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Streszczenie

Blastocystis u ludzi i zwierzat statocieplnych w Polsce: r6znorodnos¢
genetyczna i potencjat zoonotyczny

Blastocystis cf. Blastocystis hominis to jeden z najczesciej wykrywanych pierwotniakéw w
jelicie grubym cztowieka oraz zwierzat. Zarazenie Blastocystis na ogoét przebiega
bezobjawowo, w niektérych przypadkach blastocystozie towarzysza: biegunka, bdle brzucha,
wzdecia, zaparcia, nudnosci. Na $wiecie czestos¢ wystepowania Blastocystis spp. u ludzi waha
sie w przedziale od 1,5-10% w krajach rozwinietych do 30-50% w krajach rozwijajacych sie.
Blastocystis cf. Blastocystis hominis stanowi kompleks gatunkéw, w ktérym dotychczas
wyrozniono 28 subtypow (ST), w tym co najmniej 9 wyizolowanych od cztowieka. Przypuszcza
sie, ze subtyp ST1 jest najbardziej wirulentnym sposréd dotychczas zbadanych subtypéw.
Wykazano takze, ze struktura subtypéw ludzkich izolatow Blastocystis moze wskazywac na
rezerwuar i zrodfo zarazenia.

Przebadano materiat pochodzacy od cztowieka i 73 gatunkéw zwierzat, w tym 33 gatunkow
ssakéw nalezgcych do 7 rzeddw i 41 gatunkdw ptakdédw nalezgcych do 6 rzeddw —tgcznie 1413
probek (784 prébki od cztowieka oraz 629 prébek od zwierzat). Do wykrywania Blastocystis
wykonywano mikroskopowe badanie prébek katu oraz hodowle. Metodg PCR amplifikowano
fragment genu kodujagcego rRNA matej podjednostki rybosomu. Produkty PCR
sekwencjonowano, otrzymane sekwencje poréwnywano z sekwencjami zdeponowanymi w
bazie GenBank. Wykonano analize filogenetyczng z uzyciem wnioskowania bayesowskiego.
Po raz pierwszy w Polsce zbadano rdézinorodnos¢ alleli genu kodujgcego rRNA matej
podjednostki rybosomu.

Whyniki. Obecno$¢ Blastocystis wykryto w 156 prébkach (86 dodatnich prébek pochodzito od
cztowieka, 70 — od zwierzat).

Stwierdzono:

— wystepowanie Blastocystis spp. u cztowieka, 20 gatunkdéw innych ssakéw oraz u 13

gatunkéw ptakow;



— po raz pierwszy w Polsce wystepowanie Blastocystis spp. u 18 gatunkéw ssakéw i12
gatunkoéw ptakow;

— duzg réznorodnosé subtypdéw wystepujacych u ludzi i zwierzat statocieplnych w Polsce (11
subtypow, w tym 8 subtypdéw wykryto u cztowieka).

Opisano 7 nowych alleli genu kodujgcego rRNA matej podjednostki rybosomu.

Najwieksze podobienstwo wykazujg struktury subtypéw cztowieka i innych ssakéw,

najmniejsze zas$ struktury subtypow ptakéw i ssakow. Wiekszos¢é wykrytych subtypdéw (7 z 11)

stanowig subtypy zoonotyczne.

Nalezy spodziewac sie wykrycia w przysztosci w Polsce jeszcze innych subtypdéw, niz

stwierdzone dotychczas.



