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This paper aims at the presentation of molecular biol-
ogy tests in poultry bacterial infections. In recent years
the problems of infections caused by Enterococcus
cecorum have been in the centre of poultry veteri-
narians attention. These microorganisms are part of
the normal intestinal microflora in animals and hu-
mans and sometimes it may act as an opportunistic
pathogen. Despite the low pathogenicity when com-
pared with other bacteria, £ cecorum is considered
as an important cause of economic losses in broiler
chickens production. However, proper diagnosis of the
problem is difficult both for veterinarians practicing in
the field, as and in the laboratory. Actually the molec-
ular biology techniques have increasing importance
among diagnostic methods of E cecorum infections.
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D niedawna zakazenia wywolane

przez Enterococcus cecorum nie
byly notowane u drobiu, jednakze w ostat-
nich kilku latach coraz czesciej ten gatunek
bakterii jest przyczyna brakowan i upad-
kéw w chowie kurczat (1, 2). Pierwsze przy-
padki klinicznych zakazen wywotlanych
przez E. cecorum u drobiu opisano u broj-
leréw kurzych. Dane te pochodza z 2002 r.
ze Szkocji i z Holandii oraz z 2006 r. z Belgii
(1, 3, 4). Jak wskazuja najnowsze doniesie-
nia E. cecorum jest czynnikiem etiologicz-
nym enterokokowej choroby zwyrodnie-
niowej stawéw kregostupa u kur (entero-
coccal vertebral osteoarthritis — EVOA).
Pierwsze przypadki EVOA w USA odno-
towano w 2006 r. u kogutéw stad rodzi-
cielskich brojleréw kurzych (broilers bre-
eders — BB), w 2008 r. u brojleréw (com-
mercial broilers — CB), a kolejne w 2008 .
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w Kanadzie (5, 6). Wedlug najnowszych
danych chorobe zdiagnozowano w Euro-
pie, w 2011 r. po raz pierwszy w stadach
rodzicielskich brojleréw kurzych na We-
grzech i w Polsce (7, 8).

Standardowa metodg diagnostyczna za-
kazen wywotanych przez E. cecorum jest
badanie bakteriologiczne. Odpowiedni
sposo6b pobrania i transportu materialu,
jako pierwszy istotny etap badania mikro-
biologicznego, jest zasadniczym elemen-
tem decydujacym o wiarygodno$ci hodow-
li bakterii. Material do posiewdéw stanowia
pobrane po$miertnie préobki ze zmienio-
nego chorobowo odcinka kregostupa (ro-
pien), glowy kosci udowej, stawdw, szpiku
kostnego oraz serca. Przyzyciowo pobie-
ra sie wymazy ze steku, prébki odchodéw
i krwi (5,7, 9). Enterococcus cecorum wy-
maga do wzrostu warunkéw mikroaerofil-
nych (w atmosferze tlenowej wzbogaconej
dwutlenkiem wegla). W celu izolacji E. ce-
corum uzywa sie podstawowych podlozy
wzbogaconych (agar z krwia owcza), jak
i podlozy selektywnych, réznicujacych, do
hodowli paciorkowcéw z grupy D wedlug
Lancefield (m.in. KAA agar, Bile Esculin
Azide Agar). Biochemiczne réznicowa-
nie enterokokéw opiera sie na systemach
API dla paciorkowcéw, jednakze maja one
ograniczone zastosowanie w diagnosty-
ce E. cecorum, podobnie jak automatycz-
ne analizatory mikrobiologiczne (1, 10).
Wedlug dostepnych danych do fenotypo-
wej analizy E. cecorum wykorzystano réw-
niez system Biolog (5).

W diagnostyce mikrobiologicznej,
oproécz klasycznych metod typowania
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Ryc. 1. Organizacja operonu rybosomalnego rrn u Procaryota

drobnoustrojéw, polegajacych na anali-
zie cech fenotypowych (metody fenoty-
powe), zastosowanie maja metody geno-
typowe oparte na analizie materiatu gene-
tycznego (11). Wszedzie tam, gdzie jest to
mozliwe i oplacalne, diagnostyka klasycz-
na E. cecorum zostaje zastapiona albo uzu-
petniona metodami z zakresu biologii mo-
lekularnej. Techniki biologii molekularnej
umozliwiaja m.in. wykrycie obecnosci ma-
terialu genetycznego E. cecorum, identy-
fikacje, typowanie (réznicowanie), od-
réznianie od gatunkéw bakterii o zblizo-
nych cechach (Streptococcus, Lactococcus),
a takze wykrycie okreslonych genéw wa-
runkujacych m.in. antybiotykooporno$¢
oraz okre$lenie powiazan filogenetycz-
nych. Wsréd technik biologii molekular-
nej najczesciej stosowanych w diagnosty-
ce zakazen E. cecorum naleza reakcja tan-
cuchowej polimerazy (polymerase chain
reaction — PCR) i jej modyfikacje, techni-
ki elektroforetyczne i sekwencjonowanie
(12,13, 14, 15, 16).

Matryca w reakcji PCR jest DNA uzy-
skiwane z pojedynczej hodowli E. cecorum
zawieszonej w jalowej dejonizowanej wo-
dzie (100 pl) lub izolowane za pomoca ko-
mercyjnych zestawow. Wedlug niektérych
autoréw lepsza, jakos¢ DNA uzyskiwano
z kolonii izolowanych z podtoza BHI (Bra-
in Heart Infusion), niz z agaru z krwia (15).

Rybotypowanie z wykorzystaniem PCR

Réznicowanie bakterii opiera sie czesto
na genach kodujacych rybosomalny RNA
(rRNA) matej i duzej podjednostki rybo-
somu (rybotypowanie). Geny kodujace
poszczegdlne rodzaje rRNA odpowiadaja
za synteze podjednostek rybosomalnych
16S, 23S i 5S rRNA, ukladaja sie w ope-
ron rru, i sa charakterystyczne (bo wysoko
konserwatywne ewolucyjnie) dla wszyst-
kich bakterii (ryc. 1). Geny kodujace rRNA
sa rozdzielone regionami polimorficzny-
mi o zréznicowanej wielkosci i sekwencji.
Wybrane fragmenty operonu rru stano-
wia cel molekularny nowoczesnych tech-
nik rybotypowania. Réznicowanie entero-
kokéw z zastosowaniem metod rybotypo-
wania mozna przeprowadzi¢ przy uzyciu
réznych technik (np. hybrydyzacja, PCR).
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Celem molekularnym amplifikacji moze
by¢: polimorficzny region miedzy gena-
mi kodujacymi 16S i 23S rRNA (tzw. ITS
PCR - internal transcribed spacer PCR);
zmienny region wewnatrz genu kodujace-
go 16S rRNA; region zawierajacy geny ko-
dujace 16S i 23 rRNA oraz fragment poli-
morficzny miedzy nimi; region kodujacy
tRNA; cala sekwencja genu kodujacego
16 SrRNA (11, 17).

Technika PCR 16S rRNA pozwolita zi-
dentyfikowac i sklasyfikowac bakterie oraz
przewidzie¢ ich relacje filogenetyczne. PCR
w kierunku Enterococcus przeprowadzo-
no z uzyciem pary uniwersalnych starte-
réow umozliwiajacych specyficzng ampli-
fikacje konserwatywnego regionu w ob-
rebie rybosomalnego 16S RNA (rRNA)
— malej podjednostki rybosomu, nastep-
nie dokonano sekwencjonowania otrzyma-
nego produktu (18). Za pomoca tej meto-
dy Makrai i wsp. (7) potwierdzili zakazenie
E. cecorum w stadzie brojleréw, uzyskujac
97% zgodno$¢ badanego izolatu kliniczne-
go ze szczepem referencyjnym. Jednakze
w pi$miennictwie mozna znalez¢ prace,
w ktérych nie stwierdzano réznic miedzy
blisko spokrewnionymi gatunkami (E. cas-
seliflavus, E. gallinarum) przy zastosowa-
niu starteréw kodujacych 16S rRNA oraz
wykazano rozbiezno$ci (wysoka heterogen-
no$¢) 16S rRNA w obrebie pojedynczego
mikroorganizmu (16, 18, 19).

Analiza rybosomalnych sekwencji mie-
dzygenowych (ribosomal — intergenic spa-
cer analysis — RISA) jest metoda umoz-
liwiajaca identyfikacje E. cecorum (12).
W technice tej amplifikowany jest region
pomiedzy podjednostkami rybosomu 16S
i 23S w genomie bakteryjnym. Ten inter-
genowy fragment (tacznik miedzygeno-
wy, intergenic spacer — IGS) cechuje wy-
soki polimorfizm dlugoséci sekwencji, po-
nadto w jego obrebie moga znajdowac sie
geny tRNA (ryc. 1). Baele i wsp. (12) zasto-
sowali analize polimorfizmu regionu mie-
dzygenowego (intergenic spacer) z tRNA
do réznicowania enterokokéw (tRNA in-
tergenic spacer PCR; tDNA-PCR). Roz-
dzialu produktéw PCR dokonano za po-
moca elektroforezy kapilarnej (capillary
electrophoresis — CE) przy zastosowa-
niu ABI Prism 310 Genetic Analyzer (Ap-
plied Biosystems; 12). Warto podkresli¢,
ze elektroforeza kapilarna jest stosunko-
wo nowa metoda analityczna. Jej gléw-
ng zaleta jest wysoka precyzja oznaczen,
male zuzycie odczynnikéw, mate objeto-
$ci probek oraz kroétki czas analiz. Doko-
nano automatycznej analizy uzyskanych
elektroforegraméw. Analiza rybosomal-
nych sekwencji miedzygenowych dostar-
cza genetycznych odciskéw palca entero-
kokéw. Potwierdzono przydatno$¢ tej me-
tody do odrézniania E. cecorum od innych
gatunkéw enterokokdw.
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W innych badaniach Goh i wsp. (16)
wykazali, ze amplifikacja regionu (600-bp)
genu kodujacego bakteryjne biatko opie-
kunicze (chaperonin 60, Cpn60) moze by¢
uniwersalnym narzedziem stosowanym
w celu identyfikacji bakterii (ID). Po am-
plifikacji regionu genu Cpn60, z zasto-
sowaniem pary zdegenerowanych pri-
meréw, produkty PCR poddano hybry-
dyzacji. Potwierdzono, ze opracowana
metoda molekularna (Cpné60 gene ID hy-
bridization method) pozwala na precy-
zyjne réznicowanie 17 gatunkéw ente-
rokokéw, w tym E. cecorum oraz Lac-
tococcus garvieae, L. lactis, Vagococcus
Sfluvialis. Warto doda¢, ze za pomoca tej
metody zréznicowano gatunki entero-
kokéw, np. E. avium i E. pseudoavium,
w przypadku gdy zastosowanie innych me-
tod (amplifikacji sekwencji ITS) okazalo sie
nieuzyteczne (16, 20).

Rodzajowo i gatunkowo - specyficzny PCR

Ke i wsp. (21) opracowali PCR z amplifika-
cja fragmentu genu fuf kodujacego czyn-
nik elongacyjny translacji (EF-Tu), co po-
zwolito na wykrycie enterokokéw na po-
ziomie rodzaju. Wedlug innych autoréw
identyfikacje gatunkéw z rodzaju Entero-
coccus i wigksze wlasciwosci réznicujace
uzyskano stosujac startery zaprojektowa-
ne do wewnetrznego fragmentu (sodA, )
genu sodA, kodujacego dysmutaze manga-
nowa (MnSOD; 22). Zamplifikowane pro-
dukty PCR poddano reakcji sekwencjono-
wania, co pozwolito na zidentyfikowanie
19 réznych gatunkéw Enterococcus, w tym
E. cecorum oraz analize stopnia pokrewien-
stwa genetycznego. Na podstawie sekwen-
cji nukleotydéw fragmentu sodA,  ustalo-
no, ze E. cecorum najwyzszy stopiei podo-
bienistwa wykazuje z E.columbae (78,8%),
nastepnie kolejno: z E. dispar (72,4%),
E. saccharolyticus (71,7%), E. hirae (70,3%),
E. faecalis i E. sulfureus (68,7%), E. malo-
doratus (67,6%), E. avium i E. gallinarum
(67,4%), E. flavescens (66,9%), E. casseli-
flavus (66,4%), E. faecium (66,2%), E. du-
rans i E. raffinosus (66,0%), E. solitarius
(65,8%), E. pseudoavium (65,5%), E. mund-
tii (64,2%), a najnizszy stopien z E. serioli-
cida (62,8%; 22).

Multipleks PCR

Jackson i wsp. (15) opracowali multiplek-
sowy PCR (multiplex — PCR) pozwalaja-
cy na diagnozowanie kilku gatunkéw en-
terokokéw, w tym E. cecorum w trakcie
pojedynczej reakcji (ryc. 2). Réwnoczesne
zastosowanie kilku par starter6w w mie-
szaninie reakcyjnej umozliwilo powiele-
nie kilku fragmentéw DNA w jednej re-
akcji. Reakcja ta pozwala na zaoszczedze-
nie odczynnikéw, czasu, jednak znacznie
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trudniejsza jest optymalizacja metody
i dobdr starteréw. Ze wzgledu na wy-
stepowanie konkurencyjnosci pomiedzy
starterami w jednej mieszaninie reakcyj-
nej kluczowa cecha jest ich specyficzno$é
w stosunku do amplifikowanej sekwencji
docelowej. Produkty PCR musza sie roz-
ni¢ dlugoscia, tak aby obecnos¢ kazde-
go mogta zosta¢ zauwazona. Aby reakcja
przebiegta prawidtowo, odpowiednie ga-
tunki enterokokdéw zakwalifikowano do
siedmiu grup. W grupie szdstej E. ceco-
rum wykrywano rownoczesnie z E. hirae
i E. raffinosus. Co ciekawe, badania po-
réwnawcze odno$nie do réznych metod
stosowanych w identyfikacji enteroko-
kéw od drobiu wykazaly wysoka zgodnos¢
(96%) multipleksowego PCR ze standar-
dowymi metodami biochemicznymi, niz-
szg z zestawami komercyjnymi: 92% z Vi-
tek (bioMérieux), 88% z API ID 32 Strep
(bioMérieux), 76% z BBL Crystal Gram-
_Positive ID Kit (BD) (15).

Elektroforeza w pulsowym polu
elektrycznym (PFGE)

Do réznicowania i okreslenia pokrewien-
stwa gatunkéw bakterii z rodzaju Ente-
rococcus stosowano analize restrykcyjna
chromosomalnego DNA potaczona z elek-
troforezg pulsowa REA — PFGE (restric-
tion enzyme analysis — pulsed field gel
electrophoresis). Metode PFGE wyko-
rzystano do réznicowania wankomycy-
noopornych szczepéw enterokokéw (van-
comycin-resistant enterococcus — VRE; 5,
23). Chromosomalne DNA trawione jest
rzadko tngcymi endonukleazami restryk-
cyjnymi (np. Smal), o dlugich sekwencjach
rozpoznania. Kazdy enzym ma zdolno$¢

K+ K+ K- M 1 2 3 4

Ryc. 2. Elektroforeza w zelu agarozowym produktéw
reakcji PCR w kierunku E. cecorum (wedtug
metodyki Jacksona i wsp., 2004). Objasnienia:
Sciezka M: marker 100bp DNA Ladder; K+: kontrola
pozytywna; K-: kontrola ujemna, 1-4: izolaty bakterii
z przypadkéw Klinicznych w Polsce
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rozpoznawania i trawienia charaktery-
stycznej dla siebie sekwencji DNA. Izola-
cja DNA i trawienie restryktazami odby-
wa sie w bloczkach agarozowych, co za-
bezpiecza chromosom bakteryjny przed
fragmentacja. Powstale fragmenty DNA
o bardzo duzej masie czasteczkowej (od
20-50kpz do 2—10Mpz) sa nastepnie roz-
dzielane w polu elektrycznym o zmien-
nej dlugosci pulsu i tworza charaktery-
styczny dla kazdego szczepu uklad praz-
kéw. Przez poréwnanie uktadu prazkéw
réznych szczepdw mozna stwierdzié, czy
naleza one do tego samego czy tez rdz-
nych klonéw. Elektroforeza w zmiennym
polu elektrycznym uwazana jest za ,zto-
ty standard” genotypowania wielu gatun-
kéw bakterii. Mimo wielu zalet, takich jak:
wysoki potencjal dyskryminujacy czy po-
wtarzalno$¢, metoda ta ma réwniez wady,
do ktérych naleza: ogromna pracochlon-
nos¢, dlugi czas badania (ok. 7 dni), wyso-
kie koszty (sprzet, odczynniki), trudnosci
w interpretacji otrzymanych wzoréw re-
strykcyjnych, mozliwo$¢ fatszywych wy-
nikéw (np. naktadanie si¢ na siebie frag-
mentéw o zblizonej wielko$ci, obecnosé¢
fragmentéw pochodzacych z plazmidowe-
go DNA). Do interpretacji wynikéw wyko-
rzystuje sie kryteria podane przez Tenove-
ra i wsp. (24), zgodnie z ktérymi szczepy
bakteryjne uznawane sa za jednakowe, je-
§li elektroforegramy ich DNA (wzory elek-
troforetyczne) zawieraja jednakowa licz-
be prazkéw odpowiadajacych fragmentom
DNA o takiej samej masie, co oznacza, ze
poréwnywane szczepy sa W rzeczywisto-
$ci klonami tego samego szczepu. Istnieje
konieczno$¢ ujednolicenia systemu inter-
pretacji uzyskiwanych wzordéw restrykceyj-
nych, opracowania wystandaryzowanych,
ktérych wyniki beda zestawione w dostep-
nych bazach danych.

Wspblczesna systematyka pozwala na
klasyfikacje mikroorganizméw pod wzgle-
dem pokrewienstwa ewolucyjnego mie-
dzy gatunkami na podstawie danych mo-
lekularnych. Poyart i wsp. (22) wyznaczyli
powiazania filogenetyczne miedzy ente-
rokokami i opracowali drzewo filogene-
tyczne, grupujac gatunki enterokokéw we-
dlug podobienstwa na podstawie zalezno-
$ci pomiedzy sekwencjami genu sodAint
w oparciu o metode NJ (neighbor joining
— metoda przylaczania najblizszego sasia-
da). Wykazano 98,1% zgodnos¢ sekwencji
genu sodA, E. cecorum i E. columbae. Na-
lezy podkresli¢, ze taka graficzna konstruk-
cja drzewa filogenetycznego obrazuje nie
tylko pokrewienistwo miedzy gatunkami,
ale takze mechanizmy narastania zmien-
nosci, utatwia okreslenie tempa zachodza-
cych przemian ewolucyjnych (mutacji)
i poznanie mechanizméw prowadzacych
do powstania dzisiejszego zréznicowania
genetycznego (22).

Praktyczne zastosowanie

Metody molekularne wykorzystano w dia-
gnostyce zakazen wywolanych przez E. ce-
corum w stadach kurczat brojleréw w Ho-
landii w 2008 r. (9). Badaniami objeto stada
kurczat brojleréw, w ktérych zaobserwo-
wano objawy kliniczne, oraz odpowiednie
stada rodzicielskie i wylegarnie, od kté-
rych pochodzily chore brojlery. Od cho-
rych kurczat brojleréw E. cecorum izo-
lowano z uszkodzen (worek osierdziowy,
stawy, szpik kostny). Natomiast w sta-
dach rodzicielskich nie obserwowano zad-
nych objawéw klinicznych, nie wyizolowa-
no E. cecorum z narzadéw zmienionych
(m.in. zapalenie jajowodu, stawow, otrzew-
nej, stluszczenie watroby, pododermatitis,
torbiele jajnika, guz watroby), ale izolowa-
no z wymazow ze steku, prébek jajowodu,
szpiku kostnego i z krwi. Z wylegarni po-
brano prébki powietrza i skorupy jaj z za-
marlych zarodkéw. W badanych prébkach
nie stwierdzono E. cecorum. Wszystkie izo-
laty potwierdzono, dokonujac analizy poli-
morfizmu dlugosci fragmentu intergeno-
wego (tRNA intergenic spacer PCR). Ana-
liza pokrewienstwa genetycznego (PFGF)
wykazata duze zréznicowanie genetyczne
E. cecorum izolowanych od kurczat broj-
leréw, podczas gdy E. cecorum izolowane
ze stad rodzicielskich w ok. 68% przypad-
kach byly klonami. Badania molekularne
potwierdzily brak jakiegokolwiek pokre-
wienstwa E. cecorum izolowanych ze stad
rodzicielskich ze szczepami izolowany-
mi od ich potomstwa, u ktérego wystapi-
fa choroba. Przeprowadzone badania ge-
netyczne izolatéw E. cecorum pozwolily
na wykluczenie transowarialnej drogi za-
kazenia kurczat brojleréw (9).

Na podstawie przeprowadzonych ba-
dan (testy biochemiczne, sekwencjono-
wanie 16S rRNA, PFGE) E. cecorum izolo-
wanych od kurczat brojleréw w Kanadzie
wykazano duza réznorodno$¢ w obrebie
szczepow E. cecorum obecnych w jelitach
zdrowych kurczat, co ciekawe wiekszos¢
szczepow izolowana od chorych ptakéw
byla podobna do siebie. Wciaz niewiele
wiadomo odnos$nie do zwiazku i réznic
miedzy szczepami enterokokéw pocho-
dzacymi z klinicznych przypadkéw ente-
rokokowej choroby zwyrodnieniowej sta-
woéw kregostupa u kur a szczepami sta-
nowiacymi skladnik fizjologicznej flory
jelitowej (25).

Techniki molekularne maja réwniez
zastosowanie w diagnostyce enterokokdéw
opornych na antybiotyki, co ma istotne
znaczenie w postepowaniu terapeutycz-
nym, opracowaniu metod przeciwdziataja-
cych pojawianiu sie szczepéw, wieloopor-
nych poprzez m.in. ograniczenia dotyczace
podazy antybiotykéw. Nalezy podkre-
§li¢, ze enterokoki posiadaja wrodzona

oporno$c¢ na wiele antybiotykéw, a szcze-
py wankomycynooporne (VRE) sa obecnie
jednym z najpowazniejszych probleméw
zakazen szpitalnych u ludzi. Potwierdzo-
no opornosc¢ E. cecorum izolowanych od
chorych kurczat na wiele antybiotykéw,
m.in. na penicyliny, cefalosporyny, ami-
noglikozydy, makrolidy i fluorochinolo-
ny. Wedlug najnowszych danych na pod-
stawie przeprowadzonych badan bakterio-
logicznych i molekularnych (PCR, PFGE,
hybrydyzacja, sekwencjonowanie) po raz
pierwszy potwierdzono wystepowanie fe-
notypu opornosci na wankomycyne (vanA)
u E. cecorum izolowanego od kurczat broj-
leréw w Japonii (26). Wedlug Cauwerts
i wsp. (13) nabyta oporno$¢ na tetracy-
kliny cechujaca enterokoki (w tym E. ce-
corum) izolowane od kurczat brojleréw
zwigzana jest z wystepowaniem u ente-
rokokéw genu erm (B) odpowiedzialnego
za wytworzenie opornosci na linkozami-
dy, makrolidy i streptograminy B (opor-
nos$¢ typu MLS,: macrolide-lincosami-
de-streptogramin B resistant; 13). Geny
opornosci na antybiotyki umiejscowione
sa u enterokokdéw na plazmidach i trans-
pozonach, ktére tatwo moga zostac prze-
niesione na inne drobnoustroje. Analiza
sekwencji genu opornosci na antybiotyk
umozliwia potwierdzenie transferu DNA
pomiedzy szczepami.

Metody molekularne wykorzystano
réwniez do wykrywania obecnosci genéw
kodujacych czynniki wirulencji enteroko-
kéw warunkujace ich chorobotwérczo$c,
m.in. gen gelE (kodujacy zelatynaze), cy/A
(cytolizyng), asal (substancje agregujaca),
hyl (hialuronidaze), esp (biatko powierzch-
niowe). Przypuszcza sie, ze duza role w roz-
woju zakazenn wywotanych przez E. ceco-
rum moga odgrywac czynniki inwazyjno-
$ci tych drobnoustrojéw, warunkujace ich
wyzsza zjadliwos¢ (1, 5). Identyfikacja mo-
lekularna poszczegolnych markeréw zjadli-
wosci pozwoli na okreslenie ich czestosci
wystepowania wsrdd E. cecorum izolowa-
nych od kurczat chorych, jak i zdrowych
oraz na wyréznienie tzw. wirulotypéw,
zrozumienie patogenezy, a nawet umozli-
wi wykorzystanie ich w celu produkgji le-
kéw przeciwbakteryjnych (np. jako anty-
gendw w projektowaniu szczepionek, uzy-
cie inhibitoréw proteaz).

Rozwdj technik biologii molekularne;j
sprawil, Zze obok metod klasycznych sa
one wykorzystywane w diagnostyce zaka-
zen drobiu wywotanych przez Enterococ-
cus cecorum, zaczynaja by¢ wdrazane do
rutynowych badan, znajduja coraz szer-
sze zastosowanie i stwarzaja nowe moz-
liwosci diagnostyczne. Ponadto metody
oparte na analizie materialu genetyczne-
go charakteryzuja sie duza czuloscia, po-
wtarzalno$cia, pozwalaja na przyspieszenie
standardowej mikrobiologicznej procedury
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diagnostycznej Enterococcus cecorum, co
ma istotne znaczenie praktyczne.
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