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Artyku³ przegl¹dowy Review

Celem niniejszego opracowania jest przedstawienie
�róde³ i szlaków, którymi odbywa siê kr¹¿enie w sze-
roko rozumianym �rodowisku bytowania ludzi i zwie-
rz¹t antybiotykoopornych bakterii i uwolnionych z ko-
mórek bakteryjnych genów, koduj¹cych antybiotyko-
oporno�æ. Chodzi o bakterie wystêpuj¹ce pierwotnie
u zwierz¹t, zw³aszcza gospodarskich, ale te¿ nieudo-
mowionych i towarzysz¹cych cz³owiekowi, w tym cho-
robotwórcze lub warunkowo chorobotwórcze, a w�ród
nich o patogenne dla ludzi, czyli zoonotyczne. Dotyczy
to, ze wzglêdu na znaczenie praktyczne, przede wszyst-
kim serowarów Salmonella, serotypów Escherichia coli,
Campylobacter spp., Staphylococcus spp., Streptococ-
cus spp. i Enterococcus spp.

U¿yte w tek�cie tego artyku³u s³owa �antybiotyki�
lub �antybiotykooporno�æ� odnosz¹ siê nie tylko do
antybiotyków sensu stricto, wytwarzanych przez drob-
noustroje, ale te¿ zwi¹zków syntetyzowanych przemy-
s³owo o analogicznym dzia³aniu przeciwdrobnoustro-
jowym. W pi�miennictwie angielskojêzycznym jedne
i drugie okre�lone s¹ jako �antimicrobials�.

Jak wynika z uprzedniego artyku³u przegl¹dowego
Truszczyñskiego i Pejsaka (36), �wiatowa Organizacja
Zdrowia Zwierz¹t (OIE) opracowa³a listê antybiotyków
rekomendowanych do stosowania w medycynie wete-

rynaryjnej (40). Analogiczna lista zalecanych antybio-
tyków w leczeniu chorób u ludzi zosta³a przedstawiona
przez �wiatow¹ Organizacjê Zdrowia (WHO) (39). W tym
drugim przypadku stanowi¹ je w pierwszym rzêdzie:
fluorochinolony, cefalosporyny (trzeciej i czwartej gene-
racji) oraz makrolidy.

No�niki antybiotykooporno�ci
Przenoszenie antybiotykoopornych bakterii i trans-

fer genów koduj¹cych antybiotykooprno�æ do bakterii
do tego momentu antybiotykowra¿liwych mo¿e na-
stêpowaæ dziêki kontaktom bezpo�rednim zwierz¹t
miêdzy sob¹ oraz z cz³owiekiem. Ma te¿ miejsce przy
udziale po�rednich no�ników, jakimi s¹ np. aerozole.
Wektorami opornych na antybiotyki bakterii lub genów
antybiotykooporno�ci s¹ równie¿: surowce i ¿ywno�æ
zwierzêcego, a rzadziej tak¿e ro�linnego pochodzenia,
wydaliny zwierz¹t i ludzi, �cieki, zbiorniki wodne.
Wymieniæ nale¿y równie¿ zanieczyszczenia kuchni, sto-
³ówek, magazynów ¿ywno�ci, sklepów spo¿ywczych
itp. Cz³owiek i zwierzêta podlegaj¹ zatem ekspozycji
na bie¿¹co, na liczne �ród³a i rezerwuary antybiotyko-
opornych bakterii i genów antybiotykooporno�ci. Szcze-
gó³owe dane na ten temat przedstawia ryc. 1.
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W uzupe³nieniu infor-
macji dotycz¹cych sze-
rzenia siê w�ród bakterii
antybiotykooporno�ci
nale¿y dodaæ, ¿e jej
transfer odbywa siê nie
tylko w�ród tych samych
taksonomicznie grup
bakterii, lecz te¿ miêdzy
szczepami ró¿nych sero-
warów, gatunków i ro-
dzin. Dodatkowo, je¿eli
na przenoszonym, naj-
czê�ciej horyzontalnie,
materiale genetycznym
z bakterii dawcy do bak-
terii biorcy obok genów
oporno�ci na jeden anty-
biotyk ulokowane s¹
geny oporno�ci na inne
antybiotyki, to taka lo-
kalizacja prowadzi rów-
nocze�nie do oporno�ci
na nie (39), co okre�la siê
jako lekooporno�æ wie-
lorak¹ (multidrug-resi-
stance).

Do tematu dotycz¹ce-
go sposobów szerzenia siê antybiotykooporno�ci bak-
terii w �rodowisku nale¿y dodaæ, ¿e antybiotyki czêsto
podawane s¹ zwierzêtom doustnie i w przewodzie
pokarmowym w wielu wypadkach nie s¹ w ca³o�ci apli-
kowanej dawki metabolizowane. Zanieczyszczaj¹ za-
tem wraz z ka³em i moczem otoczenie, gdzie mog¹
kontynuowaæ wystêpuj¹c¹ w traktowanych nimi orga-
nizmach zwierz¹t i cz³owieka selekcjê w kierunku
szczepów bakteryjnych antybiotykoopornych, bêd¹c¹
obok zmienno�ci genetycznej istotnym etapem szerze-
nia siê antybiotykooporno�ci.

Przy zaistnia³ej zatem w danym biotopie u zwierz¹t
(chodzi zw³aszcza o zwierzêta gospodarskie) genetycznie
determinowanej antybiotykooporno�ci � aplikowane im
leczniczo lub metafilaktycznie antybiotyki selekcjonu-
j¹ bakterie na nie oporne tym czê�ciej, im powszech-
niej stosowane s¹ antybiotyki. Efektem tego jest zwiêk-
szanie odsetków ich wystêpowania w porównaniu do
bakterii antybiotykowra¿liwych równie¿ zasiedlaj¹cych
organizm zwierzêcy. W konsekwencji przyczynia siê
to do spadku efektywno�ci antybiotykoterapii, co coraz
czê�ciej ma miejsce.

Reasumuj¹c, transfer antybiotykooporno�ci mo¿e
dokonywaæ siê wszêdzie tam, gdzie obecne s¹ bakterie
antybiotykooporne lub wyosobnione z nich geny kodu-
j¹ce antybiotykooporno�æ i dodatkowo tam, gdzie na-
stêpuje ich kontakt z bakteriami antybiotykowra¿liwy-
mi. Geny oporno�ci na ogó³ z ³atwo�ci¹ przechodz¹ od
bakterii opornych do bakterii wra¿liwych. Dokonuje siê
to w ró¿nych miejscach (ryc. 1).

Przyk³ady transferu antybiotykooporno�ci
u zwierz¹t

Jak wykazano (2), w jelitach drobiu odbywa siê trans-
fer horyzontalny genów antybiotykooporno�ci, w tym
z plazmidów szczepów Campylobacter do genomów
bakterii wra¿liwych. Wa¿nym �ród³em oporno�ci s¹
antybiotykooporne szczepy ró¿nych gatunków flory
jelitowej u byd³a, co równie¿ potwierdzono ekspery-
mentalnie (7). Enterokoki, powszechnie wystêpuj¹ce
w przewodzie pokarmowym ró¿nych gatunków zwie-
rz¹t, czêsto s¹ nosicielami genów oporno�ci bakterii na
antybiotyki. Maj¹ du¿¹ potencjaln¹ zdolno�æ horyzon-
talnego transferu odno�nych genów do szczepów ga-
tunków Enterococcus faecalis i Enterococcus faecium
(28), chorobotwórczych u ludzi. Udokumentowany zo-
sta³ te¿ transfer genetycznego materia³u koduj¹cego
oporno�æ na wankomycnê z odzwierzêcego Enterococ-
cus faecalis na chorobotwórczy dla cz³owieka szczep
Staphylococcus aureus (37).

Zwierzêta nieudomowione i towarzysz¹ce cz³owie-
kowi by³y jako rezerwuary antybiotykoopornych bak-
terii stosunkowo rzadziej badane ni¿ zwierzêta gospo-
darskie w kierunku nosicielstwa szczepów opornych na
antybiotyki. Z danych Wooldridge (38) wynika, ¿e
w�ród izolatów Escherichia coli od dzikich zwierz¹t
antybiotykooporno�æ wystêpowa³a w 19-35% (10) na:
tetracyklinê, streptomycynê, ampicylinê i trimetoprim-
sulfametoksazol, czyli SXT. Niektóre szczepy od zwie-
rz¹t dzikich by³y równocze�nie oporne na kilka anty-
biotyków. Nosicielami bakterii opornych na antybio-

Ryc. 1. �ród³a i drogi transferu antybiotykooporno�ci (wg Wooldridge, 38)
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tyki by³y te¿ dzikie ssaki � myszy, szczury � bytuj¹ce
w pomieszczeniach ferm dla �wiñ. Roznosicielami opor-
nych szczepów bakteryjnych okaza³y siê owady, a w�ród
nich mucha domowa (28).

Badania w kierunku nosicielstwa w�ród zwierz¹t
towarzysz¹cych cz³owiekowi bakterii antybiotykoopor-
nych wykaza³y szczepy gronkowca z³ocistego, oporne
na meticylinê (meticillin-resistant Staphylococcus
aureus � MRSA), enterokoki oporne na wankomycynê
oraz oporne na kilka antybiotyków szczepy Salmonella
enterica subsp. enterica serovar Typhimurium DT104
(16, 30, 33).

Transfer genów antybiotykooporno�ci
poza organizmem zwierzêcym

Udowodniono równie¿, ¿e transfer genów oporno�ci
do bakterii antybiotykowra¿liwych mo¿e mieæ miejsce
w �rodowisku, poza organizmem zwierzêcym. Przyk³a-
dem jest przeniesienie z bakterii do bakterii materia³u
genetycznego plazmidu H2, koduj¹cego oporno�æ na:
chloramfenikol, sulfonamidy, streptomycynê i tetra-
cyklinê (35). W innych badaniach Heuer i wsp. (20)
wykazali udzia³ nawozu zwierzêcego jako miejsca po-
wstawania antybiotykoopornych szczepów bakteryj-
nych, wystêpuj¹cych nastêpnie w glebach uprawianych
rolniczo. Uwa¿a siê (38), ¿e nawóz zwierzêcy jako �ro-
dowisko dokonuj¹cego siê transferu genów oporno�ci
i �ród³o bakterii antybiotykoopornych jest nie w pe³ni
doceniany.

Jak podaje Wooldridge (38), przegl¹d dotycz¹cy 17
typów �rodowiska Europy, z uwzglêdnieniem gleby
wokó³ ferm, �cieków, ka³u byd³a, drobiu i �wiñ oraz
osadu z dna zbiorników wodnych ferm ryb, jak te¿ nie-
których ziemiop³odów, wykaza³ obecno�æ w pobranych
próbkach przy zastosowaniu testu PCR elementów ge-
netycznych zwi¹zanych z antybiotykooporno�ci¹ bak-
terii. Dotyczy³a ona gentamycyny, sulfadiazyny i amo-
ksycyliny (4, 19, 21, 34).

Enterohemoragiczne szczepy E. coli (EHEC), pocho-
dz¹ce zw³aszcza z ka³u byd³a, zaliczone do serotypu
O157:H7 (25), wykazano w Kanadzie w dzia³ach wod-
nych (watersheds) w pobli¿u ferm, ale te¿ w zbiorni-
kach wodnych znacznie od ferm oddalonych, gdzie te
zoonotyczne drobnoustroje wystêpowa³y, u tych szcze-
pów nie wykazywano jednak¿e antybiotykooporno�ci.
W przeciwieñstwie do tego w badaniach wykonanych
w Republice Po³udniowej Afryki wykryto przy u¿yciu
izolowanych ze �cieków Vibrio spp. oporno�æ na rów-
nocze�nie 8 lub 10 ró¿nych antybiotyków (24).

Potwierdzono eksperymentalnie, ¿e bakterie wystêpu-
j¹ce w zbiornikach lub ciekach wodnych mog¹ zawieraæ
geny koduj¹ce antybiotykooporno�æ. Mog¹ one dosta-
waæ siê tam ze �ciekami z ferm i szpitali lub ¿³obków.
Stykaj¹c siê z bakteriami wystêpuj¹cymi w �rodowisku
wodnym mog¹ przekazaæ im geny antybiotykooporno�ci
(3). Przyk³adowo, wykazano transfer antybiotykoopor-
no�ci z opornego szczepu Aeromonas salmonicida,
bytuj¹cego w zbiorniku wodnym, na wra¿liwy szczep
Escherichia coli (27).

Programy monitoruj¹ce antybiotykooporno�æ
W celu kompleksowego okre�lania problemu antybio-

tykooporno�ci bakterii u zwierz¹t, w ¿ywno�ci i u ludzi
opracowany zosta³ po raz pierwszy w 1995 r. w Danii
program monitoringowy, dotycz¹cy zakresu stosowa-
nia antybiotyków, jako Duñski Program Zintegrowany
Monitoringu Antybiotykooporno�ci i Badañ (Danish
Integrated Antimicrobial Resistance Monitoring and
Research Programme, DANMAP). W krótkim czasie
po jego wdro¿eniu podobne programy wprowadzono
w Norwegii, Szwecji, Holandii i USA (17). Opieraj¹c
siê na wymienionych �ród³ach informacji, Unia Euro-
pejska (EU) opracowa³a sprawozdanie na temat anty-
biotykooporno�ci u bakterii zoonotycznych, izolowa-
nych od zwierz¹t i z ¿ywno�ci, za lata 2004-2007.
Uwzglêdniaj¹c szczególn¹ przydatno�æ w lecznictwie
ludzi fluorochinolonów okre�lono, na du¿ym materia-
le, oporno�æ na te antybiotyki u szczepów Campylo-
bacter jejuni i Campylobacter coli, wystêpuj¹cych
u zwierz¹t. To samo dotyczy³o oporno�ci salmonelli
i pa³eczki okrê¿nicy na cefalosporny trzeciej generacji
i oporno�ci na wankomycnê u Enterococcus faecium
i Enterococcus faecalis od kur, �wiñ i byd³a (13).

Kolejne, podobne zestawienia odnosz¹ siê do moni-
torowanej antybiotykooporno�ci w innych pañstwach.
W Ludowej Republice Chin wykonano badania doty-
cz¹ce oporno�ci pochodzenia plazmidowego na chino-
lony u szczepów Escherichia coli izolowanych od �wiñ
lub kur. W pierwszym przypadku 55% szczepów by³o
opornych, a w drugim 12% (42). W USA badano
enterokoki na obecno�æ genów oporno�ci na gentamy-
cynê, które pochodzi³y z ka³u zdrowych kur, indyków,
byd³a i �wiñ (11), wykazuj¹c wysokie odsetki szcze-
pów opornych.

Jak wynika z publikacji Wooldridge (38), wymienione
systemy monitoringowe i opracowywane na ich pod-
stawie sprawozdania dostarczaj¹ cennych informacji
na temat u¿ywanych antybiotyków w danym kraju
i czasie. Okre�laj¹ te¿ wzorce oporno�ci u poszczegól-
nych gatunków bakterii wystêpuj¹cych w ró¿nych miej-
scach u zwierz¹t gospodarskich. Dane te okaza³y siê
pomocne w opracowywaniu strategii przeciwdzia³ania
szerzeniu siê antybiotykooporno�ci.

Wielko�æ �róde³ bakterii antybiotykoopornych
O wielko�ci zwierzêcych �róde³ zanieczyszczania

�rodowiska bakteriami, w tym antybiotykoopornymi,
wydalanymi z ka³em, �wiadcz¹ nastêpuj¹ce wyniki.
W 1 g ka³u byd³a wykazano do 1011 bakterii (41).
W 1 g ka³u �wiñ liczby bakterii waha³y siê miêdzy 1011

do 1015 (22); a tucznik w ci¹gu 5-6 miesiêcy ¿ycia wy-
dala oko³o 1500 kg ka³u (22). Stwierdzono (12, 29),
¿e szczepy bakterii izolowane z ka³u �wiñ s¹ czê�ciej
antybiotykooporne ni¿ szczepy bakteryjne pochodz¹ce
od byd³a i owiec, co koreluje z ilo�ci¹ stosowanych
antybiotyków, najwy¿sz¹ w przypadku �wiñ.

Oprócz antybiotykoopornych bakterii wydalane s¹
z ka³em, jak wspomniano, du¿e ilo�ci podawanych do-
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ustnie antybiotyków, co zwiêksza presjê selekcyjn¹
w kierunku wzrostu odsetka bakterii antybiotykoopor-
nych (8) w �rodowisku, wzmacniaj¹c tego rodzaju
nisze �rodowiskowe lub tworz¹c nowe o�rodki genero-
wania antybiotykooporno�ci, wystêpuj¹ce poza orga-
nizmem zwierzêcym.

Intensywny chów ryb przyczyni³ siê do wzrostu liczby
infekcji i chorób bakteryjnych tych zwierz¹t wodnych.
Zwiêkszy³a siê w zwi¹zku z tym ilo�æ leczniczo doda-
wanych do pasz antybiotyków (6, 39). Podobnie jak
zwierzêta l¹dowe równie¿ ryby nie w pe³ni metaboli-
zuj¹ antybiotyki, wydalaj¹c je w niezmienionej postaci
do �rodowiska. Stanowi to kolejn¹ przyczynê mno¿e-
nia w �rodowisku antybiotykoopornych bakterii i ko-
duj¹cych antybiotykooporno�æ genów, co nie mia³o
miejsca przed stosowaniem antybiotyków w zwalcza-
niu chorób ryb.

Wa¿nym �ród³em �rodowiskowym antybiotykoopor-
no�ci jest otoczenie wokó³ coraz czê�ciej uruchomia-
nych wielkotowarowych ferm drobiu, byd³a i �wiñ (1).
Gleba wokó³ tych obiektów mo¿e zawieraæ do 107 bak-
terii w 1 g, przy znacz¹cym odsetku bakterii antybioty-
koopornych (14).

Nale¿y podkre�liæ, ¿e do dok³adniejszej ilo�ciowej
i jako�ciowej oceny antybiotykooporno�ci bakterii w ró¿-
nych, uprzednio wymienionych �rodowiskach, w tym
równie¿ poza organizmem zwierzêcym, przyczyni³a siê
zwiêkszaj¹ca od kilku lat dostêpno�æ technik moleku-
larnych, zw³aszcza PCR, u³atwiaj¹cych identyfikacjê
genów koduj¹cych antybiotykooporno�æ (22, 38).

Przeciwdzia³anie antybiotykooporno�ci
wystêpuj¹cej w �rodowisku

Mimo stosowanych procedur dotycz¹cych przecho-
wywania nawozu zwierzêcego, z uwzglêdnieniem obni-
¿ania w nim antybiotykooporno�ci, utrzymuj¹ siê w nim
bakterie antybiotykooporne (26). Bakterie te lub ich
geny mog¹ byæ przenoszone do innych miejsc, jak
zw³aszcza pola uprawne. Bakterie antybiotykooporne
mog¹ prze¿ywaæ tygodniami lub nawet miesi¹cami
w nawozie, glebie, zbiornikach wodnych, zale¿nie od
gatunku drobnoustroju i temperatur �rodowiska. Geny
koduj¹ce antybiotykooporno�æ zachowuj¹ tê cechê na-
wet mimo �mierci komórki bakteryjnej; utrzymuj¹ te¿
zdolno�æ wnikania do genomów innych ¿ywych bak-
terii (8). Kiedy nawozem zwierzêcym lub gnojowic¹
nawo¿one s¹ pola, bakterie antybiotykooporne lub geny
oporno�ci równie¿ tam trafiaj¹. Stamt¹d mog¹ przeni-
kaæ do wód gruntowych lub powierzchniowych (5).
Trudno temu jednoznacznie przeciwdzia³aæ i w tym
aspekcie przeciwdzia³anie szerzeniu siê antybiotyko-
oporno�ci jest ci¹gle problemem nierozwi¹zanym.

Szczególnie wa¿nym miejscem szczepów antybioty-
koopornych wywo³uj¹cych schorzenia ludzi i zwierz¹t,
a w leczeniu których antybiotykoterapia stawa³a siê ma³o
skuteczna lub nieskuteczna, okaza³a siê zwierzêcego
pochodzenia ¿ywno�æ. W latach 2010/2011 opubliko-
wano na ten temat oko³o 1000 publikacji. Du¿o mniej-

sza liczba prac z tego zakresu dotyczy³a ¿ywno�ci nie-
zwierzêcego pochodzenia (38).

Z danych zebranych przez Europejski Urz¹d ds. Bez-
pieczeñstwa ̄ ywno�ci (EFSA) z krajów cz³onkowskich
Unii Europejskiej wynika (13), ¿e najczêstszym �ró-
d³em antybiotykooporno�ci s¹ wystêpuj¹ce w ¿ywno-
�ci szczepy Salmonella spp., Campylobacter spp.,
Escherichia coli i Enterococcus spp. O ich oporno�ci
na antybiotyki wspomniano uprzednio.

Geny koduj¹ce antybiotykooporno�æ stwierdzono rów-
nie¿ w produktach mlecznych, wytwarzanych w Europie
(23). Wykazano 24% spo�ród 187 izolatów enteroko-
ków opornych na tetracyklinê, a 4% opornych równo-
cze�nie na tetracyklinê, erytromycynê i chloramfenikol.

W kwestii, czy miêso zanieczyszczone jest bakteria-
mi wtórnie spoza zwierzêcych rezerwuarów, czy te¿
bakteriami, których zwierzê rze�ne, dawca tej partii
miêsa, by³o nosicielem, wyja�niono (9), ¿e przewagê
maj¹ bakterie, których zwierzê by³o nosicielem. Ale
Collignon uwa¿a (9), ¿e w przypadku antybiotyko-
opornych szczepów Escherichia coli istnieje kilka wa¿-
nych �róde³: zwierzêta, jak podano wy¿ej, ich surowce
oraz ró¿ne miejsca odbywaj¹cego siê procesu techno-
logicznego.

Potwierdzeniem zanieczyszczania produktów ¿yw-
no�ciowych od zwierz¹t, od których konkretnie pocho-
dzi³ odno�ny surowiec, a nie po�rednio ze �rodowiska,
z pomieszczeñ rze�ni lub przetwórni by³a kolejna pu-
blikacja (15). W badaniach tych wykazano te¿ opor-
no�æ wyosobnionych bakterii na tetracyklinê, erytromy-
cynê, wankomycynê, aminoglikozydazê i beta-laktamy.

Antybiotykooporne bakterie wystêpuj¹ce
pierwotnie wy³¹cznie u cz³owieka

Oprócz omówionych antybiotykoopornych bakterii
odzwierzêcych, zaka¿aj¹cych ludzi, stwierdzane s¹
u ludzi antybiotykooporne bakterie, pierwotnie wy³¹cz-
nie u nich wystêpuj¹ce (18). �ród³a tego typu infekcji
to szpitale oraz ¿³obki i wychodz¹ce z tych miejsc �cie-
ki i �mieci, które zanieczyszczaj¹ wody powierzchnio-
we i gruntowe oraz �rodowiska bytowania ludzi i zwie-
rz¹t (19, 24, 31, 32). Udzia³ tych pierwotnie od cz³o-
wieka pochodz¹cych bakterii w wywo³ywaniu infekcji
u ludzi jest znacznie wiêkszy ni¿ bakteryjnych infekcji
odzwierzêcych. Znacznie czê�ciej stanowi¹ te¿ przyczy-
nê trudno�ci w antybiotykoterapii ludzi. £¹czy siê to ze
stosowaniem na ogó³ du¿o wiêkszych ilo�ci antybioty-
ków, przez d³u¿szy czas, ludziom choruj¹cym ni¿ zwie-
rzêtom, co sprzyja selekcji szczepów pochodz¹cych od
cz³owieka.

Podsumowanie
W podsumowaniu przedstawionych danych przyta-

cza siê, zgodnie z Amerykañsk¹ Akademi¹ Mikrobio-
logii (38), i¿ ograniczanie powstawania i szerzenia siê
antybiotykooporno�ci bakterii jest problemem z³o¿o-
nym i wieloczynnikowym, a tym samym trudnym do
po¿¹danego rozwi¹zania. Pozostaje jednak¿e w mocy
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zalecenie rozs¹dnego stosowania antybiotyków w me-
dycynie weterynaryjnej, czyli podawanie ich zwierzê-
tom w mo¿liwie ograniczonej ilo�ci. Wszêdzie, gdzie
to mo¿liwe, wskazane jest zastêpowanie ich szczepion-
kami oraz zapewnianiem w produkcji zwierzêcej do-
brostanu. Istotne znaczenie ma równie¿ dezynfekcja
i higiena ferm oraz skuteczny nadzór sanitarno-wetery-
naryjny ³añcucha ¿ywno�ciowego.
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