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ABSTRACT 
 

Typing microorganisms is a very important element of laboratory diagnostics. 
Appropriate recognition of the pathogen and determination of its sensitivity to the 
drugs used is necessary to start treatment. There are many types of microbial 
typing. The most popular division is genotypic and phenotypic typing (among 
which biotyping, antibiotic resistance analysis, and protein profile analysis are the 
most common) or phagotyping) [1, 2]. Recently, there has been a very rapid 
development of mass spectrometry techniques as a method for identifying 
microorganisms [3]. 

Mass spectrometry (MS) and nuclear magnetic resonance spectroscopy (NMR) 
are methods that allow the comparison of metabolomic profiles of microorganisms. 
These are also methods commonly used in metabolomics. Metabolomics is a field 
of science dealing with the analysis of low-mass compounds characteristic of the 
studied material [4]. Therefore, the use of metabolomics in microbiology allows to 
identify and discriminate of microorganisms [5]. Recently, the analyzes also apply 
to metabolites. Many studies focus on the analysis of volatile organic compounds 
(VOCs) that allow the analysis of samples directly from the patient without the 
need for isolation of a single microorganism [6, 7]. Recent studies show many 
possibilities for the use of NMR spectroscopy. The results of the analysis show that 
it is also a method that allows the identification and differentiation of strains                    
of microorganisms. Thanks to this method it is also possible to determine the origin 
of the strain or to indicate its resistance to antibiotics. [10, 11]. Improvement                   
of research algorithms used in metabolomics for biotyping microorganisms may in 
the future allow for the creation of a fast, accurate and cheap way to identify 
microorganisms. 

Proteomic tests using the MS method are very popular, in which protein 
profiles of strains are analyzed and compared. These studies are mainly conducted 
using MALDI-TOF MS mass spectrometry. This technique is now quite widely 
used in microbiological diagnostics [10]. The research confirms the high 
discrimination power of this method [11]. 
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API      (ang. Analytical Profile Index) 
ESBL      beta-laktamazy o  poszerzonym  spektrum    (ang. 

Extended-Spectrum Beta-Lactamases) 
MALDI-TOF    (ang. Matrix-Assisted  Laser  Desorption Ionization  Time 

of Flight) 
MLEE     (ang. Multi-Locus Enzyme Electrophoresis) 
MS     spektrometria mas (ang. Mass Spectrometry) 
NMR     spektroskopia   rezonansu  magnetycznego (ang. 

Nuclear Magnetic Resonance spectroscopy) 
VOC     lotne   organiczne  (ang.  Volatile Organic Compo-

unds) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 61
  

 
WPROWADZENIE 

 
 typu  jest   do identyfikacji 

 ustalenia   na antybiotyki czy  
antyseptyczne i    kluczowym elementem podczas ustalania 
przyczyny i wykrywania  szpitalnych, a  epidemii.  
identyfikacja  jest wyzwaniem  diagnostyki medycznej 
oraz mikrobiologii.  

 metod typowania  jest bardzo  [12]. Zawsze 
   testy wykonywane standardowo nie    do 

 rodzaju szczepu [2, 13]. Bardzo szybkie mutacje  
przystosowywanie  do zmiennego  zmiany ich profili  czy 
nabywanie  na antybiotyki  stosowania coraz bardziej skutecznych 

 diagnostycznych i metod analitycznych,  powinny  szybkie 
uzyskanie  Bardzo    testy typowania  za 

 technik analitycznych  w metabolomice  i proteomice [14, 15]. 

 
1.  

  
[13, 15].   

ia jej skomplikowania oraz 
[17]

 
[18]. 

 
na podstawie ich cech fenotypowych. Najbardziej popularne to biotypowanie, ocena 

 
Biotypowanie to klasyfikacja drobnoustroju na podstawie cech biochemicznych 

wyko
testu manualnego jest test API (ang. Analytical Profile Index

[19]. Oba 
  

Ta metoda  klasyfikacji  jest  bardzo  powszechna  
w [20]. 
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[21].  
Typowanie fagowe 

identyfikacji, 
bakteriofagi [22]

 
co czyni je tanimi [23].  

Multi-Locus 
Enzyme Electrophoresis) [24]
elekt  

[25]. 

[26].  
 

-MS lub LC-MS). Obecnie jest to 
 

-TOF MS (ang. Matrix-Assisted Laser Desorption 
Ionization  Time of Flight).  Zastosowanie tej metody pozwala na szybkie  

 
[5, 21].  

 
 

(ang. Nuclear Magnetic Resonance
znych 

 
 

w  mikrobiologii  [27, 28].    technologii    z   zastosowaniem  

[30]. 
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[1].  

mikroor
[1]. 

 
 

[31].  
 

2. METABOLOMIKA 
 

 
ca 

               
[4]. Badania metabo

zbadanie czyli 
[32]

r w metabolomice to analiza celowana i analiza niecelowana. 
Pierwszy rodzaj polega na badaniu konkretnego metabolitu lub sprecyzowanej 

13                
w konkretnych szlakach metabolicznych. Metoda ta nazywana jest anal
strumieni metabolomicznych (ang. flux analysis). W przypadku analizy 

[33].  
                

k [34]. Warto 

metabolomicznych. In

metabolomic fingerprinting)  
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(ang. metabolomic footprinting

 

[35]

standaryzacji [36]                
 analizy 

metabolomu, czy analizy 
metody hodowli [29, 36, 37]. 

 
2.1. TECHNIKI ANALITYCZNE STOSOWANE W METABOLOMICE 

 
W badaniach metabolomicznych jako techniki analityczne stosuje  

Nuclear 
Magnetic Resonance Mass Spectrometry). 

oraz rezultat,  
 
 

NMR. Po analizie uzyskanych danych 

[39]

[9, 27, 28].  
Schemat eksperymentu przedstawiono na Rysunku 1.  

bioinformatycznych, statystycznych i chemometrycznych [39]. 
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Rysunek 1.      
Figure 1. Scheme of microorganism identification (differentiation) using NMR or MS techniques [39] 

 
 ZASTOSOWANIA METOD MS i NMR DO 

 
 

 
-MS i GC-

 
 

3.1. BADANIA PROTEOMICZNE 

 
Najbardziej powszechn  

 MS [41]. Technika ta 
 

i metabolom [6, 41]. 
na ka 

 

-TOF MS (gatunki Aspergillus, Penicillium, Trichoderma, 
Fusarium 

1000-
W  rejonie  tym       unikalny  zestaw      od  
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samych znormalizowanych warunkach eksperymentalnych [11]. 
-

Mycoplasma  

 
[43]. 

pomocy techniki MALDI-  

Lactobacillus, Parabacteroides, 
Clostridium, Propionibacterium, Prevotella, Veillonella. 
i Peptostreptococcus 

Bacterioides, 

metody MALDI- [44].  
Berrazeg i wsp. jako pierwsi wykorzystali MALDI-TOF MS do analizy  

K. pneumoniae

Extended-
Spectrum Beta-Lactamases), a szczepy izolowane                        
z infe
MALDI- a 

[45].  
 

3.2. BADANIA METABOLOMICZNE 

 
 

 
a  nawet  bez  izolacji  mikroorganizmu  od  pacjenta [39]  
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pomocy metody GC-MS oraz LC-

 

organicznych VOC 
(ang. Volatile organic compounds). Identyfikacja szczepu bakteryjnego  

 
m.i  

bakterii: Escherichia coli, Klebsiella pneumoniae, Pseudomonas aeruginosa  
i Staphylococcus aureus -

 
[6]. 

 
GC-

dwa szczepy: bakterii  (P. aeruginosa i A. fumigatus
nych  

z ka  
[7]. 

 
-  

Haemophilus influenzae, Streptococcus pneumoniae, 
Burkholderia cenocepacia, Pseudomonas aeruginosa, Stenotrophomonas 
maltophilia i Streptococcus milleri
czasowych -  

wzrostu bakterii [46]. 
Hewelt- -

Staphylococcus aureus. Sprawdzono profile lipidomiczne 

 
 

 w szczepach opornych na antybiotyki. 

S. aureus
[47]. 
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dpowiedzialnych 

Enterococcus faecalis, Staphylococcus aureus, 
Staphylococcus saprophyticus, Escherichia coli, Pseudomonas aeruginosa, Proteus 
mirabilis,
Nienadzoro

bakterii [8]. 

 

P. aeruginosa  
1H NMR.  

P. aeruginosa,             

P. aeruginosa  
 

yjnych [9]. 

Aspergillus pallidofulvus, 
Fusarium oxysporum i Geotrichum candidum

A. pallidofulvus 
[48]. 

 
 

 

mas czy sekwencjonowanie. 
Metoda MALDI-

mikroskopowych i biologii molekula
do
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pierwszym krokiem w rozwoju meto

a  

ze szybsze                      
i  
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