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Tabela 1. Liczbairodzaj probek wykorzystanychbdda w kierunku wykrywani&Klebsiella

Klebsiella variicolajest Gram-ujemnbakteri nale ¢ do rodzajuKlebsiellg obejmujcego gatunek Rodzaj prébki 0g6 erh
kilka gatunkéw wywo ujcych choroby zakane u ludzi i zwierzt. ka wymaz z wolal  wypluwkal
W ostatnich latach zainteresowanie tym patogenem wzros o ze dvegla jego znaczenie |yocian bia y(Ciconia ciconia) 30 27 57
kliniczne oraz udzia w rozprzestrzenianiu sipornoci na substancje przeciwbakteryjnefjasks ka dyméwkaHirundo rustica) 15 15
Celem badania bya ocena wysbwania oraz charakterystyka genomowa izolatoWyraw zwyczajnyCommon crane) 1 1
K. variicolauzyskanych od ptakéw wolngyj cych. g g gawa(Anser anser) 7 7
ab d niemy(Cygnus olor) 7 7
Materia | metody kaczka krzy6éwka(Anas platyrhynchos) 5 5
Badania przeprowadzono na 135 prébkach ka u, wymazéw z wola i wypluwek pocyotiz [kos(Turdus merula) 5 5
od 20 gatunkow ptakow (Tabela 1Klebsiella izolowano z wykorzystaniem poda |drozd piewak(Turdus philomelos) 4 4
MacConkey’a oraXlebsiella Chromagar. Do identyfikacji zastosowano technMALDI-  |jaské ka oknéwkgDelichon urbicum) 4 4
TOF MS. lzolacj DNA wykonano z uyciem Maxwell RSC Cultured Cells DNA Kit |mucho 6wka szaréMuscicapa striata) 2 1 3
(Promega), a jego jako oceniono przy uyciu Qubit 3.0. Biblioteki przygotowano przy |sikorka bogatkgParus major) 1 2 3
u yciu zestawu KAPA HyperPlus Kit (Roche). Sekwencjonowanie genomowe Baeze |kapturka(Sylvia atricapilla) 1 1 2
wykonano z wykorzystaniem platformy Illlumina. Analipenomow wykonano przy yciu |kopciuszeKPhoenicurus ochruros) 2 2
narz dzia Kleborate oraz CARD. pieg a(Curruca curruca) 1 2
zaganiacfHippolais icterina) 1 2
Wyniki Zi ba(FringiIIa c_oelebs? 2 2
K. variicola wykryto w 5 prébkach (3,7%) pochodzych od urawi (n=3) oraz bocianéw dzwoniec(Chlorts chlorts) ! !
. . , L go b grzywaczColumba palumbus) 1 1
bia ych (n=2). Analiza uzyskanych genomoéw wykaza a, wszystkie izolaty nalay do wiczo (Turdus pilars) n 1
K. varllco!a subsp. Varucolapharakteryzgway sidu r6 norodnoci si gaj ¢ ponad 22 rudzik Erithacus rubecula) 1 1
000 SNP i nalea 'y do 4 typéw sekwencyjnych: ST363, ST581, ST1562 i ST6718 (Rycina [gg6 em 102 6 >7 135

We wiszystkich.izalatach wykovto aeny kodoe hetalaktamazy.L EN (Rucina 21

Pochodzenie Tree scale: 0.1 ——————

B zuraw 750B 6 KV ST363 !
[ bosian biaty
699B 4 ST6718 § !
Rok pobrania prébek 697B 1 ST581 ! :
2022 171186 ST1562 1
I 2021
l710B2  ST1562

Rycina 1. Pokrewiestwo filogenetyczne izolaté¥lebsiella variicolasubspyvariicola uzyskanych odurawi i bocianéw bia ych. Matryca liczbowa zawiareormacj dotycz ¢ liczby nukleotydéw réni cych (SNP) poszczegoéine
izolaty.
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Whioski
Uzyskane wyniki dostarczaj cennych informacji na temat
wyst powania, rénorodnoci genetycznej i oporn@i w réd
Klebsiella variicola u ptakéw wolno yj cych, podkrelaj c
potrzeb ci g ego monitorowania i badania sytuacji epidemiczn
w kontek cie ,Jedno Zdrowie”.

Finansowanie

Badanie zostao sfinansowane =z dotacji Ministra Nau
i Szkolnictwa Wy szego w ramach grantu nr. S/556 przyznanego
lata 2023-2025 i realizowanego w  Rawowym Instytucie
Weterynaryjnym w Pu awach.

Rycina 2. Lokalizacja genéw oporrmd w poszczegélnych genomakh variicolasubspyvariicola




