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Czynniki przyczynowe gruzlicy ssakoéw
zgrupowane sa w obrebie komplek-
su Mycobacterium tuberculosis (MTBC),
ktéry zawiera dziesie¢ gatunkéw pratkow.
Wszystkie pratki z kompleksu MTBC sa
patogenne dla ludzi i zwierzat, z wyjat-
kiem szczepu szczepionkowego — M. bo-
vis BCG (1). Czynnikiem etiologicznym
gruzlicy bydlecej sa pratki bydlece: M. bo-
vis i M. caprae.

M. caprae identyfikowano wczesniej
jako podgatunek M. tuberculosis subsp.
caprae. Jednak z wynikéw poréwnan cech
biochemicznych i genetycznych tego pod-
gatunku z M. tuberculosis wynikalo, ze bar-
dziej prawidlowe bedzie nazywanie tego
podtypu jako M. bovis subsp. caprae (2,
3). W 2003 r. Aranaz (4) zaproponowata,
zeby M. caprae podnies¢ do rangi gatun-
ku. W obecnej taksonomii rodziny Myco-
bacteriacae, gatunek M. caprae jest prat-
kiem bydlecym, nalezacym do MTBC.
Gléwnymi cechami odrézniajacymi prat-
ki nalezace do gatunku M. caprae od in-
nych gatunkéw kompleksu MTBC jest po-
limorfizm pseudogenu (oxyR) oraz gendéw
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odpowiedzialnych za produkcje pyrazy-
namidazy (pncA), katalazy (katG) i gyra-
zy (gyrA i gyrB; 5).

Podstawowa cecha fenotypowa odroz-
niajaca M. bovis od M. caprae jest wrazli-
wo$¢ na pyrazynamid (PZA) — jeden z naj-
wazniejszych lekéw przeciwpratkowych.
Szczepy nalezace do gatunku M. bovis cha-
rakteryzuja sie naturalna opornoscia na py-
razynamid wynikajaca z braku aktywno-
$ci pirazynamidazy przeksztalcajacej lek
w jego aktywna forme. Opornos¢ ta uwa-
runkowana jest mutacja w genie pncA, jaka
jest transwersja C-G w pozycji 169. Anali-
za sekwencji genu gyrB szczepdw M. bovis
wykazala, ze szczepy te w pozycji 1410 po-
siadaja mutacje punktowa C-T (6, 7).

Genetyka populacyjna i zasieg M. bovis
i M. caprae

Wspolczesna genetyka i dowody archeolo-
giczne sugeruja, ze udomowienie europej-
skiego bydta nastapifo na Bliskim Wscho-
dzie na poczatku neolitu (8, 9). Badania
te oparte sa na mitochondrialnym DNA

pochodzacym od bydla i pozwalaja posta-
wi¢ hipoteze odnosnie do rozprzestrzenie-
nia sie bydta w Zyznym Pélksiezycu (obej-
mujacym dzisiejszy Irak, Syrie, Jordan,
Izrael, Liban, Zachodni Brzeg oraz czesci
Egiptu, Iranu i Turcji; 8, 10). Najprawdopo-
dobniej na tym obszarze w przyblizonym
czasie udomowiono réwniez kozy, ktére
wraz z bydlem stanowily jedne z pierw-
szych udomowionych zwierzat. Dowody
potwierdzajace udomowienie kéz zosta-
ty znalezione réwniez w dolinie Indusu,
w Chinach i Mezoameryce (11, 12).
Sprowadzenie bydta do Europy nasta-
pito wraz z migracja ludzi droga ladowa,
i szlakami morskimi, co potwierdza po-
chodzenie péinocnoafrykanskie bydta
w krajach $rédziemnomorskich. Praw-
dopodobnie ten sam scenariusz dotyczy
réwniez populacji kéz, zwiazanych nie-
rozlgcznie z populacjg ludzka. Ten ewo-
lucyjny scenariusz jest zbiezny z demo-
grafia MTBC i jego powiazaniem z ludz-
kim zywicielem (13, 14). Nie wiadomo, czy
gruzlica bydta i k6z zostata sprowadzona
do Europy z pierwszymi zwierzetami go-
spodarskimi, czy bydlo i kozy, ktére nie
zetknely sie wczesniej z pratkiem gruz-
licy, ulegly zakazeniu na nowym konty-
nencie. Patogen maégt wykorzystaé nisze
ekologiczny, ktéra w ten sposéb doprowa-
dzilaby do ekspansji klonalnej szczepdéw
zalozycielskich. Jest to hipoteza spdjna
z hipotezg o zakazeniu antycznego bydla
ancestralnymi szczepami M. bovis, wy-
kazujacymi maksymalna liczbe sekwen-
¢ji rozdzielajacych w regionie determinu-
jacym. Ostatni wspdlny przodek (MRCA)
wszystkich szczepdw M. bovis i M. caprae
nie zawieral sekwencji rozdzielajacych 3,
9,161 39-43, co odpowiada spoligotypowi
charakterystycznemu dla szczepu szcze-
pionkowego BCG (15). Ancestralny szczep
M. bovis wywodzil sie prawdopodobnie od
M. tuberculosis, i ewoluowal jako szczepy
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This article aims at the presentation of current
taxonomy of Mycobacterium spp., general
characteristic and other important features.
Mycobacterial species causing tuberculosis
in mammals are merged in the Mycobacterium
tuberculosis complex (MTBC). Ten species are
considered as members of the MTBC. All of them
are pathogenic to humans and animals, except from
a vaccine strain — M. bovis BCG. Bovine tuberculosis
(bovine TB, BTB) is caused by bovine bacillus:
Mycobacterium bovis and Mycobacterium caprae.
The major features differentiating M. cqprae isolates
from other MTBC members are a special combination
of polymorphisms in the pseudogene (oxyR) and the
pyrazinamidase (pncA), catalase (katG) and gyrase
(gyrA i gymB) genes. Also geographical spread of
M.caprae'is limited when compared to the worldwide
distribution of M. bovis. M. cgprae strains have only
been described in Central and South European
countries. According to the references, M. caprae
strains have never been isolated outside continental
Europe, except from one case in cattle in Algeria. The
studies conducted in Poland in years 2008-2012, by
the National Bovine Tuberculosis Reference Laboratory
in the Department of Microbiology NVRI in Pulawy,
showed that in BTB M. bovis dominates (75% of
the strains). In wild animals, free-living and kept in
captivity however, M. caprae predominated - 68%
of the isolated strains.

Keywords: Mycobacterium caprae, Mycobacterium
bovis, MTBC, bovine tuberculosis.

réznigce sie wirulencja i preferencjami
odnosénie do zywiciela (16, 17). Chociaz
najnowsze badania filogenetyczne delecji
chromosomowych i polimorfizméw jed-
nonukleotydowych (SNP) przyczynily sie
do wypracowania bardziej szczegétowego
scenariusza ewolucji MTBC, a w szczegol-
nosci M. bovis (16, 18, 19, 20, 21, 22), to
jednak teorie dotyczace jego wieku i za-
siegu pozostaja nadal w sferze spekulacji.

Opracowanie dobrze udokumentowa-
nej filogenezy wymaga przede wszystkim
analizy calosciowego genomu wielu ga-
tunkow szczepéw pochodzacych z réz-
nych obszaréw i okreséw. W chwili obec-
nej jest prowadzonych kilka projektéw

sekwencyjnych, ktére moga przyczynic sie
do lepszego zrozumienia ewolucji MTBC,
a w szczegolnosci M. bovis i M. caprae.

Zastosowanie w ostatnim czasie me-
tod molekularnych w badaniach kolekcji
szczepéw M. bovis umozliwilo identyfika-
cje komplekséw klonalnych identyfikowa-
nych ze wspélnym przodkiem za pomoca
stabilnych markeréw molekularnych (23).
Niedawno dokonano przegladu komplek-
sow klonalnych M. bovis o nazwach Afri-
can 1 (20), African 2 (21.) i European 1
(19), charakteryzujacych sie specyficzna
delecja regionu i wzorem spoligotypu.

M. caprae wydaje si¢ by¢ mniej zréz-
nicowanym organizmem w poréwnaniu
z M. bovis. W badaniach przeprowadzo-
nych we Francji stwierdzono znacznie
mniej wzoréw spoligo dla M. caprae, co
potwierdza ograniczenie wystepowania
tego gatunku do niewielkiego obszaru
w Europie (4, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30,
31, 32).

Metoda spoligotypowania: zidenty-
fikowano dwa gltéwne klastry szczepdéw
M. caprae Klaster iberyjski, ktéry posiada
charakterystyczny dla tego gatunku spoli-
gotyp [brak sekwencji rozdzielajacych 1,
3 do 16, 28, i 39-43] (4) i brak sekwencji
rozdzielajacych 30-33 (30, 33). Natomiast
wiekszo$¢ szczepéw M. caprae z Euro-
py Srodkowej i Wschodniej reprezentuje
klaster alpejski posiadajacych sekwencje
rozdzielajace 30-33 (25, 34, 35, 36). Ibe-
ryjskie szczepy wyraznie réznia si¢ od
M. bovis genotypem o niezmienionym
regionie RD4 (30, 37). Natomiast wlasnie
réznice w regionie RD4 umozliwity po-
dziat klastra alpejskiego M. caprae na trzy
typy zwiazane z miejscem ich pochodze-
nia: Allgdu, Lechtal i Karwendel. Rézni-
ce polegaja na obecnosci dwéch réznych
delecji zwiazanych z regionem RD4 5kkb
w genomie typu Karwendel i 38 kb w ge-
nomie typu Lechtel (32).

Wystepowanie M. caprae w Polsce
i na $wiecie

Z opublikowanych badar epidemiologicz-
nych wynika, ze M. bovis jest identyfiko-
wany na calym §wiecie, natomiast geogra-
ficzny zasieg M. caprae jest ograniczony.
Zostal on rozpoznany wéréd zwierzat wy-
tacznie w krajach Europy Srodkowej i Po-
tudniowej (4, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30,
31, 32). Zgodnie z opublikowanymi ba-
daniami, nigdy nie potwierdzono zaka-
zenia M. caprae u zwierzat spoza Euro-
pY, z wyjatkiem jednego opisanego przy-
padku u bydta w Algierii (38). Natomiast
gruzlice u ludzi wywotana przez M. ca-
prae potwierdzono w Australii i Maro-
ku. Pierwszy przypadek dotyczyl gruzlicy
pecherza moczowego u 72-letniego wlo-
skiego imigranta mieszkajacego od 40 lat

w Australii (39). Natomiast drugi przy-
padek opisano w pracy, ktéra dotyczyla
charakterystyki molekularnej szczepow
MTBC wyizolowanych od 592 chorych
w Maroku w latach 2004—2006. Jedyna
informacja o chorym z gruzlica wywo-
tang gatunkiem M. caprae zawarta w ar-
tykule jest fakt, ze byt to chory z dodat-
nim wynikiem AFB, czyli obficie prat-
kujacy (40).

Badania przeprowadzone w latach
2008-2012 w Krajowym Referencyjnym
Laboratorium Gruzlicy Bydla w Zaktadzie
Mikrobiologii PTWet-PIB w Pulawach, po-
zwolily oszacowac procent wystepowania
pratkéw bydlecych izolowanych od zwie-
rzat réznych gatunkéw. Okazalo sie, ze
w naszym kraju w przypadku bydta domi-
nuje gatunek M. bovis, ok. 75% izolowa-
nych szczepéw. Natomiast w przypadku
dzikich zwierzat dominuje gatunek M. ca-
prae — 68% szczepow (41).

Podsumowanie

Do niedawna okreslenie fenotypu opor-
nosci na PZA bylo jednym z gtéwnych
testéw réznicujacych M. bovis od pozo-
statych gatunkéw kompleksu tuberculo-
sis. W chwili obecnej coraz czeéciej re-
jestrowana jest na $wiecie, pojedyncza
opornos¢ na PZA w obrebie szczepow
nalezacych do M. tuberculosis complex.
W zwiazku z tym, test opornosci na PZA,
stracil swoja warto$¢ jako test identyfika-
cyjny dla M. bovis (3).

Gruzlica u zwierzat wywolana M. bo-
vis, jak i jej geograficzny zasieg, byla zna-
na od dawna. Pojawienie si¢ nowych tech-
nik biologii molekularnej dato mozliwo$¢
poznania nowych gatunkéw w obrebie
MTBC, takich jak: M. caprae, M. mun-
gi czy M. orygis (2, 42, 43). Wystepowa-
nie M. caprae ogranicza si¢ jedynie do
niewielkiego obszaru Europy Centralne;j.
W Polsce po raz pierwszy opisano ten
gatunek w 2011 r. (44), a dalsze badania
wykazaly, ze rezerwuarem tego gatunku
w Polsce sa dzikie zwierzeta, zaréwno
wolno zyjace, jak i utrzymywane w nie-
woli (Krajewska 2015).
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