbie pozosta³ych gatunków bakterii
stwierdzono polimorfizm rzêdu, odpowiednio, 40%
dla Staphylococcus sciuri, 53,8% dla Staphylococcus
xylosus, 26,7% dla Bordetella bronchiseptica. Zgod-
nie z zaleceniami dotycz¹cymi interpretacji wyników
badañ genotypowych, podanymi przez Tenover i wsp.
(17, 18), w obrêbie izolatów Staphylococcus xylosus
mo¿na wyró¿niæ 5 podstawowych typów, do których
nale¿¹ szczepy ró¿ni¹ce siê miêdzy sob¹ maksymal-
nie 4 pr¹¿kami. W obrêbie typu A wyró¿niono podty-
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Tab. 1. Profile lekowra¿liwo�ci i genotypowe wybranych bakterii izolowanych z b³ony �luzowej górnych dróg oddechowych
koni

upezczsrN ymrefrN
æ�owil¿arwokytoibytnA

upytrn
DPARliforP
pytdop-pyt

acitpesihcnorballetedroB

1 VI 1 2B

2 VI 2 2B

3 VI 2 2B

4 VI 2 1A

5 VI 2 2B

6 VI 2 2B

7 VI 2 2B

8 IV 3 2B

9 IV 3 2B

01 IV 4 3B

11 IV 4 3B

21 V 5 4B

31 V 5 4B

41 V 5 4B

51 V 5 4B

iruicssuccocolyhpatS

1 IV 1 1A

2 IV 1 1A

3 XI 2 2A

4 XI 3 3A

5 X 2 1A

6 X 3 2A

7 X 2 1A

8 VI 1 4A

9 VI 4 1A

01 VI 4 1A

11 V 5 5B

21 V 6 6B

31 V 2 5B

41 V 2 5B

51 V 6 7C

61 V 7 1A

71 V 7 1A

81 I 2 8A

91 I 8 9A

02 I 9 2A

12 I 01 01A

22 I 11 01A

32 I 11 4A

42 II 21 7C

52 II 21 2A

upezczsrN ymrefrN æ�owil¿arwokytoibytnA
upytrn

DPARliforP
pytdop-pyt

susolyxsuccocolyhpatS

1 III 3 31C

2 I 6 01D

3 I 4 5A

4 I 3 9A

5 I 3 2B

6 I 9 5A

7 I 01 9A

8 I 4 01D

9 I 7 11C

01 I 7 5A

11 VI 31 2B

21 VI 2 3B

31 VI 1 4E

41 VI 3 5A

51 VI 21 1A

61 XI 61 5A

71 XI 11 5A

81 V 4 7A

91 V 8 8B

02 IV 41 6B

12 IV 51 3B

22 IX 7 21E

32 II 5 31C

42 II 3 41C

52 II 3 8B

62 IIV 3 31C

sutnelsuccocolyhpatS

1 XI 1 1A

2 XI 2 1A

3 III 3 2B

4 III 4 3A

5 IIV 5 4A

6 IIV 3 3A

7 IIV 6 1A

py A1, A5, A7 i A9, w obrêbie typu B � podtypy B2,
B3, B6 i B8, w obrêbie typu C � podtypy C11, C13
i C14, w obrêbie typu D � podtyp D10 i w obrêbie
typu E � podtypy E4 i E12. Podobnie w�ród szczepów
Staphylococcus sciuri wyró¿niono typ A � z podtypa-
mi A1, A4, A8, A9 i A10, typ B � z podtypami B5
i B6, typ C � z podtypem C7. W obrêbie szczepów
Staphylococcus lentus wyró¿niono typ A oraz podty-
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py A1, A3 i A4 oraz typ B � z podtypem B2, nato-
miast w�ród szczepów Bordetella bronchiseptica
wyodrêbniono typ A � z podtypem A1 oraz typ B �
z podtypami B2, B3 i B4.

W�ród szczepów Staphylococcus xylosus najliczniej
wystêpowa³ typ A (10 szczepów) oraz podtyp A5
(6 szczepów). W poszczególnych fermach od zwierz¹t
izolowano drobnoustroje, które mo¿na zaszeregowaæ
do jednego, dwóch, trzech lub czterech typów. Bakte-
rie nale¿¹ce do jednego typu lub podtypu prezentowa-
³y ró¿ne cechy fenotypowe, z drugiej strony � szczepy
o takich samych cechach fenotypowych posiada³y ró¿-
ne profile RAPD. W obrêbie gatunku Staphylococcus
lentus dominowa³ typ A (6 szczepów), podtyp A1
(3 szczepy). W przypadku Staphylococcus sciuri by³y
to, odpowiednio, typ A (19 szczepów) i podtyp A1
(8 szczepów). Bakterie z rodzaju Bordetella bronchi-
septica najczê�ciej prezentowa³y typ B (14 szczepów),

podtyp B2. W jednej fermie stwierdzano wystêpowa-
nie jednego lub dwóch podtypów. Podtyp B2 obej-
mowa³ 3 ró¿ne fenotypy lekowra¿liwo�ci i dwa typy
biochemiczne. Podtypy A1 i B4 by³y zgodne z typem
oporno�ci na antybiotyki oraz typem biochemicznym
(2, 3).

Podstawow¹ korzy�ci¹, wynikaj¹c¹ z typowania
drobnoustrojów jest, obok aspektu poznawczego, mo¿-
liwo�æ �ledzenia �róde³ i dróg zaka¿enia oraz szerze-
nia infekcji, a tak¿e ustalanie udzia³u konkretnych ty-
pów zarazków, odpowiedzialnych za wybuchy epide-
mii i endemii. Genotypowe metody badania drobno-
ustrojów sta³y siê niezbêdnym narzêdziem w pracach
nad taksonomi¹ i filogenez¹ bakterii, w prowadzeniu
dochodzenia epidemiologicznego oraz w diagnostyce
mikrobiologicznej. W odró¿nieniu od klasycznych
metod fenotypowych daj¹ one znacznie wiêksze mo¿-
liwo�ci typowania mikroorganizmów, s¹ szybkie, po-

Ryc. 4. Profil RAPD Bordetella bronchiseptica; starter 1,
M � marker masowy (50 bp Promega); C � E. coli/starter 2;
nr 1-7 � ferma IV; nr 8-11 � ferma VI; nr 12-15 � ferma V

M C 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 M M C N 1 2 3 4 5 6 7 C

M C N 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 M 11 13 15 17 19 21 23 25 M C MCM C 151413121110987654321

Ryc. 1. Profil RAPD S. sciuri; starter 1, M � marker masowy
(50 bp Promega); C � E. coli/starter 2; nr 1-2 � ferma VI;
nr 3-4 � ferma IX; nr 5-7 � ferma X; nr 8-10 � ferma IV;
nr 11-17 � ferma V; nr 18-21 � ferma I; nr 22-25 � ferma II

Ryc. 2. Profil RAPD S. lentus; starter 1, M � marker masowy
(50 bp Promega); C � E. coli/starter 2; N � próba odczynni-
kowa ujemna; nr 1-2 � ferma IX; nr 3-4 � ferma III; nr 5-7 �
ferma VII

Ryc. 3. Profil RAPD S. xylosus; starter 5, M � marker maso-
wy (50 bp Promega); C � E. coli/starter 2; N � próba odczyn-
nikowa ujemna; nr 1 � ferma III; nr 2-10 � ferma I; nr 11-15
� ferma IV; nr 16-17 � ferma IX; nr 18-19 � ferma V; nr 20-21
� ferma VI; nr 22 � ferma XI; nr 23-25 � ferma II, nr 26 �
ferma VII
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wtarzalne oraz pozwalaj¹ unikn¹æ ograniczeñ, zwi¹-
zanych z trudno�ciami w hodowli niektórych zaraz-
ków (17). W odniesieniu do wielu patogennych drob-
noustrojów, takich jak Staphylococcus aureus, E. coli
czy Salmonella sp. gromadzone s¹ aktualnie dane o ge-
notypach wystêpuj¹cych na danym terenie, co pozwa-
la na aktualizacjê sytuacji epidemiologicznej, prog-
nozowanie wyst¹pienia zaka¿eñ oraz opracowywanie
strategii zwalczania infekcji i profilaktyki swoistej (10,
11, 14, 16).

Chronologicznie najwcze�niej wprowadzon¹ meto-
d¹ typowania bakterii by³a technika z u¿yciem bakte-
riofagów (cyt. 1). Pomimo istotnych zalet metody ty-
powania z u¿yciem kolekcji fagowych ma ona kilka
mankamentów, które uniemo¿liwiaj¹ okre�lenie typu
u wszystkich badanych szczepów. Dodatkowo nak³a-
daj¹ siê tu problemy natury technicznej, w postaci do-
stêpu do specjalistycznych laboratoriów, w których
takie badania mog³yby byæ prowadzone.

Spo�ród innych metod typowania drobnoustrojów
na uwagê zas³uguj¹ analiza profilów plazmidowych
oraz analiza restrykcyjna plazmidowego DNA bakte-
rii. Najnowsze metody typowania bakterii polegaj¹ na
analizie restrykcyjnej chromosomalnego DNA, elek-
troforezie chromosomalnego DNA w zmiennym, pul-
sowym polu elektrycznym (PFGE) oraz wykorzysta-
niu reakcji PCR (18). Technika elektroforezy pulsa-
cyjnej okazuje siê szczególnie u¿yteczna do ró¿nico-
wania szczepów, uznawanych za bardzo podobne
w oparciu o badania przy u¿yciu innych metod (11).
Przyk³adowo, metod¹ t¹ mo¿na wykazaæ, ¿e epidemia
wywo³ywana teoretycznie przez jeden szczep bakte-
ryjny w rzeczywisto�ci przebiega³a z udzia³em kilku
ró¿nych szczepów.

Pomimo stale powiêkszaj¹cego siê zasobu technik
laboratoryjnych, s³u¿¹cych do typowania bakterii oraz
mo¿liwo�ci ich wykorzystania w badaniach epidemio-
logicznych nie wszystkie opisane dot¹d metody zna-
laz³y szersze zastosowanie w rutynowej praktyce kli-
nicznej. Przyk³adowo, z punktu widzenia potrzeb
i oczekiwañ klinicznej epidemiologii, w odniesieniu
do szczepów MRSA wystarczaj¹ce mo¿e siê okazaæ
okre�lenie profilów antybiotykooporno�ci zwa¿ywszy,
¿e wiêkszo�æ izolatów klinicznych gronkowców wy-
kazuje in vitro oporno�æ na okre�lony zestaw antybio-
tyków. Trudno siê jednak nie zgodziæ z opini¹, ¿e ozna-
czanie lekowra¿liwo�ci gronkowców, jakkolwiek tech-
nicznie ³atwe do wykonania, w rzeczywisto�ci dostar-
cza niewielu informacji na temat ró¿nic pomiêdzy
poszczególnymi szczepami. Uwaga ta szczególnie
odnosi siê do izolatów MRSA, z których wiêkszo�æ
cechuje siê zbli¿on¹ oporno�ci¹ wielolekow¹. Niektóre
metody biologii molekularnej s¹ w stanie ró¿nicowaæ
szczepy bakteryjne w stopniu wiêkszym ni¿ jest to
potrzebne i konieczne do rutynowych badañ epide-
miologicznych. Wydaje siê zatem, ¿e rozwi¹zaniem
idealnym by³oby stosowanie kilku metod typowania
i w oparciu o uzyskiwane wyniki wybór optymalnej.

Celem genotypowania przeprowadzonego w ramach
badañ w³asnych by³o okre�lenie stopnia zró¿nicowa-
nia genetycznego szczepów bakteryjnych izolowanych
z klinicznych przypadków zapalenia górnych dróg
oddechowych koni, nale¿¹cych do ró¿nych gatunków.
Wybór RAPD jako metody badawczej podyktowany
by³ tym, ¿e skupia ona wiêkszo�æ zalet tej grupy tech-
nik, tj.: prostotê wykonania, szybko�æ oraz wysok¹
zdolno�æ ró¿nicowania blisko spokrewnionych izola-
tów, a tak¿e, po standaryzacji warunków reakcji, po-
wtarzalno�æ (12, 17, 18).

Uzyskane wyniki wykaza³y znaczne zró¿nicowanie
genetyczne szczepów gronkowców koagulazo-ujem-
nych, izolowanych od koni z zapaleniem górnych dróg
oddechowych. Dotyczy to zw³aszcza bakterii z gatun-
ku Staphylococcus xylosus. Drobnoustroje te cecho-
wa³y siê tak¿e ró¿n¹ oporno�ci¹ na chemioterapeutyki
oraz ró¿nymi w³a�ciwo�ciami biochemicznymi (2, 3).

W przeciwieñstwie do gronkowców bakterie z ga-
tunku Bordetella bronchiseptica stanowi³y stosunko-
wo jednorodn¹ grupê drobnoustrojów, tak pod wzglê-
dem genotypu, jak i badanych cech fenotypowych.
Gdyby dalsze badania, uwzglêdniaj¹ce wiêksz¹ licz-
bê szczepów, potwierdzi³y ten fakt, mog³oby to stano-
wiæ punkt wyj�cia dla rozwa¿añ dotycz¹cych immu-
noterapii tych zaka¿eñ.

Dane pi�miennictwa wskazuj¹ na mo¿liwo�æ zasto-
sowania metody RAPD w badaniach genotypowych
ró¿nych drobnoustrojów oraz w ró¿nych celach. Tseng
i wsp. (19) wykorzystali tê technikê do ró¿nicowania
szczepów E. coli, pochodz¹cych od ludzi oraz trzech
gatunków zwierz¹t. W oparciu o uzyskane wyniki
stworzono bibliotekê, w której unikatowe profile DNA
bakteryjnego pogrupowane zosta³y w okre�lone wzo-
ry gatunkowe. W przypadku wyst¹pienia zachorowañ
na tle E. coli mo¿liwe bêdzie okre�lenie pochodzenia
gatunkowego izolowanych szczepów poprzez porów-
nanie ich profili RAPD ze wzorami zgromadzonymi
w bibliotece. Ma to istotne znaczenie dla ustalania
ludzkich i zwierzêcych �róde³ zaka¿enia oraz jest po-
mocne w okre�laniu dróg szerzenia siê infekcji, co
wykorzystywane jest w prowadzeniu dochodzenia
epidemiologicznego (15). Ten sam schemat postêpo-
wania wykorzystaæ mo¿na tak¿e do ustalania �ród³a
zanieczyszczenia wody pitnej. Myllys i wsp. (9) oraz
Lipman i wsp. (6), stosuj¹c metodê RAPD do analizy
genotypowej bakterii z gatunku Staphylococcus au-
reus, wykazali, ¿e zaka¿enia gruczo³u mlekowego
byd³a, wywo³ywane przez te drobnoustroje, maj¹ cha-
rakter infekcji przewlek³ych, a w wielu przypadkach
nosicielstwo szczepów patogennych utrzymuje siê d³u-
gotrwale mimo podejmowanego leczenia. Pereira i wsp.
(13) wykorzystali metodê RAPD do badania szczepów
gronkowca z³ocistego, izolowanych od ludzi oraz
z przypadków mastitis byd³a. Autorzy wykazali du¿e
zró¿nicowanie genetyczne w obrêbie gatunku oraz
powszechno�æ wystêpowania okre�lonych typów za-
razka, niezale¿ne od regionu geograficznego i gatun-
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ku gospodarza. Hermans i wsp. (5) dziêki zastosowa-
niu metody RAPD dokonali zró¿nicowania chorobo-
twórczych i ma³o zjadliwych szczepów gronkowca
z³ocistego, izolowanych od królików. Uzyskane w tych
badaniach wyniki maj¹ stanowiæ podstawê eliminacji
z hodowli zwierz¹t zaka¿onych, bêd¹cych nosiciela-
mi szczepów wirulentnych.

Uzyskane w badaniach w³asnych wyniki analizy
genotypowej mog¹, podobnie jak w pracy Tseng i wsp.
(19), stanowiæ pocz¹tek tworzenia bazy danych o ge-
notypach bakterii izolowanych od koni, zw³aszcza tych
o niekwestionowanym znaczeniu klinicznym, stano-
wi¹cych przyczynê trudnych do diagnozowania i tera-
pii zaka¿eñ w obrêbie górnych dróg oddechowych.
Objêcie badaniami genotypowymi wiêkszej liczby
szczepów bakteryjnych mog³oby zaowocowaæ w przy-
sz³o�ci opracowaniem krajowego preparatu do swo-
istej immunoprofilaktyki bakteryjnych zaka¿eñ gór-
nych dróg oddechowych koni.
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