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Wstep

Salmonellozy mimo ponad 100-letniej historii nadal nalezg do
najbardziej rozpowszechnionych choréb na swiecie. Utrzymujacy sie
wzrost zakazen u zwierzagt oraz zatru¢ pokarmowych u ludzi
spowodowanych Salmonella Enteritidis wskazuje na pandemiczny
charakter ekspansji tego serowaru, ktéry dominuje od wielu lat
zarowno w Polsce, jak i na Swiecie. Niebezpieczenstwo wynikajgce ze
zwiekszonej inwazyjnosci tego serowaru stanowi problem na skale
Swiatowg. Gtownym Zrédtem zakazen cztowieka S. Enteritidis s3 jaja
oraz dréb.

Celem prowadzonych badan byto wyjasnienie przyczyn sukcesu
epidemiologicznego S. Enteritidis poprzez okreslenie stopnia
zmiennosci genomowe;j i transferu gendéw oraz oceny wrazliwosci na
srodki przeciwdrobnoustrojowe szczepdw wyizolowanych od drobiu
na przestrzeni lat 1980-1986.

Materiaty i metody

Do badan wybrano 29 szczepéw Salmonella  Enteritidis
pochodzacych z ,historycznej” kolekcji izolatdw zgromadzonych
w Zaktadzie Mikrobiologii Panstwowego Instytutu Weterynaryjnego
— Panstwowego Instytutu Badawczego, pozyskanych z przypadkéw
klinicznych jak i od zwierzat zdrowych. lzolaty S. Enteritidis
pochodzity od kur (n=23), kaczek (n=5) i gesi (n=1).

Badanie wrazliwosci na substancje przeciwdrobnoustrojowe
w/w  szczepdw  przeprowadzono metodg mikrorozcieniczen
w bulionie z uzyciem panelu EUVSEC3 Mikroptytek Sensititre (Trek
D.S.) przeznaczconym do oznaczania nhajmniejszego stezenia
antybiotyku hamujacego wzrost (MIC) Salmonella i E. coli. Wyniki
interpretowano przy uzyciu epidemiologicznych wartosci odciecia
(ECOFF) rekomendowanych przez EUCAST.

Izolacje DNA wykonano z uzyciem Maxwell RSC Cultured Cells DNA
Kit (Promega), a jego jakos$¢ oceniono przy uzyciu Qubit 3.0.
Biblioteki przygotowano przy uzyciu zestawu KAPA HyperPlus Kit
(Roche). Sekwencjonowanie genomowe (WGS) wszystkich szczepéw
wykonano z wykorzystaniem platformy lllumina.

Dodatkowo, w analizie filogenetycznej, uzyto 51 dostepnych
w zasobach Enterobase sekwencji szczepdéw  uzyskanych
w analizowanym okresie, w 5 krajach Europy Zachodniej.

Whyniki

W badaniu opornosci szczepéw wykazano wysokg wrazliwosc
S. Enteritidis na 15 substancji przeciwdrobnoustrojowych. Zaden ze
szczepdw nie wykazywat fenotypowych cech opornosci na badane
srodki przeciwdroobnoustrojowe, co potwierdzita rdwniez analiza
genomowa.

U 26 szczepdw potwierdzono obecnosé relikondw plazmidéw IncFIB
i IncFll, zwigzanych z przenoszeniem gendw opornosci i wirulencji.
Analiza sekwencji genomow S. Enteritidis wykazata obecnos¢ 10-11
wysp patogennosci (SPI) zwigzanych zaréwno z kolonizacjg przewodu
pokarmowego jak i tworzeniem biofilmu (Ryc. 1).

Badane szczepy zaliczono do dwéch typow sekwencyjnych:
dominujgcego w Polsce i innych krajach ST11 i ST814 stwierdzonego
w Polsce i Wielkiej Brytanii (Ryc. 2). Wszystkie szczepy zaliczone do
ST814 pochodzity od kaczek i charakteryzowaty sie brakiem wyspy
patogennosci SPI-13 odpowiedzialnej za wirulencje przy zakazaniu
drobiu.

Finansowanie
Badanie zostato sfinansowane z dotacji Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego w ramach grantu nr S/557 przyznanego
na lata 2023-2025 i realizowanego w Parnstwowym Instytucie Weterynaryjnym w Putawach.
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replikony plazmidéw
Ryc. 1. Pokrewienstwo filogenetyczne i charakterystyka genomowa izolatéw Salmonella Enteritidis
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Ryc. 2. Poréwnanie filogenetyczne Salmonella Enteritidis izolowanych w Polsce ze szczepami pochodzgcymi od
zwierzat i ludzi z krajow europejskich uzyskanych w latach 1980-1986 i dostepnych w bazie Enterobase

Whioski

Badane szczepy charakteryzowaty sie duzg homogenicznoscig pod wzgledem ST oraz SPI.
Nie zauwazono zadnego grupowania w obszarze replikonéw plazmidéw i zrédta izolacji
szczepow. Warto jednak podkresli¢é wiekszg niz obecnie roéznorodnos¢ typow
sekwencyjnych. Brak opornosci wskazuje, ze nie mozna temu zjawisku przypisac¢ sukcesu
epidemiologicznego S. Enteritidis. Na podstawie wstepnych badan nie udato sie
zidentyfikowa¢ konkretnej determinanty warunkujacej to zjawisko i dlatego konieczne sg
dalsze, gtebsze analizy.
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