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Abstrakt

Jako prątki niegruźlicze (ang. non-tuberculous mycobacteria; NTM) określa się zbiorczo grupę ponad 210 
gatunków mykobakterii niewywołujących gruźlicy ani trądu. Prątki te są szeroko rozpowszechnione w przy-
rodzie, a za ich główne rezerwuary uważa się wodę i glebę. Oprócz środowiska naturalnego, NTM przysto-
sowane są do zasiedlania obszarów miejskich, często bytując w systemach dystrybucji wody. W ostatnich 
latach obserwuje się wzrost liczby zidentyfikowanych przypadków mykobakterioz, tj. chorób wywoływanych 
przez NTM. Rozprzestrzenianie i epidemiologia NTM wciąż są jednak rzadko przedmiotem prac badaw-
czych.

Słowa kluczowe: Prątki niegruźlicze, epidemiologia, mykobakteriozy, nowo pojawiające się patogeny, nisze 
środowiskowe
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Wstęp

Prątki niegruźlicze (ang. non-tuberculous 
mycobacteria, NTM), nazywane również prąt-
kami atypowymi, środowiskowymi lub prąt-
kami innymi niż gruźlicze (ang. mycobacteria 
other than tuberculosis, MOTT), to grupa około 
210 gatunków mykobakterii (Parte i współaut. 
2020), które nie wywołują gruźlicy (ang. tuber-
culosis, TB) ani trądu. Niemniej jednak, mogą 
one kolonizować drogi oddechowe ludzi i wywo-
ływać chorobę zwaną mykobakteriozą. Według 
obowiązującej klasyfikacji taksonomicznej, 
w ramach NTM wyróżnia się pięć rodzajów: (i) 
Mycobacterium, (ii) Mycobacteroides, (iii) My-
colicibacter, (iv) Mycolicibacterium oraz (v) My-
colicibacillus (Turenne 2019; Gupta i współaut. 
2018). Nowa nomenklatura jest jednak wciąż 
rzadko stosowana przez środowisko medycz-
ne i zwykle wszystkie NTM utożsamiane są 
z rodzajem Mycobacterium (Tortoli i współaut. 
2019).

Od połowy ubiegłego wieku prątki klasyfikuje 
się do czterech grup Runyona, w zależności od 
wytwarzania barwników (karotenoidów) oraz 
szybkości wzrostu w hodowli (Tabela 1) (Ru-
nyon 1959). Kolonie prątków wolnorosnących 
(ang. slowly growing mycobacteria, SGM), tj. 
należących do grup I-III, wyrastają na podłożu 
hodowlanym po upływie 7 i więcej dni od po-
siewu. Prątki z grupy IV to prątki szybkorosną-
ce (ang. rapidly growing mycobacteria, RGM), 
a więc wyrastające w czasie krótszym niż 7 dni. 
Pierwsza grupa Runyona obejmuje prątki foto-
chromogenne, czyli wytwarzające żółte, poma-
rańczowe lub różowe barwniki po ekspozycji 
na światło. Przedstawiciele grupy II wykazują 
pigmentację niezależnie od warunków świetl-
nych (tzw. prątki skotochromogenne). Prątki 
z grup III i IV zwykle są bezbarwne. Tylko nie-
które RGM są zdolne do późnego wytwarzania 
barwników, przez co określane są jako tzw. 
prątki późnopigmentujące (ang. late-pigmen-
ting mycobacteria) (Paniz-Mondolfi i współaut. 
2014; Brown-Elliott i współaut. 2002).
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Grupa Runyona Popularni przedstawiciele grupy

I – prątki fotochromogenne, SGM M. asiaticum, M. kansasii, M. marinum, M. simiae, M. szulgai1

II – prątki skotochromogenne, SGM M. lentiflavum, M. gordonae, M. xenopi, M. scrofulaceum, M. szulgai2

III – prątki niechromogenne, SGM Kolpleksy M. tuberculosis (MTBC) i M. avium (MAC), M. terrae,  
M. ulcerans, M haemophilum, M. malmoense, M. riyadhense

IV – prątki niechromogenne  
i późnopigmentujące, RGM

M. chelonae, M. fortuitum, M. smegmatis, M. peregrinum,  
M. mucogenicum

1 hodowla w 24°C
2 hodowla w 32°C

Tabela 1. Przykłady gatunków mykobakterii z podziałem wg grup Runyona.
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Prątki niegruźlicze są szeroko rozpowszech-
nione w przyrodzie, a ich głównym rezerwu-
arem są woda i gleba. Choć w większości to 
wolnożyjące saprofity, mogą być czynnikami 
etiologicznymi chorób, tzw. mykobakterioz (ang. 
mycobacteriosis, NTM disease). W ostatnich la-
tach, wraz ze spadkiem częstości występowania 
gruźlicy w krajach rozwiniętych, obserwowany 
jest wzrost liczby zakażeń wywołanych przez 
NTM. Coraz częściej odnotowywane przypad-
ki mykobakterioz oraz powiększający się za-
sięg geograficzny ich występowania, wiążą się 
m.in. z: (i) rosnącą liczbą osób należących do 
grup ryzyka (tj. z zaburzeniami odporności, jak 
pacjenci onkologiczni, osoby z HIV/AIDS), (ii) 
wydłużeniem średniego wieku życia, (iii) zmia-
nami klimatycznymi i rosnącym zanieczyszcze-
niem środowiska, (iv) postępującą urbanizacją 
i ekspansywnością agrokultury, oraz (v) dosko-
naleniem metod diagnostycznych.

Diagnostyka  
mikrobiologiczna NTM

W diagnostyce mikrobiologicznej NTM, 
pierwszym etapem jest zwykle ocena mikro-
skopowa opracowanego materiału klinicznego. 
Prątki charakteryzują się grubą, bogatą w lipi-
dy i kwasy mykolowe ścianą komórkową, która 
nadaje im tzw. kwasooporność (ang. acid-fast 
bacilli, AFB). Barwienie wg Ziehla-Neelsena 
umożliwia wizualizację bakterii AFB-dodat-
nich, a więc i wstępną identyfikację prątków 
w materiale klinicznym. Wówczas, w obrazie 
mikroskopowym prątki wybarwiają się na ró-
żowo (Ryc. 1). Choć zróżnicowane morfolo-
gicznie, zwykle mają podłużny, czasem lekko 
zakrzywiony kształt, a niektóre tworzą wiązki, 
charakterystyczne dla M. tuberculosis. W celu 
wizualizacji prątków stosuje się też mikrosko-
pię fluorescencyjną, wykorzystującą barwniki 
auraminę i rodaminę. Zabarwione nimi myko-
bakterie emitują światło od jaskrawo-zielonego 
lub żółtego po pomarańczowe. Jednak badanie 
mikroskopowe obarczone jest niską dokładno-

ścią i wiąże się z wysokim ryzykiem kontami-
nacji badanego materiału – nierzadko otrzymy-
wane wyniki są fałszywie ujemne lub fałszywie 
dodatnie. Ponadto, metody mikroskopowe nie 
pozwalają na rozróżnienie NTM od prątków 
gruźlicy (Pennington i współaut. 2021; Wright 
i współaut. 1998).

Kluczowy w diagnostyce mykobakteriologicz-
nej jest posiew w kierunku prątków na przezna-
czonych do tego pożywkach. W tym celu stosuje 
się hodowle klasyczne lub zautomatyzowane. 
Najpopularniejsze podłoża to zestalone pożyw-
ki wg Löwensteina-Jensena (L-J), Stonebrinka 
oraz Ogawy, lub płynne pożywki Middlebrooka. 
W odróżnieniu od hodowli klasycznej, która 
wymaga od 2 do nawet 10 tygodni inkubacji, 
systemy automatyczne pozwalają na detekcję 
wzrostu mykobakterii już w ciągu kilku dni od 
założenia hodowli. Hodowle zautomatyzowane 
wykorzystują do szybkiego wykrywania wzro-
stu prątków metody kolorymetryczne, fluory-
metryczne lub radioizotopowe. Do najbardziej 
popularnych należą: (i) MB REDOX (Biotest, 
Niemcy), (ii) MB/BacT (Organon Teknika Cor-
poration, USA) oraz (iii) BACTEC MGIT 960 
(ang. mycobacteria growth indicator tube, Bec-
ton Dickson, USA) (Romaszko i Konrad 2021). 
Szczególnie często stosowany system BACTEC 
MGIT 960 pozwala, poza identyfikacją prątków, 
określić ich profil lekowrażliwości. Inną popu-
larną metodą oznaczania lekowrażliwości prąt-
ków jest ustalenie minimalnych stężeń hamu-
jących (ang. minimum inhibitory concentration, 
MIC) w pół-zautomatyzowanym systemie Sen-
sititre (Thermo Fisher Scientific, USA). Sondy 
hybrydyzacyjne GenoType NTM-DR (Hain Life-
science, Niemcy) z kolei wykorzystują metodę 
PCR do szybkiego wykrywania i jednoczesnej 
identyfikacji genów oporności na antybiotyki 
pierwszego rzutu siedmiu gatunków NTM, na-
leżących do kompleksów M. avium-intracellula-
re i M. abscessus-chelonae.

Konwencjonalna diagnostyka prątków, 
dzisiaj mająca już niemal wyłącznie znacze-
nie historyczne, opierała się na analizie cech  
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fenotypowych, w tym przede wszystkim charak-
terystyce właściwości biochemicznych. Tech-
niki fenotypowania są czasochłonne (zajmują 
nawet do 2 miesięcy), a uzyskane wyniki identy-
fikacji gatunkowej nie zawsze są jednoznaczne. 
Przez wiele lat metodą referencyjną w iden-
tyfikacji gatunkowej NTM była wysokoprze-
pustowa chromatografia cieczowa (ang. high
-performance liquid chromatography, HPLC). 
Otrzymywane tą drogą profile elucyjne kwasów 
mykolowych cechuje wysoka specyficzność ga-
tunkowa. Jednak, ze względu na stosowanie 
toksycznych rozpuszczalników organicznych 
i wysokie koszty utrzymania aparatury, techni-
ka HPLC w diagnostyce prątków stosowana 
jest coraz rzadziej (Antczak i współaut. 2017). 
W identyfikacji gatunkowej prątków, coraz 
więcej znaczenia zyskują metody molekular-
ne, oparte na specyficznych sekwencjach DNA 

(genach) markerowych. W funkcji markerów 
genetycznych służących identyfikacji NTM naj-
częściej stosuje się geny kodujące 16S rRNA, 
podjednostkę beta bakteryjnej polimerazy RNA 
(rpoB), czy mykobakteryjne białko szoku ciepl-
nego (hsp65). Markery te wykrywa się techniką 
PCR, a powstałe produkty amplifikacji poddaje 
się dalszej analizie, głównie restrykcyjnej (ang. 
restriction fragment length polymorphism, 
RFLP) i sekwencyjnej. W identyfikacji NTM 
dużą popularność zyskały testy hybrydyzacyj-
ne, takie jak INNO-LiPA Mycobacteria (Inno-
genetics, Belgium) i GenoType Mycobacterium 
CM/AS (ang. common mycobacteria/additional 
species, Hain Lifescience, Niemcy). Te komer-
cyjnie dostępne testy umożliwia szybką identy-
fikację odpowiednio 16, oraz 17 popularnych 
(CM) i 19 rzadszych (AS) gatunków o wysokim 
znaczeniu klinicznym, w tym także głównych 

Ryc. 1. Morfologia wybranych NTM na skosach L-J. Obraz mikroskopowy NTM AFB-dodatnich, wybar-
wionych metodą Ziehla-Neelsena. a) M. kansasii, b) M. avium, c) M. chelonae, d) M. abscessus,  
e) M. riyadhense, f) M. szulgai.
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przedstawicieli kompleksu M. tuberculosis  
(M. tuberculosis complex, MTBC). Coraz czę-
ściej w diagnostyce mykobakteriologicznej za-
stosowanie znajdują także droższe, bardziej 
zaawansowane techniki, jak np. spektrometria 
mas (ang. matrix-assisted laser desorption and 
ionization time of flight – mass spectrometry, 
MALDI TOF-MS), czy sekwencjonowanie ca-
łych genomów (ang. whole genome sequencing, 
WGS) (Gupta i współaut. 2020). W oparciu 
o bibliotekę zawierającą widma referencyjne 
prątków, należącą do Bruker Daltonik, Niemcy, 
technologia MALDI-TOF pozwala obecnie na 
identyfikację co najmniej 182 gatunków NTM.

Techniki takie jak elektroforeza pulsacyjna 
(ang. pulsed-field gel electrophoresis, PFGE) 
oraz typowanie MIRU-VNTR (ang. mycobacte-
rial interspersed repetitive units – variable num-
ber of tandem repeats) używane są do różnico-
wania wewnątrzgatunkowego szczepów (Jagiel-
ski i współaut. 2016). Wynik typowania uzyskuje 
się stosunkowo szybko, bo w ciągu kilku dni.

Dodatkowo, w profilaktyce zakażeń stosuje 
się klasyczne testy immunochemiczne. Próba 
tuberkulinowa stosowana jest głównie w dia-
gnostyce gruźlicy. Jest ona obarczona niską 
specyficznością ze względu na wykrywanie 
antygenów wspólnych dla wszystkich prąt-
ków. Próba może być więc fałszywie dodatnia 
wskutek reakcji krzyżowej, zaś na występo-
wanie fałszywie ujemnych wyników wpływają 
obniżona wraz z wiekiem odporność osoby ba-
danej oraz występowanie chorób upośledzają-
cych odpowiedź immunologiczną (Krasilnikov 
i współaut. 2024). Test uwalniania interferonu 
gamma (ang. interferon-gamma release assay, 
IGRA) jest szczególnie cenny w przesiewowych 
badaniach osób z grupy ryzyka, w tym pracow-
ników służby zdrowia narażonych na ekspo-
zycję na MTBC i niektóre NTM (M. kansasi,  
M. szulgai, M. marinum). W odróżnieniu od 
próby tuberkulinowej, testy IGRA pozwalają 
ustalić, czy dana osoba miała kontakt z wybra-
nymi antygenami prątkowymi, niezależnie od 
szczepienia przeciwko gruźlicy. Dodatkową 
zaletą testu jest zdolność wykrywania utajonej 
(latentnej) postaci zakażenia (Guan i współaut. 
2023; Borkowska i współaut. 2011).

Mykobakteriozy

W odróżnieniu od TB, zakażenia NTM mają 
pochodzenie niemal wyłącznie środowiskowe. 
Transmisje z człowieka na człowieka oraz od-
zwierzęce należą do rzadkości (Barandiaran 
i współaut. 2024). Większość gatunków NTM 
nie jest patogenna, choć niektóre wywołują za-
każenia oportunistyczne, a nawet są obligato-
ryjnie chorobotwórcze. Choroby wywoływane 
przez NTM mają najczęściej przebieg podobny 
do TB, z niespecyficznymi objawami ze strony 
układu oddechowego i towarzyszącymi im go-
rączką i ogólnym osłabieniem. Klinicznie, my-
kobakteriozy to także infekcje skórne i innych 
tkanek miękkich, a także zapalenie węzłów 
chłonnych. Rzadziej obserwuje się infekcje 
kostne czy postać uogólnioną. Spośród 25 ga-
tunków NTM o wysokim znaczeniu klinicznym 
warto wymienić prątki kompleksów M. avium 
complex (MAC, w tym M. avium, M. intracellu-
lare i M. chimaera) i M. kansasii complex (MKC, 
w którym najbardziej patogenne gatunki to  
M. kansasii i M. persicum), a także M. ab-
scessus, M. chelonae, M. fortuitum, M. haemo-
philum, M. malmoense, M. marinum, M scro-
fulaceum, M. ulcerans i M. xenopi ( Jagielski 
i wpsółaut. 2020; van Ingen 2013). Zarówno 
częstość izolacji poszczególnych gatunków jak 
i ich potencjał patogenny wykazują duże zróż-
nicowanie geograficzne (Thomson i współaut. 
2020).

Postać płucna (ang. NTM lung-disease, NT-
M-LD) stanowi około 90% diagnozowanych 
przypadków mykobakterioz. W USA odnotowu-
je się więcej przypadków NTM-LD niż gruźli-
cy (Winthrop i współaut. 2017). Warto jednak 
podkreślić, że w kraju tym częstość zachoro-
wań na TB jest wyjątkowo niska (2.8/100 000 
rocznie) (CDC 2018). Głównymi przedstawi-
cielami mykobakterii wywołującymi NTM-LD 
są prątki kompleksów MAC i MKC, a także 
prątki M. abscessus, M. malmoense i M. xeno-
pi (Primm i Falkinham 2017). Infekcje wywoły-
wane przez prątki M. abscessus są szczególnie 
trudne w leczeniu, z uwagi na naturalną wie-
lolekooporność gatunku (Gorzynski i współ-
aut. 2021). Zazwyczaj, zakażenia płucne mają  
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niespecyficzny przebieg i wymagają różnico-
wania z TB. Ponadto, wykrycie NTM w ma-
teriale od chorego nie jest dowodem choroby, 
ponieważ może wynikać jedynie z kolonizacji 
dróg oddechowych, dlatego poza izolacją NTM 
muszą zostać spełnione dodatkowe kryteria 
kliniczne i radiologiczne. Według wytycznych 
światowych towarzystw naukowych, tj. ATS/
ERS/ESCMID/IDSA (Amerykańskie Towarzy-
stwo Chorób Klatki Piersiowej, ATS; Europej-
skie Towarzystwo Chorób Układu Oddechowe-
go, ERS; Europejskie Towarzystwo Mikrobio-
logii Klinicznej i Chorób Zakaźnych, ESCMID;  
Amerykańskie Towarzystwo Chorób Zakaźnych, 
IDSA) z 2020 r., NTM-LD rozpoznaje się na 
podstawie szczegółowo opisanych kryteriów 
(Tabela 2). Ogólnie, diagnostyka mykobakterioz 
obejmuje: (i) ocenę objawów klinicznych, (ii) 
wynik obrazowania radiologicznego oraz (iii) 
wynik badania mikrobiologicznego.

Prątkowe zapalenie węzłów chłonnych jest 
chorobą dotykającą głównie dzieci. Oprócz po-
większonych węzłów chłonnych (limfadenopa-
tia, głównie węzłów szyjnych) objawia się ona 
ogólnym zmęczeniem, brakiem apetytu i spad-
kiem masy ciała (Siemion-Szcześniak i Wyrost-

kiewicz 2016). Prątki niegruźlicze izolowane 
z tkanki limfatycznej to zwykle przedstawiciele 
kompleksu MAC oraz gatunków M. scrofula-
ceum, M. malmoense i M. haemophilum.

Wśród zakażeń tkanek miękkich o etiologii 
NTM, najczęściej notuje się postać skórną. 
Owrzodzenie Buruli (ang. Buruli ulcer) to en-
demiczna choroba wrzodowa, występująca 
w krajach Afryki, Ameryki Południowej i Au-
stralii. Wywoływana jest przez prątki M. ulce-
rans, trzeciego najczęściej izolowanego gatun-
ku NTM na świecie (WHO 2023). Owrzodzenie 
jest skutkiem działania produkowanej przez 
nie egzotoksyny o silnym działaniu nekrotycz-
nym. Podobnie jak w przypadku postaci węzło-
wej, choroba ta najczęściej dotyka dzieci, a nie-
leczona może prowadzić do infekcji szpiku i ko-
nieczności amputacji zakażonych kończyn. Za 
łagodniejsze w przebiegu, ale równie trudne do 
wyleczenia infekcje skórne i tkanek miękkich, 

odpowiadają także prątki M. fortuitum, M. ab-
scessus, M. haemophilum i M. marinum (Ford 
i współaut. 2023; Nogueira i współaut 2021).

Do osób szczególnie narażonych na wystą-
pienie mykobakteriozy rozsianej należą pacjen-
ci z pierwotnymi lub nabytymi niedoborami  

Objawy kliniczne 
wskazujące na infekcję 
NTM

Obraz radiologiczny 
wskazujący na infekcję NTM

Kryteria mikrobiologiczne niezbędne do 
stwierdzenia NTM jako źródła zakażenia

Duszności;
Gorączka;
Kaszel;
Krwioplucie;
Nocne poty;
Utrata masy ciała;
Zmęczenie

Guzkowe, naciekowe lub jamiste 
zmiany w radiogramie klatki 
piersiowej;
lub
Wieloogniskowe rozstrzenie 
oskrzeli z licznymi guzkami 
w tomografii komputerowej 
wysokiej rozdzielczości 

Dwa niezależne NTM-dodatnie posiewy plwociny;
lub
Jeden NTM-dodatni posiew popłuczyn 
oskrzelowych;
lub
Biopsja wykazująca cechy histologiczne prątków 
(zapalenie ziarniniakowe lub obecność bakterii 
AFB-dodatnich w preparacie) i co najmniej jeden 
NTM-pozytywny posiew plwociny lub popłuczyn 
oskrzelowych;
lub
Biopsja przezoskrzelowa lub inna biopsja płuc 
z cechami histologicznymi prątków (zapalenie 
ziarniniakowe lub obecność bakterii AFB-
dodatnich w preparacie) i NTM-dodatni posiew

AFB – prątki kwasooporne, ang. acid-fast bacilli

Tabela 2. Kryteria rozpoznania mykobakteriozy wg ATS.
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odporności. Dysfunkcje układu odpornościo-
wego sprzyjają szerzeniu się infekcji prątkowej 
w organizmie i rozwoju zakażenia ogólnoustro-
jowego (Liu i współaut. 2021; Wu i Holland 
2015). W zależności od zaburzenia immuno-
logicznego występują różne gatunki NTM. Na 
przykład, od pacjentów z HIV/AIDS najczęściej 
izolowane są prątki wolnorosnące z gatun-
ku M. avium, rzadziej – prątki szybkorosnące 
(głównie z gatunku M. fortuitum). Prątki inne 
od należących do kompleksu MAC i wywo-
łujące uogólnioną postać mykobakteriozy to  
M. haemophilum, a rzadziej także M. genavense  
i M. simiae (Sharma i Upadhyay 2020).

Ze względu na długotrwałość i uciążliwość 
terapii przeciwprątkowej, jej włączenie powin-
no być poprzedzone wnikliwą oceną kliniczną 
i prognostyczną, gotowością pacjenta do pod-
jęcia leczenia, wraz z badaniem mikrobiolo-
gicznym patogenności i lekooporności szczepu. 
W przypadku gatunków o niskiej zjadliwości, 
takich jak M. chelonae czy M. gordonae, cho-
robotwórczość szczepu stwierdza się na pod-
stawie kilku powtarzalnych pozytywnych izola-
cji. Wynika to z faktu, że często są one jedynie 
kontaminacją, a nie źródłem choroby. Przeciw-
nie jest w przypadku prątków M. kansasii, dla 
których już pojedynczy dodatni wynik posiewu 
materiału pobranego podczas bronchoskopii, 
przy obecności objawów klinicznych i typowym 
obrazie radiologicznym, stanowi wystarczającą 
przesłankę mikrobiologiczną do rozpoczęcia 
leczenia (van Ingen i współaut. 2009; Arnow 
i współaut. 2000).

Grupy wysokiego ryzyka

Poza wspomnianymi zaburzeniami odporno-
ści istnieje wiele innych czynników zwiększają-
cych ryzyko zachorowania na mykobakteriozy 
(Tabela 3). Zakażenia NTM rozwijają się zwy-
kle u osób starszych, z przewlekłymi chorobami 
związanymi z uszkodzeniami strukturalnymi 
płuc. W odróżnieniu od gruźlicy, która częściej 
dotyka mężczyzn, mykobakteriozy diagnozo-
wane są z tą samą częstością u obu płci. Wyją-
tek stanowią osoby starsze (powyżej 65. roku 
życia), u których obserwuje się nieco wyższy 

odsetek zapadalności kobiet niż mężczyzn 
(Winthrop i współaut. 2020; Thomson 2010). 

Zaburzenia strukturalne oraz przewlekłe 
choroby układu oddechowego tworzą sprzyja-
jące warunki do kolonizacji mykobakteryjnej. 
Wśród chorób współistniejących z NTM-LD, 
wymienić można astmę, przewlekłą obtura-
cyjną chorobę płuc (POChP), mukowiscydo-
zę, sarkoidozę, pylicę płuc, przebytą gruźlicę, 
proteinozę pęcherzyków płucnych, zapalenie 
płuc, rozstrzenie oskrzeli oraz chorobę nowo-
tworową. Do innych czynników zwiększających 
ryzyko rozwinięcia NTM-LD należą przyjmo-
wanie wziewnych leków steroidowych, choroba 
refluksowa przełyku, czy też niska masa ciała 
(Wyrostkiewicz i współaut. 2022; Drummond 
i Kasperbauer 2019).

Wśród osób o obniżonej odporności, najbar-
dziej podatnymi na mykobakteriozy są zakażeni 
HIV i chorzy na AIDS oraz osoby starsze i pa-
cjenci poddawani chemioterapii lub immuno-
supresji. Do ostatniej grupy należą osoby po 
przeszczepieniu narządów litych (nerki, wątro-
ba) i cierpiące na inne choroby – także wrodzo-
ne – zaburzające prawidłowe działanie układu 
odpornościowego. Są to m.in. zaburzenia gene-
tyczne dotyczące receptora interferonu gamma 
czy funkcjonowania makrofagów, oraz pacjenci 
z chorobami układowymi, jak reumatoidalne 
zapalenie stawów, ciężki złożony niedobór od-
porności (ang. severe combined immunodefi-
ciency, SCID) (Singh i współaut. 2022; Boisson
-Dupuis i Bustamante 2021).

Nie tylko predyspozycje związane z wie-
kiem, czynnością układu immunologicznego 
i ogólnym stanem zdrowia zwiększają ryzyko 
rozwinięcia mykobakteriozy. Nierzadko zaka-
żeniom NTM sprzyja charakter wykonywane-
go zawodu lub praktyk rekreacyjnych. Prze-
bywanie w wilgotnych, słabo wentylowanych 
pomieszczeniach, czy też w stałym zapyleniu, 
mogą stwarzać korzystne warunki dla rozwoju 
NTM-LD (Lee i Myong 2019; Thomson i współ-
aut. 2013). Osoby zajmujące się akwarystyką, 
rybołówstwem, rolnictwem, czy ogrodnictwem 
są szczególnie narażone na zakażenia skór-
ne, ze względu na częsty i bezpośredni kon-
takt z wodą i glebą (Riccardi i współaut. 2022;  



Paulina Joanna Wójtowicz, Zofia Bakuła, Tomasz Jagielski230

Nogueira i współaut. 2021). Ponadto, obser-
wuje się zależność między wykonywaniem 
zawodów związanych z ekspozycją na glebę 
a nadwrażliwością w teście skórnym przeciwko  
M. avium (Reed i współaut. 2006).

Wśród wymienianych w literaturze czynni-
ków ryzyka wystąpień mykobakterioz wymienia 
się także środowisko geograficzne i związane 
z nim warunki klimatyczne (Thomson i współ-
aut. 2020). Ze względu na sposób transmisji, 
szczególnie predysponowane do zakażeń NTM 
są osoby zamieszkujące obszary w sąsiedztwie 
naturalnych zbiorników wodnych, takich jak je-
ziora, morza i oceany. W ostatniej dekadzie ob-
serwuje się rosnącą częstość infekcji wywoła-
nych prątkami M. abscessus u chorych na mu-
kowiscydozę, zwłaszcza na półkuli zachodniej. 
W USA, częstość występowania NTM w po-
pulacjach zamieszkujących stany nadbrzeżne 
(np. Kalifornia i Floryda), czy wyspiarskie (np. 
Hawaje), jest wyższa niż w głębi kontynentu. 
W Chinach, więcej przypadków NTM-LD ob-
serwuje się na obszarach południowych i przy-
brzeżnych aniżeli w zachodniej i centralnej czę-
ści kraju (Liu i współaut. 2021).

Epidemiologia

Rosnące liczby diagnozowanych mykobak-
terioz i osób z grup ryzyka sprawiły, że choro-
by te otrzymały status „nowo pojawiających 
się” (ang. emerging diseases). Z kolei NTM 
zaczęto wymieniać wśród nowych „superbak-
terii” (ang. new uber-bugs) (Dartois i współaut. 
2019). Dane dotyczące częstości zachorowań 
wywołanych przez NTM uważa się za istot-
nie niedoszacowane (Bhanushali i współaut. 
2023; Hona i współaut. 2018). W odróżnieniu 
od TB, zakażenia NTM w większości krajów 
nie podlegają obowiązkowi rejestracji. Ponad-
to, w wielu ośrodkach diagnostyka przypad-
ków mykobakterioz nie uwzględnia wcale lub 
uwzględnia tylko częściowo kryteria ATS (Dahl 
i współaut. 2022). Do obszarów podlegających 
ścisłemu nadzorowi lokalnych agencji zdrowia 
publicznego czy WHO zwykle należą regiony, 
w których zapadalność na mykobakteriozy jest 
kilkakrotnie wyższa niż w pozostałej części 

kraju (np. Queensland w Australii, czy Oregon, 
Missouri, Wirginia i Utah w USA). Wiele badań 
nad NTM pochodzi z Hawajów, gdzie zapadal-
ność na NTM-LD jest średnio czterokrotnie wyż-
sza niż w innych stanach (Adjemian i współaut. 
2018; Winthrop i współaut. 2017). W skali całe-
go świata, częstość zachorowań na mykobakte-
riozy zwiększa się o ok. 4% rok do roku. W USA 
wzrost ten szacowany jest na nawet 7,5% (Dahl 
i współaut. 2022).

W przekroju globalnym, najczęstszym czyn-
nikiem etiologicznym mykobakterioz są prątki 
należące do kompleksu MAC. Łącznie odpo-
wiadają one za blisko połowę zachorowań. Ich 
częstość izolacji jest najwyższa w ciepłych, 
wilgotnych regionach tropikalnych i subtropi-
kalnych. W Australii i USA wywołują ok. 2/3 
przypadków mykobakterioz. Najmniej przypad-
ków chorób wywołanych przez MAC notuje się 
w Afryce i Ameryce Południowej, gdzie prątki 
te stanowią trzecią część izolowanych NTM 
(Hoefsloot i współaut. 2013). Liczby te są jed-
nak znacznie niedoszacowane ze względu na 
ograniczone dane (Hamed i Tillotson 2023). 
W Europie, prątki kompleksu MAC częściej izo-
lowane są na północy (44%) niż południu (31%) 
kontynentu (Honda i współaut. 2018).

W Europie i na świecie, drugim najczę-
ściej izolowanym gatunkiem NTM są prątki 
M. gordonae (Vongthilath-Moeung i współaut. 
2022). Choć są one relatywnie mało wirulent-
ne, odpowiadają za ok. 10% zakażeń u osób ze 
współistniejącym rozstrzeniem oskrzeli (Zhou 
i współaut. 2022). W ostatnich latach wzrasta 
znaczenie kliniczne M. gordonae we Włoszech, 
gdzie pod koniec zeszłej dekady prątki te były 
przyczyną ok. 10% rozpoznanych przypadków 
mykobakterioz (Giannoni i współaut. 2023).

W Ameryce Południowej, prątki MKC iden-
tyfikowane są wśród ok. 1/5 pacjentów z NTM
-LD. W Europie zaś najwięcej szczepów M. kan-
sasii izoluje się na Słowacji i w Polsce, gdzie 
powodują/są przyczyną/źródłem ok. 1/3 zaka-
żeń NTM. W 2013 r., prątki te stanowiły 4% 
wszystkich izolacji NTM w skali globu. Jednak 
według najnowszej meta-analizy, częstość wy-
stępowania M. kansasii wśród szczepów NTM 
jest ponad dwukrotnie wyższa i przekracza 
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9% (Narimisa i współaut. 2024; Hoefsloot 
i współaut. 2013).

Prątki M. xenopi występują głównie w Euro-
pie i Kanadzie. Gatunek ten najczęściej izolo-
wany jest na Węgrzech, bo od niemal połowy 
(49%) pacjentów mających infekcję płucną 
NTM. W przeciwieństwie do MAC, prątki M. xe-
nopi częściej izolowane są na południu (21%), 
niż północy (6%) Europy (Wassilew i wpsółaut. 
2016).

Podobnie jak w przypadku M. gordonae, 
izolacja prątków M. fortuitum często uważana 
jest za kontaminację. Niemniej jednak, prątki  
M. abscessus i M. fortuitum są najczęściej 
izolowanymi gatunkami RGM na świecie. Do-
minują w strukturze gatunkowej RGM w kra-
jach azjatyckich (np. Arabia Saudyjska i Indie). 
W Azji Wschodniej, w tym na Tajwanie, stano-
wią blisko 1/3 (27%) wszystkich izolacji NTM 
(Hoefsloot i współaut. 2013). W południowo- 

-zachodnich Chinach, w latach 2017–2022, 
prątki kompleksów M. avium-intracellulare  
i M. abscessus-chelonae odpowiadały za, od-
powiednio połowę i czwartą część przypadków 
notowanych tam mykobakterioz. Z kolei w Japo-
nii, gatunek M. abscessus zajmuje drugie miej-
sce po prątkach MAC jako czynnik etiologiczny 
NTM-LD (Furuuchi i współaut. 2019).

W Polsce, etiologia mykobakterioz jest zdo-
minowana prątkami kompleksu MKC (35% 
wszystkich zakażeń). Wraz z prątkami MAC,  
M. intracellulare, M. xenopi i M. gordonae, prąt-
ki MKC odpowiadają za ponad 85% wszyst-
kich przypadków mykobakterioz (Kwiatkow-
ska i współaut. 2018). Na podstawie danych  
epidemiologicznych Narodowego Instytutu Zdro-
wia Publicznego – Państwowego Zakładu Higie-
ny (NIZP-PZH) z lat 2019–2023, zapadalność 
na mykobakteriozy w Polsce kształtuje się na 
poziomie ok. 4 przypadków na 1  000  000 osób. 

Tabela 3. Choroby najczęściej wywoływane przez wybrane gatunki NTM.

Postać choroby Czynniki ryzyka Gatunki NTM

NTM-LD POChP, mukowiscydoza, inne płucne choroby 
towarzyszące

MAC, MKC, M. abscessus, 
M. xenopi, M. malmoense, 
M. chimaera

Limfadenopatia Wiek dziecięcy MAC, M. scrofulaceum, 
M. malmoense, M. haemophilum

Infekcje skóry
i innych 
tkanek miękkich

Wykonywany zawód, uszkodzenia ciągłości tkanek, 
iniekcje 

RGM, M. haemophilum, 
M. marinum, M. ulcerans, 
M. genavense, M. simiae

Owrzodzenie Buruli
Przebywanie na obszarach endemicznych (Afryka, 
Ameryka Południowa, regiony zachodniego 
Pacyfiku), wiek dziecięcy

M. ulcerans

Zakażenia szpitalne Zabiegi chirurgiczne i kosmetyczne, obłożny stan 
pacjenta, wszczepione implanty

MAC, RGM, M. chimaera, 
M. simiae, M. xenopi

Infekcja rozsiana HIV/AIDS, zaburzenia odporności
MAC, M. fortuitum,  
M. haemophilum,M. simiae, 
M. genavense

NTM – non-tuberculous mycobacteria (prątki niegruźlicze)
NTM-LD – non-tuberculous mycobacteria lung disease (mykobakterioza płucna)
MAC – M. avium complex (kompleks M. avium)
RGM – rapidly growing mycobacteria (prątki szybkorosnące)
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Ponadto, w przeciwieństwie do globalnego tren-
du, w Polsce nie obserwuje się obecnie wyraź-
nego wzrostu zachorowań na mykobakteriozy 
(Przybylski i współaut. 2023; Antczak i współaut. 
2017). Dane te prawdopodobnie jednak nie od-
zwierciedlają rzeczywistej skali problemu, głów-
nie ze względu na wspomniany już brak obowiąz-
ku rejestracji przypadków NTM w Polsce. 

Źródła zakażeń i rezerwuar  
środowiskowy NTM

Badania dotyczące związku między zacho-
rowalnością a rozprzestrzenieniem NTM 
w środowisku rzadko podejmowane są w pi-
śmiennictwie światowym, a w Polsce są niemal 
nieobecne. Brak jednoznacznych danych wska-
zujących na związek między występowaniem 
określonych gatunków NTM w środowisku 
a chorobą u ludzi. Skażone NTM woda i gleba, 
pochodzące zarówno ze środowisk naturalnych 
jak i zurbanizowanych, uważane są za główny 
rezerwuar zakażeń (Nelson i współaut. 2021; 
Velayati i współaut. 2014; Aboagye i współaut. 
2012). W Tabeli 4 zestawiono typy rezerwu-
arów z występującymi w nich gatunkami NTM. 
Główną przyczyną postaci płucnej mykobak-
terioz jest inhalacja wodnego aerozolu, kurzu 
lub pyłu glebowego, zawierających prątki. Do 
infekcji ran, oczu, skóry i innych tkanek docho-
dzi zwykle przez naruszenie ich ciągłości (np. 
zranienie, zastrzyk) lub bezpośredni kontakt 
ze źródłem prątków, tj. wodą lub glebą (Falkin-
ham 2021; Bakuła i współaut. 2017). W przy-
padku osób z zaburzeniami odporności, zwykle 
wskutek rozprzestrzenienia się prątków drogą 
krwiopochodną, dochodzi do powstania posta-
ci uogólnionej zakażenia. Zakażenie rozsiane 
może być także następstwem spożycia skażo-
nego prątkami jedzenia. Pokarm, w szczegól-
ności pakowany lub pochodzenia zwierzęcego, 
ale także biofilmy powstające w systemach dys-
trybucji wody, stanowią alternatywne wobec 
naturalnych źródła NTM (Sevilla i współaut. 
2017; Dziedzińska i współaut. 2016). Wraz ze 
wzrostem świadomości o rozprzestrzenieniu 
NTM w przyrodzie, coraz więcej uwagi po-
święca się także tematowi występowania prąt-

ków wśród zwierząt, zarówno domowych, jak  
i dzikich (Pavlik i współaut. 2022; Biet i Boschi-
roli 2014).

Prątki niegruźlicze izolowane są często 
w placówkach opieki zdrowotnej, odpowiadając 
za zakażenia szpitalne (Desai i Hurtado 2018). 
Do infekcji NTM dochodzi w wyniku uszkodze-
nia skóry w trakcie zabiegów chirurgicznych 
i estetycznych, jak i poprzez rany pooperacyj-
ne (Khan i Khan 2024; Ford i współaut. 2023). 
Za główne źródła infekcji uważa się sprzęty 
i aparaturę medyczną wielorazowego użytku, 
a w szczególności: bronchoskopy, cewniki, re-
spiratory i urządzenia grzewczo-chłodzące (Ka-
koullis i współaut. 2024; Hua i współaut. 2023; 
Kasperbauer i Daley 2019; Paniz-Mondolfi 
i współaut. 2014). Mimo powszechnego stoso-
wania jednorazowych plastikowych materiałów 
zużywalnych, dalej dochodzi do przypadków za-
każeń wynikających z tworzenia się biofilmu na 
urządzeniach medycznych, czy też ich kontaktu 
ze skażoną wodą. Najczęściej identyfikowane 
szpitalne gatunki NTM to prątki szybkorosną-
ce (IV grupa Runyona), m.in. M. abscessus,  
M. chelonae i M. fortuitum, ale także M. chi-
maera, M. haemophilum, M. kansasii (Pavlik 
i współaut. 2022; Nogueira i współaut. 2021).

Wyniki typowania molekularnego nierzadko 
wskazują, że szczepy izolowane od pacjentów 
są genetycznie tożsame (mają jednakowy pro-
fil genetyczny) ze szczepami środowiskowymi 
pochodzącymi z mieszkań osób zakażonych 
(Keen i współaut. 2021; De Groote i współaut. 
2006). Z tego względu występowanie NTM 
w miejscach użyteczności publicznej (parki, 
place zabaw, szkoły, itp.) i gospodarstwach 
domowych stanowi jeden z głównych nurtów 
badań nad ekologią prątków (Kostecki i współ-
aut. 2024; Choi i współaut. 2022; Castellano 
Realpe i współaut. 2020). Prątki NTM, dzięki 
specyficznej strukturze i właściwościom (obec-
ność grubej, hydrofobowej ściany komórko-
wej, wolny metabolizm, wytwarzanie biofilmu) 
umożliwiającym przetrwanie i namnażanie się 
w niekorzystnych warunkach środowiskowych, 
są zdolne do zasiedlania ubogich ekosyste-
mów wodnych, w tym nawet uzdatnianej wody 
miejskich systemów wodno-kanalizacyjnych 
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(Blanc i współaut. 2021, Falkinham 2021; 
Taylor i współaut. 2000). Aerozol wodny po-
chodzący z pryszniców, nawilżaczy powietrza, 
wanien z hydromasażem i wytwarzany w sau-
nach jest potencjalnym źródłem zakażeń NTM 
(Choi i współaut. 2022). Częstość izolacji NTM 
z wody wodociągowej waha się od 16% do 
nawet 98% (Donohue i współaut 2015; Pere-
z-Martinez i współaut. 2013). Jeszcze więcej 
NTM izolowano w gospodarstwach domowych, 
w których średnia temperatura podgrzewacza 
wody wynosiła nie więcej niż 50°C (Adjemian 
i współaut. 2012). Najczęściej identyfikowany-
mi gatunkami NTM w próbach wody krano-
wej są M. avium, M. chelonae, M. fortuitum,  
M. gordonae, M. kansasii M. marinum i M. xe-
nopi. (Nishiuchi i współaut. 2017; Vaerewijck 
i współaut. 2005).

Naturalne wody stojące, jak morza i oceany, 
jeziora i stawy, a także wody płynące, tj. stru-
mienie i rzeki, stanowią naturalne środowisko 
występowania prątków niegruźliczych (Roguet 
i współaut. 2016). Sugeruje się, że mimo szero-
kiego rozpowszechnienia w wodach powierzch-
niowych, NTM raczej nie występują w wodach 
podziemnych. Do kontaminacji prątkami wody 
źródlanej i strumieni dochodzi dopiero na po-
wierzchni, m. in. poprzez kontakt z glebą, której 
ok. 0,5–3% mikrobiomu stanowią NTM (Nelson 
i współaut. 2021; Walsh i współaut. 2019; Ro-
guet i współaut. 2016, Martin i współaut. 1987).

Poza wodą, prątki niegruźlicze podobnie czę-
sto wykrywa się w glebie, osadach rzecznych, 
torfie, a także komercyjnie pakowanej ziemi do-
niczkowej (Walsh i współaut. 2019). Najliczniej 
występującymi w glebie NTM są te należące do 
kompleksu MAC, będące również najczęstszą 
przyczyną NTM-LD. W aerozolu wytwarzanym 
z gleby doniczkowej obecnej w gospodarstwach 
domowych pacjentów ze stwierdzoną mykobak-
teriozą wykrywano patogenne gatunki NTM, ta-
kie jak M. avium, M. intracellulare i M. kansasii 
(De Groote i współaut. 2006). Ponadto, jako 
źródło NTM wskazywano naturalne nawozy 
(Pavlik 2022).

Obserwuje się zróżnicowanie występowania 
gatunków NTM w określonych środowiskach. 
Na przykład, prątki M. avium częściej izoluje 

się ze środowisk wodnych, podczas gdy prąt-
ki M. intracellulare – z gleby. Częstość izolacji 
NTM różni się także w zależności od właściwo-
ści fizykochemicznych środowisk. Więcej NTM 
identyfikuje się z prób wody i gleby o kwaśnym 
pH, niskiej zawartości tlenu, wysokiej wilgot-
ności, dostępności żelaza i cynku (Adjemian 
i współaut. 2018; Falkinham 2013). Szczepy 
M. avium i M. intracellulare występują zarówno 
w wodach słodkich, jak i w ujściach rzek, gdzie 
zasolenie waha się od 1 do prawie 3%. Prąt-
ki te nie występują jednak w wodach słonych, 
z których izolowane są z kolei szczepy M. ma-
rinum (Falkinham 2021). Obserwuje się wresz-
cie różnice występowania poszczególnych 
gatunków NTM w zależności od temperatury. 
Ogólnie, optymalne warunki wzrostu NTM 
mieszczą się w zakresie między 26°C a 42°C. 
Do prątków termofilnych zalicza się M. avium, 
M. chelonae oraz M. xenopi. Potrafią one prze-
trwać w temperaturach powyżej 55°C, które są 
już letalne dla M. kansasii, M. marinum, czy  
M. terrae (WHO 2004). W siedliskach natural-
nych, NTM są także identyfikowane w środo-
wiskach ekstremalnych, np. mikroaerobowych 
(<21% tlenu), wodach o wysokiej kwasowości, 
jak jeziora dystroficzne (pH między 4.0 a 6.0), 
oraz w zanieczyszczonych m.in. metalami cięż-
kimi glebach i osadach (Honda i współaut. 
2018; Roguet i współaut. 2016).

Niektóre prątki środowiskowe mogą kolonizo-
wać lub infekować jednokomórkowe organizmy, 
takie jak wolnożyjące pierwotniaki (ameby, orzę-
ski, wiciowce) (Lambert i współaut. 2012). Su-
geruje się, że może to być strategia adaptacyjna 
w odpowiedzi na niekorzystnie zmieniające się 
warunki środowiskowe. Wykazano, że bytowa-
nie MAC wewnątrz Acanthamoeba castellanii 
zapewnia prątkom ochronę przed antybiotykami 
i środkami biobójczymi (Ben Salah i Drancourt 
2010; Miltner i Bermudez 2000). Pierwotniaki 
mogły także odegrać istotną rolę w nabyciu zdol-
ności do przeżywania wewnątrzkomórkowego 
i rozwoju patogenności prątków. Na modelu 
mysim udowodniono, że szczepy M. avium, któ-
re kolonizowały pierwotniaki, wykazują wyższą 
zjadliwość od prątków wolnożyjących (Lamra-
bet i współaut. 2012; Cirillo i współaut. 1997).
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Nie tylko pierwotniaki mogą odgrywać rolę 
swoistych rezerwuarów NTM. Coraz więcej 
zainteresowania poświęca się występowaniu 
NTM wśród zwierząt. W literaturze kazuistycz-
nej nierzadko opisywane są przypadki myko-
bakterioz z historią podrapań lub ugryzień 
przez zwierzęta (Shah i współaut. 2023; So-

uthern 2004). Niektóre gatunki NTM są ekolo-
gicznie ściśle powiązane z przedstawicielami 
wodnej fauny. Na przykład, prątki M. marinum 
i M. ulcerans nie tylko kolonizują, ale i odpo-
wiadają za choroby żab, ryb, wodnych ślimaków 
i skorupiaków (Honda i współaut. 2018; Abo-
agye i współaut. 2016). Rzadkim przykładem 
odzwierzęcego zakażenia człowieka jest roz-
wój ziarniniaków akwariowych (ang. fish tank/
swimming pool granuloma), będących skórną 
postacią zakażenia M. marinum w następstwie 
ugryzienia przez rybę (Kijowski i współaut. 
2008). Od zwierząt hodowlanych, takich jak 
krowy, świnie, owce i kozy, często izoluje się 
prątki M. avium subsp. paratuberculosis, któ-
rych rozprzestrzenienie wśród bydła szacuje 
się na 16–50% (Pavlik 2022; Biet i Boschiro-
li 2014). Prątki niegruźlicze identyfikuje się 
także u zwierząt dzikich. W prowadzonych 
w Afryce badaniach przesiewowych wskazano 
M. intracellulare, M. lentiflavum, M. fortuitum, 
M. chelonae i M. abscessus jako najczęściej 
izolowane gatunki odzwierzęce (Katale i współ-
aut. 2014). Bezpośrednie interakcje zwierząt 
gospodarskich z dzikimi (m.in. gryzoniami, li-
sami, dzikami), a także ich fekaliami, zwiększa-

ją zasięg rozprzestrzenienia NTM w hodowli 
i środowisku (Duarte i współaut. 2024). Poza 
narażeniem hodowców na infekcje wynikają-
ce z kontaktu z zakażonymi zwierzętami i ich 
odchodami, prątki obecne m.in. w mleku mogą 
stanowić źródło zakażeń ludzi poza gospodar-
stwem (Pickup i współaut. 2006).

Podsumowanie

Rozprzestrzenienie, ekologia i epidemiologia 
prątków niegruźliczych wciąż rzadko stanowią 
obszar naukowych dociekań. Mimo, że obser-
wuje się globalny wzrost liczby przypadków 
zakażeń NTM, nie podlegają one obowiązkowi 
rejestracyjnemu, przez co dane epidemiologicz-
ne dotyczące mykobakterioz są bardzo ograni-
czone. Jednak coraz większe zainteresowanie 
tą grupą bakterii, zarówno w kontekście epide-
miologicznym, jak i klinicznym sprawia, że po-
dejmowanych jest coraz więcej badań mających 
na celu nakreślenie różnych aspektów biologii 
NTM, w tym także epidemiologii zakażeń NTM 
u człowieka i zwierząt. Służyć ma temu nowo-
czesna i stale doskonalona metodyka badawcza. 
W erze zaawansowanych technik diagnostycz-
nych, chemotaksonomii i metagenomiki, rozpo-
znanie rezerwuaru i źródeł zakażeń prątkowych 
będzie coraz dokładniejsze i szybsze.

FINANSOWANIE

Artykuł powstał w ramach projektu badaw-
czego «SONATA» realizowanego ze środków 

Rodzaj rezerwuaru Najczęściej izolowane gatunki NTM

Placówki opieki 
zdrowotnej MAC, MKC, M. abscessus, M. chelonae, M. fortuitum, M. haemophilum, M. xenopi

Woda MAC, MKC, M. abscessus, M. chelonae, M. fortuitum, M. gordonae, M. marinum,  
M. scrofulaceum,M. ulcerans, M. xenopi

Biofilm MAC, M. abscessus, M. chelonae, M. fortuitum, M. smegmatis, M. ulcerans, M. xenopi

Gleba MAC, M. abscessus, M. chelonae, M. gordonae, M. fortuitum, M. scrofulaceum,  
M. smegmatis, M. terrae, M. ulcerans

Zwierzęta MAC, M. avium subsp. paratuberculosis, MKC, M. fortuitum, M. gordonae,  
M. marinum, M. phlei, M. scrofulaceum, M. ulcerans, MTBC

Tabela 4. Wybrane środowiska bytowania i gatunki NTM najczęściej z nich izolowane.
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