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Bifidobacteria intrinsic ileS conferring resistance to mupirocin
Badania pozwolity na identyfikacje dominujgcych epth
sktadowych mikrobiomu S. indica - bakterii nalezacych do
rodzaju  Lysobacter.  Metagenom S.  indica nie
charakteryzowat sie obecnoscig sekwencji profagowych

oraz obecnoscia nielicznych gendw odpornosci. Rys. 2 Wykryte geny odpornosci w izolatach S. indica

(zielony obecnosc, fioletowy brak)
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