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Czynniki przyczynowe gruźlicy ssaków 
zgrupowane są w obrębie komplek-

su Mycobacterium tuberculosis (MTBC), 
który zawiera dziesięć gatunków prątków. 
Wszystkie prątki z kompleksu MTBC są 
patogenne dla ludzi i  zwierząt, z wyjąt-
kiem szczepu szczepionkowego – M. bo-
vis BCG (1). Czynnikiem etiologicznym 
gruźlicy bydlęcej są prątki bydlęce: M. bo-
vis i M. caprae.

M. caprae identyfikowano wcześniej 
jako podgatunek M. tuberculosis subsp. 
caprae. Jednak z wyników porównań cech 
biochemicznych i genetycznych tego pod-
gatunku z M. tuberculosis wynikało, że bar-
dziej prawidłowe będzie nazywanie tego 
podtypu jako M. bovis subsp. caprae (2, 
3). W 2003 r. Aranaz (4) zaproponowała, 
żeby M. caprae podnieść do rangi gatun-
ku. W obecnej taksonomii rodziny Myco-
bacteriacae, gatunek M. caprae jest prąt-
kiem bydlęcym, należącym do MTBC. 
Głównymi cechami odróżniającymi prąt-
ki należące do gatunku M. caprae od in-
nych gatunków kompleksu MTBC jest po-
limorfizm pseudogenu (oxyR) oraz genów 

odpowiedzialnych za produkcję pyrazy-
namidazy (pncA), katalazy (katG) i gyra-
zy (gyrA i gyrB; 5).

Podstawową cechą fenotypową odróż-
niającą M. bovis od M. caprae jest wrażli-
wość na pyrazynamid (PZA) – jeden z naj-
ważniejszych leków przeciwprątkowych. 
Szczepy należące do gatunku M. bovis cha-
rakteryzują się naturalną opornością na py-
razynamid wynikającą z braku aktywno-
ści pirazynamidazy przekształcającej lek 
w jego aktywną formę. Oporność ta uwa-
runkowana jest mutacją w genie pncA, jaką 
jest transwersja C-G w pozycji 169. Anali-
za sekwencji genu gyrB szczepów M. bovis 
wykazała, że szczepy te w pozycji 1410 po-
siadają mutację punktową C-T (6, 7).

Genetyka populacyjna i zasięg M. bovis 
i M. caprae

Współczesna genetyka i dowody archeolo-
giczne sugerują, że udomowienie europej-
skiego bydła nastąpiło na Bliskim Wscho-
dzie na początku neolitu (8, 9). Badania 
te oparte są na mitochondrialnym DNA 

pochodzącym od bydła i pozwalają posta-
wić hipotezę odnośnie do rozprzestrzenie-
nia się bydła w Żyznym Półksiężycu (obej-
mującym dzisiejszy Irak, Syrię, Jordan, 
Izrael, Liban, Zachodni Brzeg oraz części 
Egiptu, Iranu i Turcji; 8, 10). Najprawdopo-
dobniej na tym obszarze w przybliżonym 
czasie udomowiono również kozy, które 
wraz z bydłem stanowiły jedne z pierw-
szych udomowionych zwierząt. Dowody 
potwierdzające udomowienie kóz zosta-
ły znalezione również w dolinie Indusu, 
w Chinach i Mezoameryce (11, 12).

Sprowadzenie bydła do Europy nastą-
piło wraz z migracją ludzi drogą lądową, 
i szlakami morskimi, co potwierdza po-
chodzenie północnoafrykańskie bydła 
w  krajach śródziemnomorskich. Praw-
dopodobnie ten sam scenariusz dotyczy 
również populacji kóz, związanych nie-
rozłącznie z populacją ludzką. Ten ewo-
lucyjny scenariusz jest zbieżny z demo-
grafią MTBC i jego powiązaniem z ludz-
kim żywicielem (13, 14). Nie wiadomo, czy 
gruźlica bydła i kóz została sprowadzona 
do Europy z pierwszymi zwierzętami go-
spodarskimi, czy bydło i kozy, które nie 
zetknęły się wcześniej z prątkiem gruź-
licy, uległy zakażeniu na nowym konty-
nencie. Patogen mógł wykorzystać niszę 
ekologiczną, która w ten sposób doprowa-
dziłaby do ekspansji klonalnej szczepów 
założycielskich. Jest to hipoteza spójna 
z hipotezą o zakażeniu antycznego bydła 
ancestralnymi szczepami M. bovis, wy-
kazującymi maksymalną liczbę sekwen-
cji rozdzielających w regionie determinu-
jącym. Ostatni wspólny przodek (MRCA) 
wszystkich szczepów M. bovis i M. caprae 
nie zawierał sekwencji rozdzielających 3, 
9, 16 i 39-43, co odpowiada spoligotypowi 
charakterystycznemu dla szczepu szcze-
pionkowego BCG (15). Ancestralny szczep 
M. bovis wywodził się prawdopodobnie od 
M. tuberculosis, i ewoluował jako szczepy 
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różniące się wirulencją i  preferencjami 
odnośnie do żywiciela (16, 17). Chociaż 
najnowsze badania filogenetyczne delecji 
chromosomowych i polimorfizmów jed-
nonukleotydowych (SNP) przyczyniły się 
do wypracowania bardziej szczegółowego 
scenariusza ewolucji MTBC, a w szczegól-
ności M. bovis (16, 18, 19, 20, 21, 22), to 
jednak teorie dotyczące jego wieku i za-
sięgu pozostają nadal w sferze spekulacji.

Opracowanie dobrze udokumentowa-
nej filogenezy wymaga przede wszystkim 
analizy całościowego genomu wielu ga-
tunków szczepów pochodzących z  róż-
nych obszarów i okresów. W chwili obec-
nej jest prowadzonych kilka projektów 

sekwencyjnych, które mogą przyczynić się 
do lepszego zrozumienia ewolucji MTBC, 
a w szczególności M. bovis i M. caprae.

Zastosowanie w ostatnim czasie me-
tod molekularnych w badaniach kolekcji 
szczepów M. bovis umożliwiło identyfika-
cję kompleksów klonalnych identyfikowa-
nych ze wspólnym przodkiem za pomocą 
stabilnych markerów molekularnych (23). 
Niedawno dokonano przeglądu komplek-
sów klonalnych M. bovis o nazwach Afri-
can 1 (20), African 2 (21.) i European 1 
(19), charakteryzujących się specyficzną 
delecją regionu i wzorem spoligotypu.

M. caprae wydaje się być mniej zróż-
nicowanym organizmem w porównaniu 
z M. bovis. W badaniach przeprowadzo-
nych we Francji stwierdzono znacznie 
mniej wzorów spoligo dla M. caprae, co 
potwierdza ograniczenie występowania 
tego gatunku do niewielkiego obszaru 
w Europie (4, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30, 
31, 32).

Metodą spoligotypowania: zidenty-
fikowano dwa główne klastry szczepów 
M. caprae klaster iberyjski, który posiada 
charakterystyczny dla tego gatunku spoli-
gotyp [brak sekwencji rozdzielających 1, 
3 do 16, 28, i 39-43] (4) i brak sekwencji 
rozdzielających 30-33 (30, 33). Natomiast 
większość szczepów M.  caprae z  Euro-
py Środkowej i Wschodniej reprezentuje 
klaster alpejski posiadających sekwencje 
rozdzielające 30-33 (25, 34, 35, 36). Ibe-
ryjskie szczepy wyraźnie różnią się od 
M.  bovis genotypem o  niezmienionym 
regionie RD4 (30, 37). Natomiast właśnie 
różnice w regionie RD4 umożliwiły po-
dział klastra alpejskiego M. caprae na trzy 
typy związane z miejscem ich pochodze-
nia: Allgäu, Lechtal i Karwendel. Różni-
ce polegają na obecności dwóch różnych 
delecji związanych z regionem RD4 5kkb 
w genomie typu Karwendel i 38 kb w ge-
nomie typu Lechtel (32).

Występowanie M. caprae w Polsce 
i na świecie

Z opublikowanych badań epidemiologicz-
nych wynika, że M. bovis jest identyfiko-
wany na całym świecie, natomiast geogra-
ficzny zasięg M. caprae jest ograniczony. 
Został on rozpoznany wśród zwierząt wy-
łącznie w krajach Europy Środkowej i Po-
łudniowej (4, 24, 25, 26, 27, 28, 29, 30, 
31, 32). Zgodnie z opublikowanymi ba-
daniami, nigdy nie potwierdzono zaka-
żenia M. caprae u zwierząt spoza Euro-
py, z wyjątkiem jednego opisanego przy-
padku u bydła w Algierii (38). Natomiast 
gruźlicę u ludzi wywołaną przez M. ca-
prae potwierdzono w  Australii i  Maro-
ku. Pierwszy przypadek dotyczył gruźlicy 
pęcherza moczowego u 72-letniego wło-
skiego imigranta mieszkającego od 40 lat 

w Australii (39). Natomiast drugi przy-
padek opisano w pracy, która dotyczyła 
charakterystyki molekularnej szczepów 
MTBC wyizolowanych od 592  chorych 
w  Maroku w  latach 2004–2006. Jedyną 
informacją o  chorym z  gruźlicą wywo-
łaną gatunkiem M. caprae zawartą w ar-
tykule jest fakt, że był to chory z dodat-
nim  wynikiem AFB, czyli obficie prąt-
kujący (40).

Badania przeprowadzone w  latach 
2008–2012 w Krajowym Referencyjnym 
Laboratorium Gruźlicy Bydła w Zakładzie 
Mikrobiologii PIWet-PIB w Puławach, po-
zwoliły oszacować procent występowania 
prątków bydlęcych izolowanych od zwie-
rząt różnych gatunków. Okazało się, że 
w naszym kraju w przypadku bydła domi-
nuje gatunek M. bovis, ok. 75% izolowa-
nych szczepów. Natomiast w przypadku 
dzikich zwierząt dominuje gatunek M. ca-
prae – 68% szczepów (41).

Podsumowanie

Do niedawna określenie fenotypu opor-
ności na PZA było jednym z  głównych 
testów różnicujących M. bovis od pozo-
stałych gatunków kompleksu tuberculo-
sis. W chwili obecnej coraz częściej re-
jestrowana jest na świecie, pojedyncza 
oporność na PZA w  obrębie szczepów 
należących do M. tuberculosis complex. 
W związku z tym, test oporności na PZA, 
stracił swoją wartość jako test identyfika-
cyjny dla M. bovis (3).

Gruźlica u zwierząt wywołana M. bo-
vis, jak i jej geograficzny zasięg, była zna-
na od dawna. Pojawienie się nowych tech-
nik biologii molekularnej dało możliwość 
poznania nowych gatunków w  obrębie 
MTBC, takich jak: M. caprae, M. mun-
gi czy M. orygis (2, 42, 43). Występowa-
nie M.  caprae ogranicza się jedynie do 
niewielkiego obszaru Europy Centralnej. 
W  Polsce po raz pierwszy opisano ten 
gatunek w 2011 r. (44), a dalsze badania 
wykazały, że rezerwuarem tego gatunku 
w  Polsce są dzikie zwierzęta, zarówno 
wolno żyjące, jak i utrzymywane w nie-
woli (Krajewska 2015).
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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 
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