
   Genotypowanie  można wytłumaczyć jako sprawdzanie lub 
określanie za pomaca różnych technik molekularnych 
określonych sekwencji nukleotydowych wybranych rejonów 
DNA, którymi mogą to być całe geny lub ich fragmenty
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Wprowadzenie

     Identyfikacja bakterii stanowiła przedmiot 
zainteresowania wśród naukowców. Do ich 
odróżnienia stosowane były różne kryteria i 
metody. Przełom nastąpił wraz z rozwojem 
bio logi i  molekularne j ,  k tóre j  t echnik i 
umożliwiły genotypowanie, czyli typowanie 
bakterii na podstawie różnic w ich genomach. 
Genotypowanie bakterii jest kluczowym 
narzędziem w badaniach mikrobiologicznych, 
umożliwiającym analizę różnorodności 
genetycznej oraz identyfikacje poszczególnych 
polimorfizmów w genach. Dziedziny wykorzystujące 

genotypowanie 

Metody genotypowania oparte na 
sekwencji DNA
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  Po tym jak Ludwik Pasteur pod koniec lat pięćdziesiątych XIX 
wieku postulował teorię drobnoustroju choroby, która następnie 
zos ta ł a   r ozw in i ę t a   p r zez  Robe r t a  Kocha  w   l a t ach 
osiemdziesiątych XIX wieku, znacznie rozwinęły się techniki 
hodow l i   i   i zo l ac j i   d robnous t ro j ów.  Umoż l iw i ł y   one 
mikrobiologom odróżnianie bakter i i  od s iebie,  nawet 
gatunkowo, co przyczyni ło s ię  to rozwoju  taksonomii 
mikroorganizmów prokar io tycznych.  Początkowo do 
identyfikacji gatunkowej wykorzystywane były właściwości 
fenotypowe. W latach trzydziestych XX wieku w oparciu o 
reakcje antygen-przeciwciało identyfikowano bakterie do 
gatunku i podgatunku tzw. serotypowanie.

  Dzięki odkryciu kwasów nukleinowych przez Watsona i Cricka 
w połowie lat 50 XX wieku utworzyła się nowa dziedzina – 
biologia molekularna, której metody pozwoliły na typowanie 
bakterii na podstawie różnic w genomach tzw. genotypowanie.

• medycyna
• rolnictwo
• przemysł spożywczy
• ochrona środowiska

• śledzenie ewolucji mikroorganizmów
• identyfikacja szczepów chorobotwórczych 

przenoszonych różnymi ścieżkami transmisji
• diagnostyka chorób zakaźnych
• monitorowanie rozprzestrzeniania oporności 

na antybiotyki
• identyfikacja nowych patogenów
• możliwość opracowania skutecznej strategii 

zapobiegania transmisji patogenów
• ocena potencjalnego zagrożenia dla zdrowia 

publicznego    Genotypowanie ma potencjał zastąpić większość testów 
diagnostycznych i  mechanizmów detekcji .  Krokiem w 
przyszłość jest wykorzystanie sztucznej inteligencji do pełnego 
zautomatyzowania procesu sekwencjonowania w oparciu o 
zgromadzone bazy danych i bioinformatyczne narzędzia do 
analizy. Będzie to sporym ułatwieniem w zestawieniu i 
interpretacji większej liczby próbek.
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• Analiza 16S rRNA
• MLST (ang. Multilocus sequence typing)
• WGS (ang. Whole Genome Sequencing)
• cgMLST (ang. core genome multilocus 
      sequence typing)
• wgMLST (ang. whole genome multi locus 
      sequence typing)
• SNPs (ang. single nucleotide polymorphisms)
• typowanie na podstawie K-mer

Czym jest genotypowanie?


