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1. Wprowadzenie � w¹glik wczoraj i dzi�

W¹glik jest ostr¹ chorob¹ zaka�n¹ zwierz¹t ro�lino-
¿ernych, które po�rednio stanowi¹ g³ówne �ród³o zaka-
¿eñ ludzi i zwierz¹t drapie¿nych [8]. Zapisy historycz-
ne wskazuj¹, ¿e zoonoza ta trapi³a ludzko�æ ju¿ za
czasów Homera. Jej etiologiczny czynnik � laseczkê
w¹glika (Bacillus anthracis) � odkryto w pierwszej
po³owie XIX w. W tym czasie choroba dziesi¹tkowa³a
byd³o i owce w Europie [43]. Jej ofiarami stawali siê
czêsto ludzie, którzy zajmowali siê zaka¿onymi zwie-
rzêtami lub trudnili siê obróbk¹ produktów pochodze-
nia zwierzêcego. Wysok¹ �miertelno�æ na w¹glik od-
notowywano przewa¿nie w�ród osób zajmuj¹cych siê
prze³adunkiem skór i sier�ci zwierz¹t. W Polsce, jesz-
cze w latach miêdzywojennych w¹glik stanowi³ plagê.
Epidemie tej choroby zdarza³y siê corocznie jeszcze
w latach 1950�1960 [28]. Natomiast w kolejnym dwu-
dziestoleciu liczba zachorowañ uleg³a tak znacznemu

ograniczeniu, ¿e od pocz¹tku lat 90. przypadki tej cho-
roby odnotowywane by³y jedynie sporadycznie.

Obecnie w Europie naturalne epidemie w¹glika
w�ród zwierz¹t zdarzaj¹ siê w po³udniowych W³o-
szech [9]. Choroba ta wci¹¿ wystêpuje endemicznie
w azjatyckiej czê�ci Turcji [16], w Pakistanie i s¹-
siaduj¹cych prowincjach Indii [37], a tak¿e w Chi-
nach [39], w Afryce, w niektórych stanach USA [39]
i Ameryce Po³udniowej.

W przeciwieñstwie do pocz¹tkowego okresu
XX wieku, obecnie w¹glik jako odzwierzêca choroba
ludzi wystêpuje na tyle rzadko, ¿e lekarze klinicy�ci
maj¹ trudno�ci z jej szybkim i jednoznacznym rozpo-
znaniem. Taka sytuacja zaistnia³a w 2001 roku w USA,
gdzie dosz³o do epidemii tej choroby u ludzi [14].
Przyczyn¹ zaka¿eñ by³y przesy³ki pocztowe celowo
ska¿one przetrwalnikami B. anthracis i rozes³ane
w ramach dzia³añ o charakterze terrorystycznym.
Od tego czasu, w¹glik postrzegany jest przez opiniê
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publiczn¹ i ekspertów jako choroba, która mo¿e za-
groziæ spo³eczeñstwu na masow¹ skalê w wyniku aktu
terrorystycznego [4]. Z tego wzglêdu, w ostatnich la-
tach szczególn¹ wagê przywi¹zywano do badañ maj¹-
cych na celu rozwój metod umo¿liwiaj¹cych szybk¹
identyfikacjê laseczki w¹glika oraz pozwalaj¹cych na
efektywne ró¿nicowanie szczepów tego drobnoustroju,
celem zwiêkszenia skuteczno�ci dochodzenia epide-
miologicznego ognisk w¹glika. Po�rednio, dzia³ania
te przyczyni³y siê te¿ do znacznego wzrostu wiedzy
w zakresie biologii, molekularnej epidemiologii i filo-
genetyki B. anthracis.

2. W¹glik: rezerwuar, objawy, leczenie i zapobieganie

Naturalnym rezerwuarem laseczki w¹glika jest gle-
ba ska¿ona przetrwalnikami B. anthracis. Przetrwal-
niki, zwane potocznie sporami, s¹ odporne na skrajne
warunki �rodowiska, podstawowe �rodki higieniczne
i dezynfekcyjne, a ponadto mog¹ przez dziesiêciolecia
zachowywaæ zdolno�æ wywo³ywania zaka¿eñ. W okre-
sie ulewnych deszczy przetrwalniki laseczki w¹glika
s¹ wymywane z gleby i zostaj¹ przenoszone przez
wodê do zag³êbieñ terenu, gdzie po opadniêciu wody
osadzaj¹ siê na powierzchni ro�lin znajduj¹cych siê na
ich dnie [8]. Nastêpnie, wraz z ro�linno�ci¹, przetrwal-
niki s¹ zjadane, a tak¿e wdychane przez ¿eruj¹ce zwie-
rzêta ro�lino¿erne, u których dochodzi do �kie³kowa-
nia� przetrwalników (germinacja) i rozwiniêcia siê form
wegetatywnych � Gram-dodatnich laseczek w¹glika.
Formy wegetatywne dziêki wytwarzaniu specyficznej
toksyny i obfitej otoczki szybko mno¿¹ siê w organiz-
mie zwierzêcia, licznie wystêpuj¹ we krwi oraz w in-
nych p³ynach ustrojowych i w okresie 2�4 dni powo-
duj¹ toksemiê i �mieræ zwierzêcia. Zgon poprzedzony
jest z regu³y silnymi zaburzeniami neurologicznymi,
które zwiêkszaj¹ podatno�æ zwierzêcia na atak dra-
pie¿ników, czy te¿ w przypadku zwierz¹t hodowlanych,
wp³ywaj¹ na podjêcie decyzji o ich uboju.

Laseczki w¹glika znajduj¹ce siê p³ynach ustrojo-
wych bardzo szybko wytwarzaj¹ przetrwalniki, które
wraz z p³ynami fizjologicznymi wyciekaj¹ ze zw³ok
do gruntu lub zaka¿aj¹ zwierzêta drapie¿ne albo ludzi
zajmuj¹cych siê obróbk¹ skór, sier�ci i ko�ci zwierz¹t
zaka¿onych tym drobnoustrojem [42].

W zale¿no�ci od wrót zaka¿enia u ludzi wyró¿nia
siê trzy podstawowe kliniczne postaci w¹glika: skórn¹,
p³ucn¹ i ¿o³¹dkowo-jelitow¹ [15].

Postaæ skórna, do której dochodzi poprzez przenik-
niêcie przetrwalników w¹glika przez skórê w miejscach
zranieñ, jest najczê�ciej obserwowana u osób maj¹cych
kontakt z chorymi zwierzêtami lub trudni¹cych siê tra-
dycyjn¹ upraw¹ ziemi na obszarach ska¿onych prze-
trwalnikami. W miejscu wnikniêcia przetrwalników,

na skórze pojawia siê charakterystyczna czarna krosta
ze strupem otoczonym pêcherzykami [15]. Postaæ
skórna, zw³aszcza zlokalizowana z dala od g³owy
(d³onie, stopy) czêsto ulega samowyleczeniu w ci¹gu
kilku tygodni. Przy innym umiejscowieniu zmian,
mo¿e doj�æ do przedostania siê laseczek w¹glika do
krwioobiegu i wstêpuj¹cej posocznicy, która od trze-
ciej doby po wyst¹pieniu pierwszych objawów jest
z regu³y �miertelna, nawet gdy stosuje siê w³a�ciw¹
antybiotykoterapiê [42].

Postaæ p³ucna w¹glika rozwija siê u osób, które
przebywa³y w pomieszczeniach, w których rozpylone
by³y przetrwalniki B. anthracis. W XIX wieku, ta po-
staæ choroby wystêpowa³a u dokerów w Anglii, którzy
zajmowali siê prze³adunkiem importowanych skór,
sier�ci i runa owczego. Aktualnie na wyst¹pienie po-
staci p³ucnej nara¿one mog¹ byæ g³ównie ofiary ataku
bio-terrorystycznego. Przyjmuje siê, ¿e do efektyw-
nego zaka¿enia cz³owieka wystarcza dawka 8�10 tys.
przetrwalników [15]. Zaka¿enie objawia siê jako ostre,
przypominaj¹ce grypê, zapalenie dróg oddechowych,
które po 2�4 dniach przechodzi w ciê¿k¹ niewydol-
no�æ oddechow¹ z towarzysz¹ca posocznic¹. Z regu³y
chorzy, u których pojawi³y siê takie objawy umieraj¹
w ci¹gu kolejnych 36�48 godzin nawet, gdy s¹ pod-
dawani w³a�ciwej antybiotykoterapii i leczeniu obja-
wowemu [15].

Postaæ ¿o³¹dkowo-jelitowa wystêpuje u osób które
spo¿y³y miêso zwierzêcia chorego na w¹glik, a w szcze-
gólno�ci, gdy nie zosta³o ono poddane d³ugotrwa³ej
obróbce termicznej. Objawy zaka¿enia s¹ nietypowe
(nudno�ci, bóle brzucha, gor¹czka i krwawa biegunka).
U 25�60% osób zaka¿onych dochodzi do toksemii,
sinicy i zgonu w okresie od 2 do 5 dni od wyst¹pienia
objawów. Podobnie jak przy postaci p³ucnej szanse na
wyleczenie s¹ nik³e.

Leczenie polega na jak najwcze�niejszym podaniu
antybiotyku i ewentualnym leczeniu objawowym. Wiêk-
szo�æ dzikich szczepów laseczki w¹glika jest wra¿li-
wa na penicylinê, doksycyklinê, makrolidy i ciproflo-
ksacynê [15]. U osób, u których podejrzewana jest
inhalacja przetrwalników B. anthracis wskazane jest
stosowanie antybiotykoterapii prewencyjnej przez
6 dni, a niekiedy tak¿e przez okres do 40 dni. Szcze-
pienia daj¹ pó�n¹ i krótkotrwa³¹ odporno�æ. Przezna-
czone s¹ dla osób z grup ryzyka.

Zapobieganie szerzeniu siê w¹glika u zwierz¹t ho-
dowlanych polega na odizolowaniu i sanitarnym uboju
osobników zaka¿onych lub podejrzanych o zaka¿enie
oraz w³a�ciwej utylizacji zw³ok � spalenie lub osta-
tecznie umieszenie zw³ok w g³êbokim wykopie [15].
Do niedawna zalecano te¿ posypywanie zw³ok wapnem
chlorowanym, lecz ostatnie doniesienia wskazuj¹, ¿e
zabieg ten mo¿e byæ niewskazany [3]. Pomocne bywa
te¿ stosowanie szczepieñ zapobiegawczych u zwierz¹t
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na terenach przyleg³ych do miejsca wyst¹pienia za-
chorowañ [15], gdy¿ istnieje mo¿liwo�æ roznoszenia
choroby przez owady gryz¹ce [8].

2.1. W¹glik � wystêpowanie dawniej i obecnie

Zdaniem czê�ci autorów, pi¹ta i szósta plaga egip-
ska opisana w Biblii mo¿e prawdopodobnie stanowiæ
jeden z najstarszych zapisów �wiadcz¹cych o wystêpo-
waniu w¹glika. Wiernie przypominaj¹ce w¹glik opisy
objawów chorobowych u ludzi i zwierz¹t mo¿na zna-
le�æ ju¿ w zapiskach antycznych [43]. Wyniki analizy
tych zapisów sugeruj¹, ¿e w¹glik towarzyszy³ cz³owie-
kowi ju¿ w czasach bitwy o Trojê. Na przestrzeni wie-
ków w¹glik opisywany by³ wielokrotnie, tak¿e w pis-
mach Hipokratesa, Galena i autorów z X wieku. We
Francji, W³oszech, Anglii, Polsce i Wêgrzech w¹glik
pojawia³ siê czêsto w tekstach ró¿nych autorów z okre-
su XVI�XVIII w [43]. W kolejnym stuleciu, choroba
ta stanowi³a istotny problem zdrowotny ludzi i by³a
powa¿n¹ przyczyn¹ strat w hodowli zwierz¹t.

Zapisy historyczne i dane epidemiologiczne wska-
zuj¹, ¿e w¹glik w Polsce wystêpowa³ od dawna i sta-
nowi³ powa¿ny problem. Dane z lat 1923�1927 poka-
zuj¹, ¿e w tym okresie chorobê rozpoznano u 19 tys.
zwierz¹t w 4,5 tys. gospodarstw w Polsce [28]. Rocz-
nie zaka¿eniu ulega³o w tym czasie oko³o 60 osób.
W latach 1951�1961 liczba zachorowañ u ludzi w kraju
spad³a do oko³o 10 przypadków rocznie, podczas gdy
na pó³wyspie Iberyjskim i Apeniñskim oraz na Ba³ka-
nach zachorowania stwierdzano u setek osób [28].

W czasach obecnych zachorowania ludzi na w¹glik
w Polsce praktycznie nie wystêpuj¹. Odnotowywane s¹
one natomiast w Azji Mniejszej i przylegaj¹cej czê�ci
Indii [37]. Na pocz¹tku 2010 r. pojawi³y siê alarmuj¹ce
doniesienia o przypadkach tej choroby w Szkocji
[36] i w Niemczech [35]. £¹cznie zaka¿enie laseczk¹
w¹glika potwierdzono u 15 osób, z których 8 zmar³o.
�ród³em zaka¿enia by³a prawdopodobnie heroina
zanieczyszczona przetrwalnikami B. anthracis, któr¹
narkomani podawali sobie do¿ylnie.

W USA stwierdzano te¿ przypadki zaka¿eñ lasecz-
k¹ w¹glika u rzemie�lników wytwarzaj¹cych ludowe
instrumenty muzyczne, g³ównie bêbny. Instrumenty te
by³y wytwarzane z zachowaniem tradycyjnej afrykañ-
skiej technologii i naturalnych materia³ów. Przypadki
w¹glika odnotowywano te¿ sporadycznie u osób wy-
korzystuj¹cych tego typu instrumenty.

W od wielu lat ogniska w¹glika u zwierz¹t zda-
rza³y siê w USA, g³ównie w stanach Nebraska, Iowa
i w obu stanach Dakota oraz w okolicach stanu Teksas
[39]. W Europie zachorowania odnotowywano we
W³oszech i Francji [9]. W Australii, gdzie chorobê
tê uznano za opanowan¹, na prze³omie lat 2007 i 2008

w rejonie miejscowo�ci Hunter Valley nieoczekiwanie
pojawi³o siê du¿e ognisko w¹glika u byd³a [7]. Uzna-
no, ¿e zwierzêta zakazi³y siê przetrwalnikami pozo-
sta³ymi po ubieg³ych epidemiach, z których ostatnia
mia³a miejsce w 1939 r. Przetrwalniki te zosta³y
wymyte z gleby przez ulewne deszcze, które pada³y
w po³owie i pod koniec 2007 r. Wed³ug ostatnich
danych prasowych, podobna sytuacja mia³a równie¿
niedawno miejsce w S³owacji. Natomiast u dzikich
zwierz¹t epidemie w¹glika odnotowywane s¹ regular-
nie w parkach narodowych w USA i Kandzie [29], we
W³oszech [8] i w RPA [40].

2.2. W¹glik jako broñ biologiczna
i czynnik terroryzmu

W okresie I wojny �wiatowej podjêto pierwsze
próby wykorzystania w¹glika jako broni biologicznej.
W trakcie II wojny �wiatowej zainteresowanie militar-
nym wykorzystaniem laseczki w¹glika zacznie wzros³o
w Wielkiej Brytanii i USA [43]. W kolejnych latach
dzia³ania te rozwija³ ZSRR, a¿ do powa¿nego wypadku
w Swierd³owsku, gdzie w 1979 roku w wyniku awarii
zachorowa³o i zmar³o kilkadziesi¹t osób [31].

W czerwcu 1993 roku terrory�ci z japoñskiej sekty
Aum Shinrikyo po raz pierwszy wykorzystali hodow-
lê laseczek w¹glika przeciwko mieszkañcom miasta
Kameido [18]. Szczê�liwie, aparat rozpylaj¹cy zawie-
sinê bakteryjn¹ zosta³ szybko wykryty, a szczep którym
pos³u¿yli siê terrory�ci by³ szczepem szczepionkowym,
o obni¿onej zjadliwo�ci, dziêki czemu atak ten nie spo-
wodowa³ ofiar. Kolejny atak bio-terrorystyczny mia³
miejsce w USA w 2001 roku. £¹cznie zaka¿eniu uleg³y
tam 22 osoby, z czego 5 zmar³o [14].

3. Charakterystyka i czynniki chorobotwórczo�ci
laseczki w¹glika

Formy wegetatywne B. anthracis s¹ Gram-dodat-
nimi laseczkami tworz¹cymi charakterystyczne kolonie
na po¿ywce z dodatkiem krwi baraniej, które kszta³-
tem przypominaj¹ g³owê meduzy. Wiêkszo�æ dzikich
szczepów nie wykazuje zdolno�ci do ruchu i hemolizy,
choæ znane s¹ wyj¹tki [42]. Chorobotwórczo�æ laseczki
w¹glika zwi¹zana jest g³ównie z dwoma czynnikami:
toksyn¹ i otoczk¹.

W 1961 roku wykazano ¿e, toksyna w¹glika sk³ada
siê z trzech komponentów: czynnika obrzêku (Edema
factor) czynnika letalnego (Lethal factor) oraz antygenu
ochronnego (Protective anigen), a w latach 1980�1989
poznano sekwencje aminokwasowe tych podjednostek
i opracowano model dzia³ania toksyny [25]. Wyka-
zano, ¿e podjednostki toksyny kodowane s¹ przez
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geny: pagA, lef i cya zlokalizowane w plazmidzie
pX01 (181,6 kpz). Geny te znajduj¹ siê w obrêbie wys-
py patogenno�ci o wielko�ci 44,8 kb, która obejmuje
równie¿ geny regulatorowe, kontroluj¹ce wytwarzanie
toksyny. Wyspa ta zawiera tak¿e geny odpowiedzialne
za proces kie³kowania przetrwalników, zgrupowane
w operon gerX [30].

Otoczkê, bêd¹c¹ drugim istotnym czynnikiem cho-
robotwórczo�ci B. anthracis, opisano w 1903 roku.
W latach 1933�1937 uda³o siê j¹ oczy�ciæ i wykazaæ,
¿e zbudowana jest z polimeru kwasu D-glutaminowe-
go [27]. Prawie piêædziesi¹t lat pó�niej stwierdzono,
¿e wytwarzanie otoczki warunkuj¹ geny capA, capB
i capC, zlokalizowane w plazmidzie pX02 (96,2 kpz).
Geny te wraz z genem dep zwi¹zanym z depolime-
ryzacj¹ otoczki, tworz¹ w plazmidzie pXO2 wyspê
patogenno�ci [27, 33]. Pó�niejsze badania przyczyni³y
siê do identyfikacji czynników inicjuj¹cych wytwarza-
nie toksyny i otoczki oraz lepszego poznania mecha-
nizmów reguluj¹cych procesy wytwarzania i kie³ko-
wania przetrwalników B. anthracis.

Analiza porównawcza kompletnych genomów ró¿-
nych szczepów B. anthracis wykaza³a, ¿e drobno-
ustroje nale¿¹ce do tego gatunku charakteryzuj¹ siê
niezmiernie wysokim podobieñstwem sekwencji nu-
kleotydów oraz niemal bez wyj¹tku, posiadaj¹ iden-
tyczn¹ organizacjê genomu [20]. Warto zauwa¿yæ,
¿e blisko 37% szczepów B. anthracis znajduj¹cych siê
obecnie w kolekcjach laboratoryjnych na �wiecie wy-
kazuje zró¿nicowanie nie przekraczaj¹ce 100 pojedyn-
czych mutacji punktowych (SNPs) [21].

3.1. Bacillus cereus ssp. anthracis?

Badania molekularne przeprowadzone w ostatnim
dziesiêcioleciu pokaza³y, ¿e B. anthracis jest blisko
spokrewniony z kilkoma innymi gatunkami laseczek
z rodzaju Bacillus, okre�lanymi mianem �grupy Bacil-
lus cereus� [20]. Uwa¿a siê, ¿e laseczka w¹glika mo-
g³a wyewoluowaæ z gatunku B. cereus (sensu stricto)
lub B. thuringiensis, w wyniku pozyskania plazmidów
pX01 i pX02, które umo¿liwi³y temu drobnoustrojowi
skuteczne namna¿anie siê w organizmie zwierz¹t ro�-
lino¿ernych. Co wiêcej, stale ro�nie liczba danych
pi�miennictwa, które wskazuj¹, ¿e proces przechwy-
tywania plazmidów, wykazuj¹cych znacz¹ homologiê
do pX01 i pX02, przez ró¿ne szczepy B. cereus
i B. thuringiensis wci¹¿ zachodzi w �rodowisku [24].
Podobieñstwo �genetycznego szkieletu� laseczki w¹g-
lika i innych przedstawicieli grupy B. cereus, a tak¿e
fakt, ¿e czê�æ szczepów z tej grupy mo¿e posiadaæ plaz-
midy przypominaj¹ce pX01 i pX02 znacz¹co utrudnia
molekularn¹ identyfikacjê laseczki w¹glika, zw³aszcza
w próbkach materia³u ze �rodowiska [6, 24].

4. Identyfikacja laseczki w¹glika

Pocz¹tkowo identyfikacja B. anthracis ogranicza³a
siê do prób biologicznych na zwierzêtach. W 1903 roku
M c F a d y e a n  opracowa³ metodê barwienia b³êki-
tem metylenowym pozwalaj¹c¹ obserwowaæ otoczkê
B. anthracis. Od 1966 r. zastosowanie w izolacji
i identyfikacji laseczki w¹glika znalaz³o selektywne
pod³o¿e PLET (polimyksyna-lizozym-EDTA-octan ta-
lawy) opisane przez K n i s l e y a  [23]. W nielicznych
laboratoriach do identyfikacji B. anthracis wykorzys-
tywany jest te¿ specyficzny bakteriofag gamma, wy-
osobniony w 1955 r. przez B r o w n  i C h e r r y  [2].

Natomiast testami PCR poszukuje siê przewa¿nie
plazmidowych genów zwi¹zanych z wytwarzaniem
toksyny w¹glika lub otoczki, co wystarcza do identy-
fikacji dzikich szczepów B. anthracis lecz jest ma³o
przydatne dla wykrywania szczepów, które utraci³y
jeden lub dwa plazmidy. Co wiêcej, testy te mog¹
dawaæ wyniki w¹tpliwe lub nawet fa³szywie dodatnie,
gdy w badanym materiale znajdowaæ siê bêd¹ laseczki
z grupy B. cereus posiadaj¹ce plazmidy homologiczne
do pX01 i pX02 [32, 33]. Chocia¿, sytuacja taka zda-
rza siê w diagnostyce w¹glika rzadko, to mo¿e ona sta-
nowiæ istotny problem w badaniach próbek materia³u
�rodowiskowego na obecno�æ laseczki w¹glika [6]. Dla-
tego, dla potrzeb identyfikacji B. anthracis opracowano
szereg chromosomalnych markerów, w tym: BA813,
SG749 [5], rpoB [45], z których najbardziej swoisty
jest regulatorowy gen plcR [19]. Gen ten zawiera poje-
dyncz¹ mutacjê punktow¹ typu non-sens, która powo-
duje, ¿e jego produkt ulega skróceniu u B. anthracis
podczas, gdy u innych szczepów z grupy B. cereus jest
on wytwarzany w normalnej d³ugo�ci. Uwa¿a siê, ¿e
zmiana wielko�ci bia³ka regulatorowego PlcR wp³y-
wa na szereg funkcji w komórce, odró¿niaj¹c laseczkê
w¹glika od innych laseczek z grupy B. cereus [1]. Co
wa¿ne, obecno�æ tej mutacji w plcR mo¿na wykryæ przy
ju¿ u¿yciu podstawowych technik molekularnych [11].

5. Rozwój metod typowania szczepów
laseczki w¹glika

Badania prowadzone w latach 1990�2000 pokaza³y,
¿e szczepy B. anthracis charakteryzuj¹ siê znikomym
zró¿nicowaniem genetycznym. Zauwa¿ono, ¿e tech-
niki przydatne do genotypowania innych bakterii,
w tym PFGE (makrorestrykcyjna analiza chromoso-
malnego DNA i elektroforeza w zmiennym polu elek-
trycznym), s¹ bezu¿yteczne przy próbach typowania
szczepów laseczki w¹glika. Dopiero zastosowanie me-
tody AFLP (polimorfizm amplifikowanych fragmen-
tów restrykcyjnych) pozwoli³o dokonaæ pierwszej uda-
nej próby ró¿nicowania szczepów laseczki w¹glika, co
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przyczyni³o siê do odkrycia dwóch g³ównych linii filo-
genetycznych B. anthracis [13]. Opracowanie bardziej
wydajnych metod ró¿nicowania szczepów laseczki
w¹glika sta³o siê mo¿liwe dopiero po poznaniu se-
kwencji nukleotydowej genomu B. anthracis [38]. Wy-
si³ki w tym zakresie zosta³y zintensyfikowane po wy-
darzeniach z 2001 r. w USA tak, ¿e do chwili obecnej
poznane zosta³y genomy piêciu szczepów B. anthracis.
Porównawcza analiza genomów ró¿nych szczepów la-
seczki w¹glika potwierdzi³a wyj¹tkow¹ genetyczn¹
jednorodno�æ tego drobnoustroju [44].

5.1. MLVA

Dochodzenie epidemiologiczne ognisk w¹glika nie-
zmiernie u³atwi³a nowa metoda genotypowania B. an-
thracis, wykorzystuj¹ca polimorfizm tandemowych
sekwencji powtórzonych: variable-number tandem-
repeats (VNTR) [17]. Sekwencje te charakteryzuje tak
wysoka zmienno�æ, ¿e uznawane s¹ one za najbardziej
polimorficzne odcinki genomu bakteryjnego. Metoda
ta, zwana multiple-locus VNTR-analysis (MLVA), zo-
sta³a opracowana w 2000 roku. Dziêki wykorzystaniu
o�miu wysoce polimorficznych markerów VNTR (vrrA,
vrrB1, vrrB2, vrrC1, vrrC2, CG3, pXO1-aat, pXO2-at)
po raz pierwszy osi¹gniêto wysoki potencja³ dyskry-
minacyjny w ró¿nicowaniu szczepów B. anthracis.
Wyró¿niono 89 genotypów w�ród 426 szczepów la-
seczki w¹glika, co pokaza³o, ¿e MLVA jest skuteczn¹
metod¹ genotypowania B. anthracis.

Aby zapewniæ wy¿szy potencja³ ró¿nicuj¹cy me-
tody MLVA, w kolejnych latach zwiêkszono liczbê
markerów VNTR do 15 [44], a nawet do 25 [26], uzys-
kuj¹c szczegó³owy wgl¹d w globaln¹ i lokalna struk-
turê populacji B. anthracis. Metoda ta umo¿liwi³a
przygotowanie dok³adnych modeli filogenetycznych
B. anthracis [17, 39, 44].

5.2. SNR

W 2006 roku opracowano now¹ metodê subtypo-
wania B. anthracis, która pozwala³a na ró¿nicowanie
szczepów nale¿¹cych do tego samego genotypu MLVA
[41]. Metoda ta przypomina swoimi za³o¿eniami MLVA
lecz przedmiot analizy stanowi 21 markerów (loci) za-
wieraj¹cych powtórzenia jednonukleotydowe (Single
Nucleotide Repeats). Metoda SNR wymaga stosowa-
nia technik gwarantuj¹cych odró¿nianie odcinków
DNA ró¿ni¹cych siê tylko pojedynczym nukleotydem.
Ze wzglêdu na du¿¹ pracoch³onno�æ tego typu analiz,
inni autorzy wykorzystywali w swoich badaniach je-
dynie cztery markery wykazuj¹ce najwiêkszy poten-
cja³ ró¿nicuj¹cy [22]. Metoda SNR okaza³a siê przy-
datna w epidemiologicznym dochodzeniu lokalnych
ognisk w¹glika u dzikich zwierz¹t [9].

5.2. canSNPs

Porównawcza analiza genomów ró¿nych szczepów
laseczki w¹glika umo¿liwi³a opracowanie kolejnej
metody ró¿nicowania B. anthracis [44]. Metoda ta wy-
korzystuje 14 specyficznych loci zawieraj¹cych punk-
towe mutacje reprezentatywne dla 12 linii filogene-
tycznych B. anthracis [34, 39]. Mutacje te, a w³a�ciwie
polimorficzne nukleotydy, nazywane s¹ polimorfizma-
mi kanonicznymi (canSNP), gdy¿ pozwalaj¹ zidentyfi-
kowaæ poszczególne linie filogenetyczne B. anthracis
bez konieczno�ci ka¿dorazowego badania kilkuset
nukleotydów polimorficznych rozproszonych w ca³ym
genomie [34]. Ta nowa metoda typowania jest czêsto
stosowana w po³¹czeniu z MLVA [44, 39] i mo¿e byæ
szczególnie przydatna w charakteryzowaniu szczepów
wyosobnionych w trakcie dochodzeñ epidemiologicz-
nych ognisk w¹glika i w rekonstrukcjach filogenetycz-
nych [44, 39, 31].

6. Filogeneza i molekularna epidemiologia
laseczki w¹glika

Wyniki badañ szczepów pochodz¹cych z wielu
krajów (USA, Francja, Polska, W³ochy, RPA, Kanada,
Rosja, Chiny) pokazuj¹, ¿e w¹glik jest zoonoz¹ wy-
wodz¹c¹ siê z po³udnia Afryki, która rozprzestrzeni³a
siê globalnie wraz z wêdrówkami plemion pasterskich
[44]. Choroba dotar³a do Europy, Azji i jedwabnym
szlakiem do Chin [39]. W 1847 roku w¹glik zosta³
zawleczony przez osadników do Australii. Podobnie,
w pocz¹tku XIX wieku w¹glik dotar³ do po³udniowych
rejonów Ameryki Pó³nocnej [39]. Natomiast do pó³noc-
nej czê�ci tego kontynentu choroba mog³a zostaæ zawle-
czona ju¿ przez pierwotne plemiona wêdrowne, które
kilka tysiêcy lat temu przeby³y Cie�ninê Beringa [39].

Wyniki przeprowadzonego niedawno genotypowa-
nia szczepów B. anthracis wyizolowanych w Chinach
wskazuj¹, ¿e wystêpuj¹cy na po³udniu USA szczep
Ames wywodzi siê najprawdopodobniej z Chin, a nie
z Europy czy te¿ z Ameryki Pó³nocnej [39].

6.1. Zró¿nicowanie szczepów B. anthracis
w skali globalnej

Po³¹czenie MLVA i can-SNP pozwoli³o uzyskaæ
szczegó³owy wgl¹d w przebieg i dynamikê lokalnych
epidemii w¹glika, a tak¿e umo¿liwi³o stworzenie ujed-
noliconego, modelu filogenetyczno-geograficznego
B. anthracis w skali globalnej [44, 39].

Obecnie wiadomo, ¿e gatunek B. anthracis obejmu-
je dwie g³ówne linie filogenetyczne: A i B, z których
linia A grupuje liczne i wyra�nie zró¿nicowane szcze-
py wystêpuj¹ce obecnie na wszystkich zamieszka³ych
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przez cz³owieka kontynentach, za� linia B ogranicza
siê do szczepów wystêpuj¹cych w po³udniowej czê�ci
Afryki (B1), których czê�æ równie¿ trafi³a do Europy
(linia B2), gdzie utrzymuj¹ siê od lat w swojej niszy
ekologicznej [10, 21]. Szczepy z grupy B2 wykrywa-
no we Francji, w Polsce i na Ba³kanach [10]. Ponadto
w Ameryce Pó³nocnej znaleziono te¿ nieliczne szcze-
py, które reprezentuj¹ odrêbn¹ liniê filogenetyczn¹ � C.
Czê�æ autorów uwa¿a, ¿e linia C obejmuje filogene-
tycznie najstarsze szczepy B. anthracis [34]. Szczepy
linii C wykryto w trakcie szeroko zakrojonych badañ,
które nie by³y jak dot¹d prowadzone na tak¹ skalê
poza USA, z tego wzglêdu nie mo¿na jednoznacznie
wykluczyæ wystêpowania szczepów linii C tak¿e na
innych kontynentach.

Szczepy B. anthracis z linii A reprezentuj¹ dwa du¿e
rejony geograficzne: zachodni¹ Amerykê Pó³nocn¹
(WNA) i Eurazjê (TEA), które ³¹cznie obejmuj¹ oko³o
37% populacji. Ponadto mo¿na tu wyró¿niæ te¿ dwie
kolejne grupy szczepów: Vollum (5%) i Ames (1%).

W�ród szczepów z linii B dominuje afrykañska
podgrupa B1 � do niedawna uwa¿ana za najbardziej
pierwotn¹ populacjê laseczki w¹glika � obejmuj¹ca
oko³o 6%, a tak¿e mniej liczna afro-europejska gru-
pa B1 (1%). Szczepy linii C obejmuj¹ zaledwie 0,2%
populacji.

Na obszarze obu Ameryk dominuj¹ liczebnie klo-
ny B. anthracis z linii A reprezentuj¹ce jednakowy lub
zbli¿ony typ MLVA i canSNP, co mo¿e byæ nastêp-
stwem wzglêdnie niedawnego zawleczenia choroby
i szybkiego szerzeniem siê jej czynnika etiologiczne-
go, czemu sprzyjaæ mo¿e intensywna hodowla byd³a
w formie du¿ych stad. Porównywalny stopieñ klonal-
no�ci obserwowano te¿ w�ród szczepów B. anthracis
wyizolowanych w Australii [44], gdzie w¹glik zawle-
czono zaledwie 160 lat temu.

6.2. Zró¿nicowanie izolatów B. anthracis
w epidemiach lokalnych

Badania prowadzone w Parku Narodowym Pollino,
Basilicata w po³udniowych W³oszech, gdzie od lat
okresowo zdarzaj¹ siê naturalne epidemie w¹glika
w�ród dziko-¿yj¹cych zwierz¹t ro�lino¿ernych pozwo-
li³y �ledziæ cykle epidemiczne w¹glika i wykaza³y
jedynie �ladowy zakres molekularnego zró¿nicowania
poszczególnych izolatów B. anthracis wyosabnionych
od kolejnych zwierz¹t, które pad³y na w¹glik w trakcie
szerzenia siê epidemii tej choroby [9]. Wyniki tych ba-
dañ pokaza³y, ¿e z jednym wyj¹tkiem, zachorowania
w 41 ogniskach, do których dosz³o w trakcie epidemii,
spowodowane by³y tym samym szczepem B. anthracis.
Szczep ten wystêpowa³ na terenie parku od lat. Po-
dobnych informacji dostarczy³y te¿ wyniki analogicz-
nych badañ przeprowadzonych w Kanadzie [29].

7. Charakterystyka molekularna szczepów
laseczki w¹glika w Polsce

Przeprowadzone metod¹ MLVA retrospektywne ba-
dania szczepów B. anthracis wyizolowanych w Polsce
[10, 12] wykaza³y wysoki, w porównaniu do innych
krajów europejskich, stopieñ zró¿nicowania szczepów
laseczki w¹glika w kraju. Dostêpne dane pi�miennic-
twa wskazuj¹, ¿e na terenie Polski wystêpowa³y szcze-
py B. anthracis nale¿¹ce przynajmniej do 7 ró¿nych
genotypów MLVA, które reprezentowa³y dwie g³ówne
linie filogenetyczne A i B (B2). Tak znaczne zró¿nico-
wanie populacji B. anthracis w Polsce mo¿e byæ na-
stêpstwem efektywnej, lokalnej ewolucji szczepów tego
drobnoustroju, która zachodzi³a przez kolejne stulecia,
podczas rokrocznych epidemii w¹glika. Ponadto, szcze-
py z ró¿nych rejonów Europy i Azji Mniejszej mog³y
byæ na przestrzeni stuleci sprowadzane na teren Polski
wraz z migruj¹cymi stadami byd³a, owiec i koni,
w nastêpstwie licznych dzia³añ wojennych b¹d� wy-
miany handlowej.

8. Podsumowanie

W¹glik, jako choroba zwierz¹t i ludzi zosta³a w Pol-
sce i w Europie niemal ca³kowicie wyeliminowana,
choæ s¹ regiony gdzie wci¹¿ wystêpuje ona endemicz-
nie. Nale¿y te¿ pamiêtaæ, ¿e przetrwalniki B. anthracis
zachowuj¹ ¿ywotno�æ przez wiele dziesiêcioleci i przy
korzystnych warunkach pogodowych (ulewne deszcze,
powodzie) mog¹ zostaæ wyp³ukane z gleby i wywo³aæ
lokalne ogniska w�ród zwierz¹t na terenach, na których
od dziesiêcioleci nie obserwowano tej choroby. Z tego
wzglêdu konieczne jest podtrzymywanie sta³ej zdolno�-
ci do szybkiej identyfikacji i typowania tego drobno-
ustroju w kraju, co ze wzglêdów ekonomicznych powin-
no byæ w gestii sta³ego, referencyjnego laboratorium.

Badania przeprowadzone w ostatniej dekadzie po-
zwoli³y poznaæ filogenezê i molekularn¹ epidemiologiê
laseczki w¹glika, czyli dostrzec zale¿no�ci pomiêdzy
zró¿nicowaniem genetycznym szczepów B. anthracis,
a ich geograficznym wystêpowaniem, sposobem sze-
rzenia siê w trakcie epidemii, rezerwuarem i historycz-
nym pochodzeniem. Drobnoustrój ten od wieków to-
warzyszy³ ludzko�ci i wraz z jej ekspansj¹ wkracza³ na
nowe tereny i zajmowa³ nowe nisze ekologiczne [21],
w których pozostanie jeszcze przez wiele pokoleñ.
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