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S t r e s z c z e n i e

Wstęp. Gronkowce, pałeczki Gram-ujemne, jak również grzyby drożdżopodobne są 
najczęstszymi czynnikami etiologicznymi u chorych otrzymujących całkowite żywienie po-
zajelitowe (TPN). Wśród grzybów drożdżopodobnych gatunkiem dominującym jest Can-
dida spp.

Cel pracy. Celem przedstawionej pracy była analiza pokrewieństwa genetycznego 
techniką RAPD szczepów dwóch gatunków: C. albicans i C. glabrata.

Materiał i metody. Analiza pokrewieństwa genetycznego była przeprowadzona na kli-
nicznych szczepach grzybów drożdżopodobnych izolowanych od chorych otrzymujących 
TPN. Badaniu poddano 31 szczepów Candida glabrata oraz 13 Candida albicans. Badanie 
pokrewieństwa zostało przeprowadzone przy użyciu metody RAPD.

Wyniki. Wśród grupy 55 szczepów grzybów drożdżopodobnych izolowanych od 
37 pacjentów, najliczniejszą grupę stanowiła C. glabrata. Na podstawie analizy wzorów 
prążkowych pośród wszystkich szczepów C. glabrata wyodrębniono 8 typów genetycz-
nych. Drugim najczęściej izolowanym gatunkiem była C. albicans. Na podstawie analizy 
wzorów molekularnych szczepów Candida albicans metodą RAPD wyodrębniono 5 typów 
genetycznych.

Wnioski. 1. Gatunkiem dominującym w materiałach klinicznych od chorych była Can-
dida glabrata z dużą różnorodnością profili genetycznych. 2. Na podstawie analizy pokre-
wieństwa wykazano 5 przypadków klonalnego rozprzestrzenia się w środowisku szpital-
nym szczepów C. glabrata. 3. Klon trzeciego typu genetycznego C. glabrata dwukrotnie 
spowodował infekcję szpitalną. 4. Wśród szczepów C. albicans zaobserwowano dwukrot-
nie transmisje klonu w środowisku szpitalnym (klon typu 2 i 3).

S u m m a r y

Introduction. The most common etiological infection factors, concerning the patients 
with TPN, are: staphylococci, gram-negative bacilli, as well as yeastlike fungi. In clinical 
specimens, the predominant genus of yeastlike fungi, as isolated from the patients with 
TPN, is Candida spp.

Aim. The study was to epidemiologically analyse Candida albicans and Candida 
glabrata with RAPD.

Material and methods. Epidemiological analysis was conducted on clinical isolates of 
the yeastlike fungi cultured from patients who received TPN support. In total 31 C. glabrata 
and 13 C. albicans were examined. The relatedness analysis was performed with RAPD 
method (random amplified polymorphic DNA).
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WSTĘP
Chorzy otrzymujący całkowite żywienie parenteralne 

stanowią jedną z grup ryzyka wystąpienia infekcji grzy-
biczej, wśród których dominuje rodzaj Candida. Wro-
tami zakażenia w tej grupie chorych są przede wszyst-
kim zanikające kosmki jelita cienkiego, poprzez które 
dochodzi do translokacji patogenu z jego normalnego 
miejsca bytowania (infekcja endogenna), co prowadzi 
do kolonizacji narządów (1). Wśród chorych TPN moż-
liwe jest także zakażenie egzogenne, którego źródłem 
jest skolonizowany cewnik żyły centralnej. Infekcje 
odcewnikowe postrzegane są jako jedne z najważniej-
szych komplikacji związanych z TPN (2, 3). Typowanie 
genetyczne szczepów drożdżaków z rodzaju Candi-
da stanowi obecnie jeden z ważniejszych kierunków 
badań w przypadku podejrzenia krzyżowego przeno-
szenia tych drobnoustrojów (4-7). Technika RAPD jest 
jedną z częściej wykorzystywanych metod molekular-
nych badania pokrewieństwa szczepów. Umożliwia 
ona ustalenie genetycznej różnorodności pomiędzy 
szczepami Candida spp. (8-10). Wyniki uzyskiwane 
przy użyciu techniki RAPD są powtarzalne wyłącznie 
w obrębie laboratorium. Technika jest prosta w wyko-
naniu i szybko umożliwia identyfikację wzorów moleku-
larnych izolatów Candida (11). Metoda daje możliwość 
ustalenia podobieństw i różnic genetycznych pomiędzy 
wieloma izolatami uzyskanymi od jednego chorego, 
a także pomiędzy szczepami izolowanymi od kilku cho-
rych (5, 6, 8, 10, 12). Przy zastosowaniu metody RAPD 
możliwe jest różnicowanie następujących gatunków: 
C. albicans, C. galabrata, C. tropicalis, C. parapsilosis, 
C. krusei i C. lusitaniae (7, 9, 12-14). Stwierdzono, że 
analiza oportunistycznych patogenów z rodzaju Candi-
da za pomocą techniki RAPD daje wiarygodne wyniki 

identyfikacji potencjalnego źródła zakażenia (5, 11) oraz 
dróg ich transmisji w środowisku szpitalnym (7). Tech-
nika RAPD znalazła zastosowanie do analizy różnorod-
ności genotypowej i badania pokrewieństwa genetycz-
nego szczepów Candida pochodzących od chorych 
z upośledzonym układem odpornościowym, nosicieli 
wirusa HIV (8) i pacjentów z kandydemią (13). Typowa-
nie molekularne metodą RAPD wykorzystano również 
do analizy szczepów izolowanych od biorców narządów 
unaczynionych (15) oraz ustalenia potencjalnego źródła 
zakażenia grzybiczego u chorych otrzymujących całko-
wite żywienie pozajelitowe (16).

CEL PRACY

Celem przedstawionej pracy była analiza pokrewień-
stwa genetycznego oparta na technice RAPD szcze-
pów C. albicans i C. glabrata izolowanych od chorych 
otrzymujących całkowite żywienie pozajelitowe.

MATERIAŁ I METODY

Analiza pokrewieństwa genetycznego szczepów 
została przeprowadzona na 55 klinicznych izola-
tach grzybów drożdżopodobnych wyhodowanych 
od 37 chorych otrzymujących całkowite żywienie 
pozajelitowe. Chorzy byli hospitalizowani w Klinice 
Żywienia i Chirurgii Szpitala Klinicznego im. W. Or-
łowskiego w Warszawie. Tabela 1 przedstawia rodzaj 
materiału klinicznego oraz gatunki grzybów drożdżo-
podobnych wyhodowane z tych materiałów.

Do analizy molekularnej wybrano dwa dominujące 
gatunki drożdżaków – Candida albicans (13 szczepów) 
oraz Candida glabrata (31 szczepów). Pozostałe poje-
dyncze gatunki drożdżaków (11 szczepów) nie zostały 
włączone do badania pokrewieństwa genetycznego.

Results. Among the 55 strains of the yeastlike fungi isolated from 37 patients receiving 
TPN the most numerable group constituted C. glabrata. On the base of RAPD analysis 
among all strains from C. glabrata species of the study group 8 genetic types were distin-
guished. The second numerable isolated species C. albicans. On the base of RAPD anal-
ysis among all strains from C. albicans of the study group 5 genetic types were described.

Conclusions. 1. Candida glabrata was the dominant species in clinical specimens of 
patients undergoing parenteral nutrition with high diversity of genetic profiles of isolates. 
2. The relationship analysis demonstrated five cases of C. glabrata clonal spreading in 
a hospital environment. 3. The third type of C. glabrata genetic clone caused hospital infec-
tions twice. 4. Among the strains of C. albicans clone transmissions in a hospital environ-
ment was observed twice (clone type 2 and 3).

Tabela 1. Gatunki grzybów drożdżopodobnych oraz rodzaj materiału klinicznego.

Gatunek (liczba izolatów) Krew Mocz Stomia Wymaz 
z odbytu Plwocina Wymaz z jamy 

ustnej
Wydzielina 
oskrzelowa

Wymaz z szyjki 
macicy

Candida glabrata (31) 1 9 6 7 3 2 1 2

Candida albicans (13) 3 1 1 2 3 1 2 –

Candida tropicalis (3) 1 – 2 – – – – –

Candida parapsilosis (3) 3 – – – – – – –

Candida krusei (2) – 1 – – 1 – – –

Candida lusitaniae (2) – 1 1 – – – – –

Candida inconspicua (1) – – – – 1 – – –

Ogółem (n = 55) 8 12 10 9 8 3 3 2
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Posiewy wykonywano z materiałów klinicznych na 
podłoże Sabourauda z dodatkiem chloramfenikolu 
i gentamycyny (bioMérieux). Płytki z wykonanym po-
siewem inkubowano w 30°C przez 24-48 h. Identyfika-
cję uzyskanych szczepów przeprowadzono przy uży-
ciu testów ID 32C (bioMérieux) zgodnie z zaleceniami 
producenta.

Izolacja DNA genomowego i badanie 
pokrewieństwa szczepów

Izolację DNA genomowego wykonano zgodnie 
z protokołem dołączonym do zestawu izolacyjnego 
firmy EURx (Gdańsk, Polska) z trzydniowej hodowli 
wyizolowanych szczepów w 1,5 ml płynnego podłoża 
Sabourauda bez dodatku antybiotyków. Po usunięciu 
pozostałości pożywki komórki zostały poddane lizie 
enzymatycznej w buforze reakcyjnym zawierającym 
proteinazę K oraz rybonukleazę. Uzyskany lizat na-
noszony był na kolumienki izolacyjne i przemywany 
dwukrotnie buforem myjącym w celu usunięcia kom-
ponentów białkowo-lipidowych. Następnie dokonano 
elucji DNA związanego ze złożem przy użyciu buforu 
Tris pH8.0. Otrzymane DNA posłużyło do przeprowa-
dzenia dalszych etapów analiz.

Badanie pokrewieństwa szczepów Candida prze-
prowadzono metodą RAPD (ang. random amplified 
polymorphic DNA). Analiza opiera się na metodzie 
PCR przeprowadzanej z jednym niespecyficznym 
genowo starterem przy niskiej temperaturze topnie-
nia. Reakcja prowadzona była w termocyklerze DNA 
Engine (MJ Research, BioRad, Hercules, USA) w wa-
runkach 95°C-5’, 45 cykli 95°C-1’, 36°C-1’, 72°C-2’ 
w dwóch najliczniejszych grupach izolatów. Produkty 
reakcji rozdzielano elektroforetycznie w 2% żelu aga-
rozowym z dodatkiem bromku etydyny. Dla gatunku 
Candida glabrata użyto starteru CND1 o sekwencji 
5’ TGG TCG CGG C 3’. Natomiast dla izolatów C. al-
bicans użyto startera OPE-04 5’ GTG ACA TGC C 3’. 
Analizę wyników przeprowadzono przy użyciu progra-
mu GeneTools firmy Syngene (Cambridge, Wielka Bry-
tania).

WYNIKI

Wśród szczepów grzybów drożdżopodobnych po-
chodzących od 37 chorych żywionych pozajelitowo 
wyizolowano 55 szczepów drożdżaków. Materiały kli-
niczne oraz wyizolowane z nich gatunki drożdżaków 
przedstawione zostały w tabeli 1. W badanej grupie 
55 izolatów zidentyfikowano następujące gatunki grzy-
bów drożdżopodobnych: Candida glabrata – 31 izola-
tów, C. albicans – 13, C. tropicalis – 3, C. parapsilosis – 3, 
C. krusei – 2, C. lusitaniae – 2, C. inconspicua – 1. Naj-
liczniejszą grupę stanowiły szczepy Candida glabra-
ta (31; 56,4%) wyhodowane z: moczu – 9, wymazów 
z odbytu – 7, stomii – 6, plwociny – 3. Z pozostałych 
materiałów izolowano pojedyncze szczepy C. glabrata. 
Drugi pod względem liczebności gatunek Candida al-
bicans (13; 23,6%) pochodził głównie z krwi – 3 i plwo-
ciny – 3. W pozostałych siedmiu próbkach materiałów 

klinicznych występowały pojedyncze szczepy C. albi-
cans.

Na podstawie analizy wzorów genetycznych 
szczepów C. glabrata wyodrębniono osiem typów 
genetycznych. Do typu pierwszego zakwalifikowa-
no 6 szczepów izolowanych od listopada do stycz-
nia (4 szczepy) oraz w kwietniu i maju (2 szczepy). 
Drugi typ genetyczny to 5 szczepów izolowanych 
w listopadzie i grudniu (2 szczepy) oraz w styczniu 
i lutym (3 szczepy). Trzeci typ genetyczny składa się 
z 10 izolatów hodowanych w marcu (5 izolatów) oraz 
w maju (5 izolatów). Do typów czwartego i siódme-
go zaliczono po dwa izolaty. Kolejne dwa szczepy 
o odrębnych wzorach prążkowych to typ szósty, wy-
hodowany w grudniu, i ósmy wyhodowany w maju. 
Do typu genetycznego piątego zaliczono 4 izolaty 
pochodzące z wyhodowań w marcu (2 szczepy) 
oraz w kwietniu i w maju (2 szczepy). Zestawienie 
typów genetycznych szczepów C. glabrata przed-
stawiono w tabeli 2.

Tabela 2. Typy genetyczne szczepów Candida glabrata – star-
ter CND1.

Typ 
genetyczny

Numer 
szczepu Data izolacji Prawdopodobieństwo 

transmisji

1

C3
C7/1
C11
C17
C35
C40

15-11-2007
03-12-2007
22-12-2007
13-01-2008
08-04-2008
05-05-2008

+

2

C4
C8/2
C15
C28
C30

06-11-2007
14-12-2007
10-01-2008
24-01-2008
01-02-2008

+

3

C22
C23
C26
C29
C34

C39/2
C44
C46
C47
C49

14-03-2008
14-03-2008
05-03-2008
07-03-2008
31-03-2008
05-05-2008
18-05-2008
19-05-2008
20-05-2008
21-05-2008

+

4
C36
C45

25-04-2008
20-05-2008

+

5

C21
C31
C38
C43

14-03-2008
14-03-2008
30-04-2008
05-05-2008

+

6 C12 29-12-2007 –

7
C9/2
C48

18-12-2007
21-05-2008

–

8 C41 05-05-2008 –

+ prawdopodobieństwo przeniesienia szczepu
– brak przenoszenia szczepu

Rozdział elektroforetyczny produktów RAPD dla 
C. glabrata pokrewieństwa wykreślono przy użyciu 
programu GeneTools firmy Syngene (ryc. 1).

Na podstawie analizy wyników RAPD szczepów 
Candida albicans wyodrębniono pięć typów genetycz-
nych. Do typu pierwszego zaklasyfikowano trzy izolaty 
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wyhodowane w listopadzie, styczniu i marcu. Drugi typ 
genetyczny składa się z 4 izolatów pochodzących z wy-
hodowań w grudniu (2 szczepy), styczniu (1 szczep) 
oraz maju (1 szczep). Typ trzeci to 4 szczepy wyhodo-
wane w listopadzie (1 szczep), grudniu (1 szczep) oraz 
marcu (2 szczepy). Do typu czwartego oraz piątego za-
kwalifikowano po jednym izolacie. Zestawienie typów 
genetycznych szczepów C. albicans przedstawiono 
w tabeli 3.

Tabela 3. Typy genetyczne szczepów Candida albicans – star-
ter OPE-04.

Typ 
genetyczny

Numer 
szczepu Data izolacji Prawdopodobieństwo 

transmisji

1
C2

C16
C19

24-11-2007
13-01-2008
07-03-2008

–

2

C8/1
C9/1
C14
C42

14-12-2007
18-12-2007
12-01-2008
04-05-2008

+

3

C5
C13

C24/2
C25

19-11-2007
31-12-2007
14-03-2008
15-03-2008

+

4 C20 14-03-2008 –

5 C39/1 05-05-2008 –

+ prawdopodobieństwo przeniesienia szczepu
– brak przenoszenia szczepu

DYSKUSJA

Technika RAPD jest uznana za jedną z ważniejszych 
metod umożliwiających badanie różnorodności gene-
tycznej klinicznych szczepów Candida spp. (7, 17). Marais 
i wsp. wykorzystali metodę RAPD do badań nad szcze-
pami C. parapsilosis wyizolowanymi z wymazów środowi-
skowych i od chorych otrzymujących całkowite żywienie 
pozajelitowe. Szczepy analizowano przy użyciu techniki 
RAPD w celu ustalenia ich pokrewieństwa oraz potencjal-
nego źródła kontaminacji. Autorzy udowodnili, że testy 
molekularne służące analizie epidemiologicznej mogą 
być wykorzystywane do badania produktów medycz-
nych, takich jak mieszaniny do żywienia parenteralnego, 
w celu poprawienia bezpieczeństwa pacjentów. Z bada-
nych przez Marais i wsp. 20 szczepów grzybów z rodzaju 
Candida 18 izolatów było klonalnie jednorodnych. Zosta-
ły one zidentyfikowane jako źródło zakażenia, związane 
z obecnością klonu C. albicans w punkcie produkcji mie-
szanin do żywienia pozajelitowego (16).

W przedstawionej pracy na podstawie analizy wyni-
ków RAPD szczepów C. albicans wyodrębniono pięć 
różnych typów genetycznych. Izolaty pochodziły od 
13 chorych. Szczepy zaliczone do pierwszego typu 
genetycznego zostały wyhodowane od trzech cho-
rych: w listopadzie od jednego z pacjentów, następ-
nie w styczniu od kolejnego i w marcu od trzeciego 
z chorych. W związku z odległymi w czasie izolacja-
mi szczepów drożdżaków zasugerowano, iż stano-
wiły one najprawdopodobniej składnik flory własnej 
chorych. Szczepy zakwalifikowane do drugiego typu 
genetycznego cechowały się identycznymi wzorami 
prążkowymi. Trzy szczepy zostały wyhodowane na 
przestrzeni miesiąca od trzech chorych przebywają-
cych jednocześnie na oddziale, co może być związane 
z obecnością ww. szczepu w środowisku szpitalnym. 
Szczepy należące do trzeciego typu genetycznego wy-
izolowano na przełomie listopada i grudnia oraz w mar-
cu, pochodziły one od czterech pacjentów. Pozostałe 
dwa szczepy C. albicans zakwalifikowane jako typ ge-
netyczny czwarty i piąty nie wykazywały podobieństwa 
z pozostałymi typami genetycznymi, co może świad-
czyć o kolonizacji i/lub zakażeniach florą endogenną 
pacjentów. Paluchowska i wsp. oceniali różnorodność 
genetyczną izolatów C. abicans oraz C. glabrata wyho-
dowanych od chorych hospitalizowanych w Oddziale 
Intensywnej Terapii. Analiza wyników dla 31 szczepów 
C. albicans i 17 C. glabrata wykazała wysoki poziom 
różnorodności genetycznej szczepów. Autorzy stwier-
dzili brak klonalnego rozprzestrzeniania się szczepów 
z gatunku C. albicans, a wywołane infekcje miały naj-
prawdopodobniej charakter endogenny. W badaniach 
autorzy zidentyfikowali dwa szczepy C. glabrata posia-
dające identyczne wzory molekularne. Fakt ten może 
wskazywać na możliwość krzyżowej transmisji patoge-
nów w środowisku szpitalnym (7). W pracy Issa i wsp. 
przy użyciu techniki RAPD przeprowadzono analizę 
molekularną 53 szczepów C. albicans. Autorzy ziden-
tyfikowali w obrębie tej grupy 29 genotypów. Jeden 
z typów genetycznych obejmował ponad 20% anali-
zowanych szczepów. Wyniki tych badań wskazują, że 
większość chorych była skolonizowana przez ten sam 
szczep C. albicans (12). Wyniki pracy zespołu da Co-
sta przedstawiają różnorodność genetyczną szczepów 
C. albicans i C. tropicalis wyizolowanych od chorych 
z wymazów z jamy ustnej. Badane szczepy stanowi-
ły populację heterogenną i posiadały odrębne wzory 
prążkowe (14).

Ryc. 1. Rozdział elektroforetyczny produktów reakcji RAPD szczepów Candida glabrata (M – wzorzec długości DNA, C – oznaczenie izolatu).
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W pracy Valerio i wsp. opisali wyniki badań pokre-
wieństwa genetycznego grzybów Candida wyhodo-
wanych z ran chirurgicznych, moczu i cewników mo-
czowych pochodzących od chorych z kandydemią. 
Zidentyfikowane szczepy C. albicans nie wykazywały 
cech polimorficznych. Autorzy wykazali wysokie pokre-
wieństwo genetyczne badanych szczepów C. albicans 
i sugerują, że izolaty mogą być pochodzenia szpitalne-
go (13). Natomiast w pracy Boldo i wsp. opisana zosta-
ła różnorodność wzorów genetycznych 47 klinicznych 
szczepów C. glabrata. Autorzy stwierdzili, że badane 
szczepy cechują się niskim stopniem różnorodno-
ści genetycznej, co mogłoby wskazywać na wysokie 
prawdopodobieństwo klonalnego rozprzestrzeniania 
się szczepów w środowisku szpitalnym (18).

W przeprowadzonej pracy na podstawie analizy wy-
ników RAPD wśród szczepów z gatunku C. glabrata 
wyodrębniono osiem różnych typów genetycznych. 
Do pierwszego typu genetycznego zaliczono cztery 
szczepy izolowane od chorych w ciągu dwóch miesię-
cy. Istnieje wysokie prawdopodobieństwo, że źródłem 
transmisji ww. typu genetycznego C. glabrata mogły 
być: środowisko szpitalne, chorzy lub personel me-
dyczny. Do tej grupy zakwalifikowano również dwa 
szczepy pochodzące od tego samego pacjenta, wy-
izolowane z krwi i moczu. Do drugiego typu genetycz-
nego zaliczono pięć szczepów izolowanych od pięciu 
chorych w okresie 3 miesięcy, co również wskazuje na 
prawdopodobieństwo zakażenia szczepem kolonizu-
jącym niszę szpitalną. Trzeci typ genetyczny prezen-
towało dziesięć szczepów wyizolowanych od ośmiu 
chorych. Pięć wyizolowano z materiałów klinicznych 
od czterech pacjentów w marcu; wśród tych szczepów 
dwa hodowane były z jamy ustnej oraz odbytu od tego 
samego pacjenta. Kolejne pięć szczepów należących 
do trzeciego typu genetycznego wyizolowano w maju 
2008 r. od czterech innych pacjentów; wśród nich dwa 
izolaty pochodzące od jednego chorego z wydzieliny 
oskrzelowej oraz z moczu. Szczepy prezentujące trzeci 
typ genetyczny izolowano więc dwukrotnie od pacjen-
tów hospitalizowanych na oddziale. Po raz pierwszy 
szczepy zidentyfikowano u czterech pacjentów w mar-
cu. Kolejne ognisko wystąpiło w maju. Powyższe ob-
serwacje mogą świadczyć o bytowaniu klonu C. gla-
brata szczepu w środowisku szpitalnym.

Do typu genetycznego numer 4 zakwalifikowano 
dwa izolaty wyhodowane od dwóch pacjentów w mie-
sięcznym odstępie czasu. Prawdopodobna jest zatem 

możliwość bytowania klonu typu czwartego w środowi-
sku szpitalnym. Piąty typ genetyczny stanowiły cztery 
szczepy izolowane od trzech pacjentów. Wśród nich 
dwa izolaty wyhodowane zostały od jednego chorego 
z odbytu i z moczu. Szczepy te izolowano od pacjen-
tów hospitalizowanych na oddziale w przedziale trzech 
miesięcy, co może świadczyć o prawdopodobieństwie 
bytowania klonu C. glabrata typu piątego w środowi-
sku szpitalnym. Do siódmego typu genetycznego za-
liczono dwa izolaty hodowane od dwóch pacjentów 
w grudniu i w maju. Okres pół roku dzielący obie izola-
cje szczepów siódmego typu genetycznego nie prze-
mawia za zakażeniem szpitalnym.

Bonfim-Mendonça i wsp. opracowali profile gene-
tyczne 39 szpitalnych izolatów C. albicans. Analiza 
RAPD wykazała obecność 10 typów genetycznych 
w obrębie badanej grupy. W przypadku większości 
szczepów wykazano wysokie prawdopodobieństwo 
wspólnego pochodzenia najprawdopodobniej ze śro-
dowiska szpitalnego (5). W pracy zespołu de Medeiros 
porównano pokrewieństwo genetyczne 62 klinicznych 
szczepów C. albicans wyizolowanych od chorych z za-
każeniami układu płciowego. Ustalono, że w materia-
łach klinicznych pobranych od 94% pacjentek przewa-
żał jeden typ genetyczny drożdżaka. Klon ten stanowił 
najprawdopodobniej rezerwuar patogenu dla większo-
ści analizowanych przypadków infekcji (10).

Wśród najczęściej izolowanych drożdżaków od 
pacjentów żywionych pozajelitowo dominują gatunki 
C. albicans i C. glabrata. W oparciu o wyniki przedsta-
wione w pracy wykazano przypadki klonalnej transmi-
sji szczepów. Zauważono, że szczepy z gatunki C. gla-
brata częściej ulegały klonalnemu rozprzestrzenianiu 
w oddziale w analizowanym czasie.

WNIOSKI

1. Candida glabrata była gatunkiem dominującym 
w materiałach klinicznych chorych poddanych 
żywieniu pozajelitowemu.

2. Na podstawie analizy molekularnej pokrewień-
stwa wykazano 5 przypadków klonalnego roz-
przestrzenia szczepów C. glabrata w środowi-
sku szpitalnym.

3. Klon trzeci typu genetycznego C. glabrata dwu-
krotnie spowodował infekcję szpitalną.

4. Wśród szczepów C. albicans zaobserwowano 
dwukrotnie transmisje klonu w środowisku szpi-
talnym (klon typu 2 i 3).
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