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ELOSZO
Kedves Kollegandk és Kollegak! Budapest, 2014. januar

Az MTA Allatorvos-tudomanyi Bizottsiga és a SzIE Allatorvos-tudoményi Doktori Iskoldja 2014.
januar 27-30. kozott tartja a legujabb kutatdsi eredményeink bemutatdsara szolgdld, immar 40.
wakadémiai _beszamolé” iiléssorozatot. E jubileumrdl 27-n a két testiilet k6z0s nyilvanos iilése
keretében (Elettan szekci6 el6tt) megemlékeziink, s erre valamennyiiiket ez titon is tisztelettel hivjuk.

Az el6z6 évek gyakorlatdnak megfelelden a beszamolokon PhD hallgaték szereplését kiilon is
elvarjuk, s reméljiik, hogy ez is egy jo alkalma lesz a kiilonb6z6 tudomanyos-szakmai miihelyeket és
korosztalyokat képviseld, egymds munkdja irdnt érdekl6dd kollegandk/kollegak taldlkozasanak.

Az egyes szekcidk iiléseinek helyét és idejét a mellékelt beosztdsban tiintettiik fel.

Az elbadasok és azt kovetd megvitatds idétartama legfeljebb: 10 + 5 perc.

Kérjiik, hogy a megadott maximadlis id6tartamot senki ne lépje til! Az el6z6 évek gyakorlatinak
megfelelden, nem az eldaddsok szamdra, hanem azok szakmai-tudoményos értékére helyezziik a sulyt.
Aki azonos témadn beliil jelentett be 2 vagy tobb eldadast, kérjiik, probélja meg ezeket 6sszevonni!

Az eldaddsok Osszefoglaldit — szekcidfiizetekbe csoportositva — elektronikus titon adjuk kozre.

A beszdmol6 fiizetek anyaga az MTA ATK AOTI honlapjan (www.vmri.hu/ MTA — Allatorvos-
tudoményi Bizottsdg) megtaldlhat6. Kérjiik, hogy az 0Osszefoglalok anyagidt minden esetben —
megvitatdsra alkalmas formdban — el6adni sziveskedjenek.

Ami a vitét illeti, a résztvevoket, kiilondsen pedig a bizottsagi tagokat és az iiléselnokoket kérjiik arra,
hogy kérdéseikkel, hozzaflizott megjegyzéseikkel, javaslataikkal, sziveskedjenek az el6adottak
részletesebb megismerését, értékelését és a beszdmold csoportok tovabbi munkdjit segiteni. Sokan
ugy véljiik, hogy a tudoményos eldrehaladds és a fiatalok tudomédnyos férumokhoz valé szoktatdsa
szempontjabdl a vita (mégpedig a megfeleld kritikai elemeket sem nélkiil6z6 vita) épp olyan fontos,
mint maga az el6adés. Ezért a hasznos és eldrevivd vitdhoz sziikséges ,,mithely 1égkor” kialakitdsat és
fenntartdsat valamennyi résztvevotdl, de kiilondsen a bizottsdgi tagoktdl és az elnokoktdl ez tton is
tisztelettel és nyomatékosan kérjiik.

Az egyes szekcidk titkarait arra is kérjiik, hogy a szekcidiilésrdl februdr végéig készitsenek és
juttassanak el az Allatorvos-tudomanyi Bizottsdg elnokéhez (bnagy@vmri.hu) egy-egy rovid,
kozérthetd formdban megirt, a szekcié elndkkel (elnokokkel) egyeztetett tdjékoztatét (Magyar
Allatorvosok Lapja-ban val6 kizlés céljabél), mely sziikség esetén tartalmazza nem csak az eldaddsok,
hanem a vita legfontosabb megdllapitésait is.

Kérjiik az intézetek vezetdit, hogy az elektronikus uton megkiildott anyagbdl tovabbitsanak, ill. kelld
példdnyszdmban mésoltassanak munkatérsaik és érdeklddd nyugdijasaik szamadra is. Kérjiik, tovabba,
hogy munkatarsaikat segitsék és hivjak az iiléseken vald aktiv és sikeres részvételre.

Eldre is koszonjiik a szekcid elndkok, a titkdrok, a bizottsdgi tagok és valamennyi eldad6é munkdjét, s
kiilon is koszonjik Dr. Tuboly Tamdsnak az allatorvos-tudomanyi bizottsag titkdranak az sszefoglald
fiizetek eldallitasaban, s szekcid iilések szervezésében nyujtott nélkiilozhetetlen munkajat..

Az MTA Allator\fos—tudoményi Bizottsiga és a SzIE Allatorvos-tudomanyi Doktori Iskol4ja nevében,
Sikeres, Boldog Uj esztend6t kivdnva,

Dr. Nagy Béla, Dr. Rusvai Mikl6s, egyetemi tanar
elnok elnok
MTA Ao-tud. Bizottsdga SzIE AoTK Doktori Iskola



MTA Allatorvos-tudoméanyi Bizottsiag és SzIE-AOTK Doktori Iskola akadémiai beszamoléinak beosztasa és szekcié-bizottsagai

(2014. januér 27-30)

A szekcié A szekcidiilés A szekcidiilés Tarselnokok Titkar Bizottsagi
Megnevezése ideje helye tagok
MTA Allatorvos-tudomanyi | I. 27 hétfé Dr. Nagy Béla A testiiletek tagjai, a szekciok elnokei,
Bizottsag és AOTK Doktori | A 40. évi jubileum Dr. Rusvai Miklés titkdrai és a szekciok bizottsagi tagjai
Iskola kozos iilése 8:30-9.00
Elettan tanterem )

Elettan, Biokémia Dr. Bartha Tibor Dr. Zsarnovszky | Dr. Bardos Ldsz16, Dr. Halasy Katalin
Kérélettan 9.00-t61 Dr. Freny6 V. Laszl6 | Attila Dr. Jakab Csaba, Dr. Kutas Ferenc
Morfol6gia Dr. Sétonyi Péter Dr. Vajdovich Péter
E]elmiszerbiztonség I. 27 hétf6, Tovéabbképzés Dr. Laczay Péter Dr. J6zwiak Akos, Dr. Kovécs Sdndor
Allategészségﬁgyi Igazgatas e tanterem Dr. Ozsvari Laszl6 Dr. Erddsi Orsolya | Dr. Lombai Gyorgy, Dr. Szita Géza

11.00 -t6l N . ST

Dr. Pleva Gyorgy Dr. Visnyei Laszl6

Allathigiénia I. 27. hétfo Dr. Kovécs Melinda Dr. Brydl Endre, Dr. Cseh Séandor
Allattenyésztés, Genetika 13.00-t61 Elettan tanterem Dr. Konyves Ldszl6 | Dr. Bersényi Dr. Fekete Sandor, Dr. Gdspardy Andrds,
Takarmanyozastan ' Dr. Szab6 J6zsef Andras Dr. Jakab Laszl6, Dr. Rafai Pal
Bakteriologia L. 28. kedd, Dr. Magyar Tibor Dr. Gyuranecz Miklés, Dr. Hajtds Istvan

8.30-t61 Dr. Varga Janos Dr. Janosi Szilard | Dr. Makrai Lészl6, Dr. Nagy Béla

) Dr. Tenk Miklés, Dr. Toth Istvan
Elettan tanterem _ o o
Virolégia 13.00-t61 Dr. Bakonyi TarPas Dr. Palfi Vilmos Dr. Benko ,Ma,rla, Dr. Dar,l Adam, )
Immunolégia Dr. Harrach Balézs Dr. Hornydk Akos, Dr. Pénzes Zoltdn
Dr. Tuboly Tamds Dr. Rusvai Miklés, Dr. Soés Tibor

Parazitolégia I. 29. szerda Elettan tanterem | Dr. Farkas Rébert Dr. Baska Ferenc | Dr. Békési Laszl6, Dr. Csaba Gyorgy
Allattan 8 30-t61 Dr. Hornung Erzsébet Dr. Hornok Séndor, Dr. Majoros Gébor

’ Dr. Kassai Tibor Dr. Molnér Kélman, Dr. Varga Istvdn
Klinikumok L. 30. csiitortok Belgyo6gyaszat Dr. Gilfi Péter Dr. Bohdk Zséfia | Dr. Bajcsy Arpéd Csaba, Dr. Biksi Imre
Gydgyszertan 8 30-t61 tanterem Dr. Németh Tibor Dr. Jerzsele Akos | Dr. Salyi Gabor, Dr. Sterczer Agnes
Toxikolégia ' Dr. Szenci Ott6 Dr. P4pa Kinga Dr. Vajdovich Péter, Dr. Zoldag Laszl6

. Voros Karoly




TARTALOMJEGYZEK

Bakterioldgia (8.30-tdl)

A POPULACIQ-];IOLOGIAI VALTQZASOK ES A ) GUMOKOR KORBONCTANI
PREVALENCIAJANAK OSSZEFUGGESEI VADDISZNOBAN
Csivincsik Agnes, Nagy Gabor, Balog Tamds, Varga Gyula, Rénai Zsuzsanna, Janosi Szilard

. HAZAI A?T{NOBACILLUS PLEUROPNEUMONIAE ) IZOLATUMOK ,GENETIKAI
DIVERZITASANAK ES TETRACIKLIN-REZISZTENCIAJANAK FELMERESE
Kardos Géabor, Kecskeméti Sandor, Székely Eva, Fodor Laszl6

. HAZAI MANNHEIMIA HAEMOLYTICA IZOLATUMOK GENETIKAI
DEVERZITASANAK ES TERRACIKLIN-REZISZTENCIAJANAK FELMERESE
Kardos Géabor, Kecskeméti Sandor, Székely Eva, Fodor Laszl6

. HEVENY LEPTOSPIROSIS KOLYOKKUTYABAN; ESETISMERTETES
Koviécs-Kozdk Réka Erzsébet, Bogar Istvan, Sproch Agnes, Szeredi Levente

. HAZAI BRUCELILA SUIS BIOVAR 2 TORZSEK MLVA (MULTIPLE-LOCUS VARIABLE-
NUMBER TANDEM REPEAT ANALYSIS) MODSZEREN ALAPULO FILOGENETIKAI
ES EPIDEMIOLOGIAI VIZSGALATA

Kreizinger Zsuzsa, Jeffrey T. Foster, Rénai Zsuzsanna, Sulyok Kinga Maria, Wehmann
Enikd, Janosi Szilard, Gyuranecz Miklés

. FRANCISELLA TULARENSIS SSP. HOLARCTICA TORZSEK ES KULONBOZO
FOGEKONYSAGU GAZDAFAJAIK IMMUNRENDSZERE KOZTI FEHERJESZINTU
KOLCSONHATASOK VIZSGALATA

Kreizinger Zsuzsa, Elena Bencurova, Mangesh R. Bhide, Gyuranecz Mikl6s

. A COXIELLA BURNETII ES A CHLAMYDIALES RENDBE TARTOZO BAKTERIUMOK
SZEREPENEK VIZSGALATA A HAZAI KERODZOK VETELESES KORKEPEIBEN
Kreizinger Zsuzsa, Szeredi Levente, Bacsady Arpéd, Nemes Csaba, Sugéar Laszl6, Varga
Tamds, Sulyok Kinga Maria, Szigeti Alexandra, Acs Kornél, Tébids Eniké, Gyuranecz
Miklés

. HAZINYULALLOMANYOK STAPHYLOCOCCUS AUREUS FERTOZOTTSEGEVEL
KAPCSOLATOS VIZSGALATOK
Német Zoltan Laszl6, Dan Addm, Banyai Krisztidn, Szenci Ott6, Biksi Imre

. HAZAI ACTINOBACILLUS PLEUROPNEUMONIAE TORZSEK SZEROTIPUSAINAK
VIZSGALATA
Sarkozi Rita, Makrai Lasz16, Horvath Palma, Fodor Laszlo
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17.

HAZAI ES ETIOP COXIELLA BURNETII TORZSEK GENOTIPIZALASA, A MODSZER
GYAKORLATI ALKALMAZASA JARVANYHELYZETBEN

Sulyok Kinga Maria, Kreizinger Zsuzsa, Dan Adam, Hornok Sandor, Simor Zoltdn, Heidie
M. Hornstra, Talima R. Pearson, Paul S. Keim, Balla Eszter, Szigeti Alexandra, Getachew
Abichu Duressa, Bajnoczi Pal, Gyuranecz Mikl6s

HAZAI MYCOPLASMA BOVIS TORZSEK GENETIKAI JELLEMZESE
Sulyok Kinga Mdria, Fekete Lilla, Kreizinger Zsuzsa, Janosi Szilard, Schweitzer Nora,
Turcsanyi Ibolya, Makrai Laszl6, Gyuranecz Miklos

MAGYARORSZAGI MYCOPLASMA BOVIS TORZSEK ANTIBIOTIKUM
ERZEKENYSEGENEK VIZSGALATA

Sulyok Kinga Madria, Fekete Lilla, Hrivndk Veronika, Janosi Szilard, Schweitzer Nora,
Turcsanyi Ibolya, Makrai Lasz16, Gyuranecz Mikl6s

. ETIOP KULLANCSOK VIZSGALATA FRANCISELLA TULARENSIS ES FRANCISELLA-

SZERU ENDOSZIMBIONTAK ELOFORDULASARA
Szigeti Alexandra, Kreizinger Zsuzsa, Hornok Sandor, Getachew Abichu Duressa, Gyuranecz
Miklés

AVIBACTERIUM PARAGALLINARUM SINUS INFRAORBITALIS RAFERTOZO
MODELL KIALAKITASA, OSSZEHASONLITO VIZSGALATA ES ALKALMAZASA
VAKCINA HATEKONYSAGI VIZSGALATOKBAN

Tenk Miklds, Marton Zsuzsanna, Palmai Nimréd, Sz6rddi Maria Alejandra, Imre Ariel,
Makrai Laszl6, Fodor Laszl6, Jérome Thevenon

CORYNEBACTERINAE ALRENDBE TARTOZO TOGYGYULLADAS-KOROKOZO
BAKTERIUMOK DIAGNOSZTIKAI VIZSGALATAI
Valké Anna, Rénai Zsuzsanna, Janosi Szilard

SZARVASMARHA  EREDETU  ATIPUSOS E. COLI 0157 TORZSEK
VIRULENCIAGENJEINEK SZEKVENCIAANALIZISE
Svab Domonkos, Horvath Balazs, Mar6ti Gergely, Toth Istvan

KELTETOI NAPOS CSIBEK ANTIBIOTIKUM REZISZTENCIA ES VIRULENCIA
MINTAZATANAK MICROARRAY ALAPU JELLEMZESE
Szmolka Ama, N6grady Noémi, Pészti Judit, Imre Ariel, Nagy Béla
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Virolégia (13.00-t6l)

UJONNAN AZONOSITOTT SERTES PARVOVIRUSOK VIZSGALATA EGY
SERTESALLOMANYBAN
Cségola Attila, Zadori Zoltan, Tombécz Kata, Tuboly Tamds

ASTROVIRUS FERTOZES IGAZOLASA MENHELYRE KERULT KUTYAKBAN
Kovécs Eszter, Lengyel Gyorgy, Marton Szilvia, Farkas Szilvia, Tuboly Tamés, Banyai
Krisztian

EGY NEMETORSZAGI BOZOTVIPERABOL (ATHERIS SQUAMIGERA) 1ZOLALT
ORTHOREOVIRUS TORZS TELJES GENOMSZEKVENCIAJANAK
MEGHATAROZASA ES  ELEMZESE, VALAMINT ORTHOREOVIRUSOK
ELOFORDULASANAK ES GENETIKAI DIVERZITASANAK VIZSGALATA
EGZOTIKUS HULLOFAJOKBAN MAGYARORSZAGON

Ihasz Katalin, Farkas L. Szilvia, Lengyel Gyorgy, Gal Janos, Rachel E. Marschang, Banyai
Krisztian

LOVAK ROTAVIRUS FERTOZESEINEK MOLEKULARIS EPIDEMIOLOGIAI
SAJATSAGAI
Papp Hajnalka, Banyai Krisztidn

GYROVIRUSOK KIMUTATASA VADASZGORENY SZEKLETMINTAKBAN
Fehér Eniko, Koviacs Eszter, Lengyel Gyorgy, Pazar Péter, Banyai Krisztidn

KOZEP-EUROPABOL SZARMAZO SERTES CIRCOVIRUSOK FELMERESE
Ldrincz Mérta, Tombacz Kata, Csagola Attila, Tuboly Tamas

CIRKOVIRUS REP SZEKVENCIAK KIMUTATASA OSIBB GERINCESEKBEN
Tarjan Zoltan Laszld, Pénzes J. Judit, T6th P. Réza, Benké Méria

ADENOVIRUS FIBER FEHERJEK HAROMDIMENZIOS SZERKEZETENEK
VIZSGALATA RONTGENDIFFRAKCIOS MODSZERREL

Ballmann Moénika, Abhimanyu Kumar Singh, Thanh Nguyen, Vidovszky Marton, Harrach
Balazs, Mark J. van Raaij

GENOMIC AND BIOINFORMATICS ANALYSIS OF SIMIAN ADENOVIRUS 19
CONFIRMS THE NEED TO ESTABLISH A NEW ADENOVIRUS SPECIES
Podgorski, Iva, Harrach Balazs, Benkd Mdria

AZ EQUID HERPESVIRUS 5 KORTANI SZEREPENEK VIZSGALATA LOVAK
MULTINODULARIS TUDOFIBROZISABAN, VALAMINT KIMUTATASA,
EGESZSEGES ES LEGZOSZERVI TUNETEKET MUTATO LOVAKBOL

Moravszki Leticia, Bakonyi Tamas, Sardi Sara, Bohdk Zséfia, Miké Péter, Balogh Nandor,
Nagy Krisztina, Kutasi Orsolya

KUTYAK NYUGAT-NILUSI VIRUSFERTOZESENEK SZEROLOGIAI FELMERO
VIZSGALATAI MAGYARORSZAGON

Somhegyiné Barna Moénika, Zdenek Hubdlek, Kubik Noémi, Juhdsz Tamds Attila, Ivo
Rudolf, Helga Lussy, Szomor Katalin, Norbert Nowotny, Bakonyi Tamas
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EGY TERMESZETES KULLANCSENCEPHALITIS-GOC 4 EVES VIZSGALATA, 2010-2013
Z6ldi Viktor, Papp Tibor, Rigé Krisztina, Farkas Janos, Egyed Laszl6

A VESZETTSEG ISMETELT HAZAI ELOFORDULASA ES AZ EDDIG KAPOTT
EREDMENYEKBOL LEVONHATO KOVETKEZTETESEK )
Juhdsz Tamads, Rigé Dora, Malik Péter, Kecskeméti Sdndor, Hornydk Akos

ADATOK A VESZETTSEGI POSZTINFEKCIOS ALLATOLTASOKRA VONATKOZO
JOGSZABALY KIEGESZITESEHEZ
Hornyak Akos

HAZAI SZARVASMARHATELEPEK BVDV-FERTOZOTTSEGENEK LEGFOBB OKAT
KEPEZO PI-EGYEDEK AZONOSITASA IDEXX BVDV ANTIGEN ,,POC FARMTESZT”
SEGITSEGEVEL

Szabara Agnes, Bardos Krisztina, Hajtés Istvan, Ozsviri Laszlé

A BVD ELLENI VEDEKEZES JOGSZABALYI ALAPJAI
Szabdra Agnes



Bakteriol6gia
'Somogy MKH Elelmiszerldnc-biztonsagi és Allategészségiigyi Igazgatésig
*Kaposviri Egyetem, Kornyezettudomanyi és Természetvédelmi Intézet, Vadbiolégiai és
Etologiai Tanszék
2SEFAG Erdészeti és Faipari Zrt., Vadészati Osztaly
'NEBIH Allategészségiigyi Diagnosztikai Igazgatésig

A POPULACIO-BIOLOGIAI VALTOZASOK ES A GUMg’iKOR KORBONCTANI
PREVALENCIAJANAK OSSZEFUGGESEI VADDISZNOBAN

Csivincsik Agnesl, Nagy Gabor?, Balog Tamés”, Varga Gyulal3 , Rénai Zsuzsanna®, Janosi
Szilard*

A szarvasmarha-adllomdnyok giimokor mentességének legfobb veszélyeztetd tényezdje a
vadillomédnyban fenndll6 fertdzottség, ezért a vildg fejlett szarvasmarha-tarté orszdgai
torekszenek a vaddllomany okozta kockdazat csokkentésére. A rezervoar-fajok dlloméanyainak
gyéritése logikus megolddsnak tlinhet, mivel a kisebb slirliségli populdciéban csokkenhet a
fertdzést kozvetitd kontaktusok szdma. Vadon €16 éllatok esetében azonban szdmolni kell a
gyéritési tevékenység okozta nem kivdnatos migraciéval, ami a kiinduldsi &4llapotnal
kedvezOtlenebb jarvanyhelyzetet teremthet.

A zselici vaddiszné-allomanyban 2008. 6ta folyik 4tfogd korbonctani surveillance-vizsgalat.
A szabad teriileti allomdnyban tapasztalhaté korbonctani prevalencia — az dllomany
folyamatos novekedése ellenére — véltozatlan, a felndtt és a fiatal korosztalyban statisztikailag
megegyez0. A kerti dllomdnyban — az dlland6, magas populaciéstriiség (1 egyed/ha) ellenére
—ingadozo a giimOkorra gyanut keltd korbonctani elvaltozdsok elofordulési aranya.

A 2012/2013-as vaddszati évben a szabad teriileti dllomédnyban fokozott vaddszatot hajtottak
végre a vizsgalt teriileten (9.000 ha), mig a vele hatéros teriileten (7.600 ha) egyaltalan nem
folyt vadaszat. A kerti dllomanyban pedig nagyobb ardnyu dlloméany-atcsoportositast végeztek
az egyes kertrészek kozott.

A szabad teriileti allomdnyban 2013. decemberig kil6tt egyedekben a Kkorosszetétel
megviltozott: a kilott dllomany 64%-a felndtt korosztalyd volt (a kordbbi évek 40-50 %-os
aranydhoz képest). A giimoékorra gyandt keltd elvaltozdsok eldforduldsi ardnya a teljes
populédcidoban a kordbbi évekéhez hasonlé maradt, ugyanakkor az egyes korosztalyok
érintettsége megvaltozott: a felndtt korosztidlyban jelentdsen noétt, a fiatalok korében
minimadlisra csokkent. Kérbonctani elvéaltozdsokat kizarélag a feji — els6sorban az 4ll alatti —
nyirokcsomdkban tapasztaltunk. Adataink a fiatalok — azon beliil is elsOsorban a
koérbonctanilag pozitiv egyedek — kozotti nagyardnyu elhulldsra engednek kovetkeztetni.

A zavart kerti dllomdnyban a kérbonctani prevalencia az el6zé évekhez képest jelentdsen
megnovekedett, a novekedés valamennyi korosztalyt egyenld mértékben érintette. A vizsgalt
egyedek koziil egy 1,5 éves koca generalizalt giimOkor kérbonctani tiineteit mutatta. Adataink
alapjan a kerti dllomanyokban a giimokoros egyedek mortalitdsa nem jelentds.

Eredményeink alapjan feltételezziik, hogy a zavaras jarvanytani hatdsa a vaddiszné esetében
nagyobb jelentdséggel bir, mint a populdcidsiiriség. A két okologiai tényezd kdlcsonhatasa
tovabbi vizsgdlatokat igényel.



Bakteriol6gia
NEBIH, Allategészségiigyi Diagnosztikai IgazgatGsdg Debreceni telephelye'
Debreceni Egyetem Orvosi Mikrobiolégiai Intézet”
Szent Istvan Egyetem, AOTK, Jarvanytani és Mikrobiolgiai Tanszék®

HAZATI ACTINOBACILLUS PLEUROPNEUMONIAE IZOLATUMOK _GENETIKAI
DIVERZITASANAK ES TETRACIKLIN-REZISZTENCIAJANAK FELMERESE

Kardos Géborl’z, Kecskeméti Séndorl, Székely Eval, Fodor Laszl6®

Az Actinobacillus pleuropneumoniae torzsek sertések nagy veszteségekkel jard tiido- és
mellhartyagyulladdsanak koérokozoéi, az 1-es biotipusu torzsek tomeges, a 2-es biotipusu
torzsek sporadikus megbetegedést okoznak. A munka célja a hazai izoldtumok genetikai
diverzitdsanak felmérése volt, tovabba vizsgaltuk emellett a tetraciklin rezisztencia gének és a
rezisztencia integronok el6fordulésat.

Osszesen 72 hazai izoldtumot hasonlitottunk ©ssze, emellett nyolc referenciatorzset is
vizsgaltunk. Mindegyik izolatum és torzs fajazonossagat fajspecifikus PCR-rel igazoltuk. A
genetikai diverzitds felmérését két pulzdlé mezejii gélelektroforézissel (PFGE) végeztiik, a
makrorestrikcihoz az egyik esetben Apal a mdsikban Spel enzimet alkalmaztunk. A fetB,
tetH, tetL, tetO gének és az 1, Il és III osztalyu integronokat specifikus PCR-rel kerestiik. A
megtalalt gének azonossagat szekvenaldssal igazoltuk.

A PFGE az o6sszesen 44 1-es biotipusba tartoz6 izoldtumot szamos kiilonb6zd csoportba
sorolta, hdrom olyan csoportot taldltunk, amely hdromnél tobb izoldtumot tartalmazott. Az A
csoportba 19, ezek az orszdg kiillonbozd pontjairdl keriiltek eld, a B csoportba 7 izoldtum
tartozott, ezek a Kiskunsdg északi részérdl szarmaztak, a C csoportot tovdbbi 7 izolatum
alkotta, amelyeket békési €s zalai mintdkban taldltunk. Az 1-es biotipusui izoldtumok koziil
két, egy allomanybdl szdrmazo rokon izolatumban taldltunk fetB gént, illetve a C csoport egy
tagja hordozott tetH gént. Integronokat nem talaltunk.

Ezzel szemben a 28 2-es biotipusu izolatum két csoportba volt besorolhatd, az egyikbe harom
nagykanizsai, a mdsikba 25, az orszag szamos kiilonb6zd pontjar6l (Gyor-Moson-Sopron,
Komarom-Esztergom, Tolna, Bacs-Kiskun, Jasz-Nagykun-Szolnok megyékbdl) gyljtottiink.
Ez a csoport gyakran hordozott tetraciklin rezisztencia géneket is, 9 tetL és 1 tetB gént
taldltunk. Integronokat a 2-es szerotipusu izoldtumok sem hordoztak.

A 2-es biotipusba gyakran tetraciklin rezisztens jarvanytorzs terjedésének tovabbi nyomon
kovetése lenne sziikséges annak eldontésére, hogy a tetraciklinek alkalmazdsa hozzdjarul-e a
torzs terjedéséhez.

A munkit az OTKA84220 palyazat timogatta. A kutatds a TAMOP-4.2.1.B-11/2/KMR-2011-
0003 és a TAMOP 4.2.4.A/2-11-1-2012-0001 azonosité szami Nemzeti Kivalsag Program —
Hazai hallgatéi, illetve kutatéi személyi tdmogatdst biztosité rendszer kidolgozédsa és
miikddtetése konvergencia program cimil kiemelt projekt keretében zajlott. A projekt az
Eurépai Unié tdmogatasaval, az Eurdpai Szocidlis Alap tarsfinanszirozasaval valésul meg.
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HAZAI MANNHEIMIA HAEMOLYTICA IZOLATUMOK GENETIKAI
DEVERZITASANAK ES TERRACIKLIN-REZISZTENCIAJANAK FELMERESE

Kardos Gédbor'?, Kecskeméti Sandor', Székely Eva', Fodor Lsz16

A Mannheimia haemolytica (kordbbi néven Pasteurella haemolytica) torzsek kérédzokben
jelentds veszteségekkel jard tiidogyulladdst, septikaemidt és togygyulladdst okoznak, a
kordbban P. haemolytica-nak tartott, ma M. glycosida fajba sorolt torzsek szintén
tiidogyulladast, mig a Bibersteinia trehalosi torzsek nodvendék bardnyokban heveny
szisztémas pasteurellosist okoznak. Osszesen 99 M. haemolytica, M. glycosida és B. trehalosi
torzset vizsgaltunk meg, amelybdl 63 1991 és 2008 kozott borju vagy juh orrvaladékabol
vagy tiidomint4jabdl gyljtott hazai izolatum, a tobbi pedig referencia torzs volt. A referencia
torzsek kozott 1 M. glycosida és 5 B. trehalosi volt, a hazai izolatumok koziill 62 M.
haemolytica és 1 B. trehalosi volt a biokémiai azonositds eredményei alapjan. Az
izolatumokban a tetraciklin rezisztencidért felelds tetB, tetG, tetH, tetL és tetM géneket,
valamint, I, IT és III osztélyu rezisztencia integronokra jellemzd géneket PCR-rel kerestiik, a
genetikai  diverzitds felmérése pulzdld mezejii gélelektroforézissel (PFGE), Sall
makrorestrikciés médszerrel tortént.

A M. haemolytica szerotipusok eloszlasa valtozatos volt, a leggyakoribb az A1, A2, A6 és A8
volt. A PFGE tovabbi szerotipusokon beliili kiillonbségeket deritett fel, mind a négy relative
gyakori szerotipuson beliil tobb kiillonb6zé makrorestrikcids profilt taldltunk. Nem volt
Osszefiiggés a genetikai hasonl6sdg €s a mintatipusok vagy a minta gazdafaj szerinti
szarmazdsa kozott, mind a juh, mind a borju eredetii torzsek igen véltozatosak voltak.

A vizsgilt tetraciklin rezisztencia gének ritkdn fordultak eld, 6sszesen 2 tetH, 3 tetL és 2 tetM
hordozé izolatumot taléltunk, tetB és tetG gén nem fordult eld. Rezisztencia integronokat
egyik izoldtum sem hordozott.

A nagy genetikai diverzitds arra utal, hogy hazdnkban a vizsgdlt periddusban széles
elterjedésii jarvanytorzs nem volt jelen. Erdemes volna a vizsgalatot friss izoldtumokkal
megismételni a jelen helyzet megismerése érdekében.

A munkét az OTKA84220 palyazat timogatta. A kutatds a TAMOP-4.2.1.B-11/2/KMR-2011-
0003 és a TAMOP 4.2.4.A/2-11-1-2012-0001 azonosité szamd Nemzeti Kivalésig Program —
Hazai hallgat6i, illetve kutatéi személyi tdmogatdst biztosité rendszer kidolgozdsa és
mukodtetése konvergencia program cimi kiemelt projekt keretében zajlott. A projekt az
Eurdpai Uni6 tdmogatasaval, az Eurdpai Szocidlis Alap tarsfinanszirozdsaval valésul meg.
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HEVENY LEPTOSPIROSIS KOLYOKKUTYABAN; ESETISMERTETES
Kovics-Kozék Réka Erzsébet', Bogir Istvan', Sproch Agnesz, Szeredi Levente?

Hazédnkban kutya leptospirdsisrdl utoljara 1971-ben canicola fertdz€s nyoman megbetegedett
két emberi esettel kapcsolatban szdmoltak be. Az érintett 8 hetes ndstény labrador kutya
harom napos betegséget kovetden epileptiform gorcsok kiséretében hullott el 2012
oktéberében. Az elsé napon csak emésztOszervi panaszokban szenvedd dllat (nyomadsra
fajdalmas has, hdnyds, hasmenés, étviagytalansdg) a kovetkezd naptél mar sargasidgot, gennyes
orrfolyast, a hasi fajdalom fokozdédasat, anuriat valamit izomremegést €s izomgorcsoket is
mutatott. A testhOmérséklet mindvégig normdlis maradt. A vér kémiai vizsgdlatival a
haematocrit csokkenését, és a fehérvérsejtszdm valamint az alkalikus foszfatiz aktivitds
emelkedését mutattdk ki. Az antibiotikum addsa valamint a kiegészit0 terdpia ellenére a kutya
allapota folyamatosan romlott, és a 3. napon elhullott. A koérbonctani és koérszovettani
vizsgalattal a hasmenés jelei és a kifejezett sdrgasdg mellett szamos szervben friss keletli
vérzéseket, heveny mdj- és veseelfajuldst, lympho-histiocytds interstitialis szivizom- és
tildogyulladést, lympho-histiocytds agyburok- és agyveldgyulladast, az agytorzsben pedig,
szamos gocban, friss keletli vérzéses elhaldst lehetett megfigyelni. Az eziistimpregnacios
eljarassal csak a vesében taldltak Leptospira alakot, mig az immunhisztokémiai vizsgdlattal, a
higyhdlyag kivételével valamennyi vizsgalat szervben kimutattdk a Leptospirdkat. A hisevok
parvovirusa, a szopornyicavirus és az 1-es szerotipusu kutya adenovirus kimutatdsat célzo
immunhisztokémiai vizsgalatok negativ eredményre vezettek.

A Kklinikai tiinetek és a laboratériumi vizsgdlatok eredményei alapjan heveny leptospirosist
allapitottak meg. A fert6zési forrast nem lehetett beazonositani. Mdas allat vagy ember
megbetegedését az esettel kapcsolatban nem figyelték meg.
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HAZAI BRUCELLA SUIS BIOVAR 2 TORZSEK MLVA (MULTIPLE-LOCUS VARIABLE-
NUMBER TANDEM REPEAT ANALYSIS) MODSZEREN ALAPULO FILOGENETIKAI
ES EPIDEMIOLOGIAI VIZSGALATA

Kreizinger Zsuzsal, Jeffrey T. Fosterz, Ronai Zsuzsanna3, Sulyok Kinga Mérial, Wehmann
Eniké', Janosi Szilard®, Gyuranecz Miklés'

Eurépaban a Brucella suis biovar 2 endémids, fenntarté gazdafajai a vaddiszné (Sus scrofa) és
a mezei nyudl (Lepus europeus). A vadallatok a szabadon tartott sertések szdmdra potencidlis
fert6zési forrast jelentenek, valamint a baktériumot viszonylag nagyobb tdvolsdgokra is
képesek elhordani.

Célunk a sertés brucelldzis hazai helyzetének feltérképezése volt a Magyarorszagon izolalt B.
suis bv. 2 torzsek MLV A (multiple-locus variable-number tandem repeat analysis) szekvencia
tipusainak meghatdrozdsaval és Osszevetésével, valamint a hazai és Eurépdban eddig leirt
torzsek szekvencia tipusainak filogenetikai elemzésével.

A Magyarorszagon izoldlt 68 B. suis bv. 2 torzs szekvencia tipusit az un. MLVA-16
modszerrel hatdroztuk meg. Az analizis sordn a polimeraz ldncreakciokkal kapott termékek
méretét gél elektroforézissel, illetve fragment analizis segitségével becsiiltiik meg, majd a
méreteik alapjin a 16kuszokhoz hozzarendeltiik a benniik 1év0 ismétlddd szakaszok szamat. A
mintdk 16 I6kuszdnak ismétlédd szakasz szdma alapjan kapott profiljat, azaz szekvencia
tipusdt (az eurdpai torzsekkel egyiitt dsszesen 167 tipus) Neighbor-Joining és Minimum
Spanning Tree médszerekkel elemeztiik.

A B. suis bv. 2 torzsek hazai populdciéjan belill viszonylag nagy genetikai diverzitast
tapasztaltunk, a szekvencia tipusok kozott azonban csoportokat sem szdrmazdsi hely, sem
pedig kronoldgiai szempontok alapjan nem lehetett megkiilonboztetni. A mezei nyulakbdl
izolalt torzsek szekvencia tipusai ennek ellenére jol elkiiloniiltek a vaddiszné mintdkbol
szarmazé torzsek tipusaitdl. Az Osszehasonlitd, filogenetikai elemzések alapjan az eurdpai
torzsek tobbnyire szdrmazdsi orszdgok szerinti csoportokba sorolhatéak, illetve a hazi
sertésekbdl izolalt torzsek minden esetben szoros genetikai kapcsolatot mutattak a
vadéllatokbdl izoldlt torzsekkel.

A Magyarorszagi B. suis bv. 2 torzsek diverzitdsanak hatterében a megnovekedett vaddiszno-
allomany, az allatok szabad vandorlésa, illetve, azok emberek altal tortént attelepitése allhat.
Tovabbi vizsgélatok sziikségesek annak megerOsitésére, hogy a mezei nyulakbol, illetve
vaddisznékbdl kimutathaté baktérium torzsek valéban gazdafajhoz kototten vannak-e jelen. A
hazi sertésekbdl izolélt torzsek kozeli rokonsdgi foka a vadallatokbdl izoldlt torzsekhez
aldtdmasztja azt a megallapitast, miszerint a vadallatok jelentés szerepet toltenek be, mint
fert6zési forrasok.

A vizsgélatok anyagi forrdsit a Lendiilet palydzat (LP2012-22) biztositotta.
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FRANCISELLA TULARENSIS SSP. HOLARCTICA TORZSEK ES KULONBOZO
FOGEKONYSAGU GAZDAFAJAIK IMMUNRENDSZERE KOZTI FEHERJESZINTU
KOLCSONHATASOK VIZSGALATA

Kreizinger Zsuzsa', Elena Bencurova’, Mangesh R. Bhide?, Gyuranecz Mikl6s'

A baktériumok kiilonboz6 utakon képesek elkeriilni a gazdafajok immunrendszerét, ami
eldsegiti a gazdafajon beliili tdlélésiiket és szaporoddsukat. A komplement rendszer az
elsédleges immunvélasz része, harom uton aktivalodhat (klasszikus, alternativ és lektin-fiiggd
ut), és a komplement kaszkdd lefutdsdhoz, a baktérium sejtek liziséhez, vagy
opszonizacidjdhoz és fagocitézisdhoz vezet, illetve gyulladdsos medidtorokat szabadit fel.
Emberek esetében leirtdk, hogy a F. tularensis képes a komplement rendszert szabédlyozé H-
faktorhoz kapcsolddni, és ennek segitségével megakaddlyozni a sejtlizishez sziikséges
membrén-kérosité komplex 1étrejottét, és elosegiteni a baktérium sejt opszonizacidjat.

A vizsgdlat célja a F. tularensis ssp. holarctica torzsek és gazdafajaik komplement rendszere
kozti kolcsonhatds megfigyelése, a kolcsonhatdsban részt vevd fehérjék azonositasa, illetve
annak megallapitdsa volt, hogy van-e Osszefliggés a gazdafajok fogékonysdga és az észlelt
kolcsonhatdsok kozott.

A megfigyelések sordn gyengitett virulencidjui, €16 vakcina (LVS) és vad, virulens F.
tularensis ssp. holarctica torzsek in vitro érzékenységét vizsgaltuk egér (nagyon fogékony),
mezei nydl (mérsékelten fogékony, rezervoar) és szarvasmarha (ellendlld, de szeroldgiailag
athangolddhat) komplement rendszerével szemben. A komplement érzékenységi probak sordan
aramlasi citometridval és fluoreszcens mikroszkép segitségével hatdroztuk meg az él6 és
elhalt sejtek szdmdnak ardnydt. A baktérium feliileti fehérjéi és a gazdafaj adott komplement
rendszert szabdlyoz6 fehérjéje (H-faktor) kozti kapcsolatot Western blot mddszerrel
vizsgaltuk.

A komplement érzékenységi probdk sordan a szarvasmarha €s mezei nyul komplement
rendszere az LVS t6rzshoz tartozé baktérium sejtek tilnyomo részét elolte, mig a vad torzzsel
kolcsonhatdsba 1épett, és a baktérium sejtek életben maradtak. Az egér komplement rendszere
kolcsonhatasba 1épett mind a gyengitett, mind a vad virulens torzsekkel. A Western blot
probak soran a vizsgélt dllatfajok komplement rendszerét szabalyozé H-faktor és a baktérium
torzsek feliileti fehérjéi kozott specifikus kolcsonhatds nem volt észlelhetd.

A komplement érzékenységi probdk bizonyitottdk, hogy a F. tularensis és gazdafajainak
komplement rendszere kozott kolcsonhatds 1éphet fel. A vad torzshoz tartozé baktériumok
képesek voltak elkeriilni a szarvasmarha komplement rendszerének sejtlizalé hatdsat, ami
magyarazhatja, miért hangolédhat at immunoldgiailag ez, a tularémidval szemben egyébként
ellendllé 4llatfaj. A vizsgdlt d&llatfajok komplement rendszerének elkeriilésében, az
emberekkel ellentétben a baktérium és a H-faktor kapcsolatdnak nem bizonyitott a szerepe.

A vizsgélatok anyagi forrasat a Lendiilet palyazat (LP2012-22) és a SAIA szlovak palyazat
(66801) biztositottdk.
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Kaposviéri Egyetem

Szombathelyi Tangazdaség *

A COXIELLA BURNETII ES A CHLAMYDIALES RENDBE TARTOZQ BA’KTERIUMOK
SZEREPENEK VIZSGALATA A HAZAI KERODZOK VETELESES KORKEPEIBEN

Kreizinger Zsuzsa', Szeredi Levente?, Bacsady Arpédz, Nemes Csaba?, Sugér Laszl6’, Varga
Tamés4, Sulyok Kinga Mérial, Szigeti Alexandral, Acs Kornél3, Tobias Enikél, Gyuranecz
Mikl6s'

A Coxiella burnetii €s a Chlamydiales rend tagjai obligat intracelluléris, Gram-negativ
baktériumok, széles gazdaspektrummal rendelkeznek.  Kérddzékben  elsésorban
szaporodasbioldgiai rendellenességeket, vetéléseket idéznek eld. A Chlamydiales rendbe
tartoz6 csalddok koziil a Chlamydiaceae (Chlamydophila abortus), Parachlamydiaceae
(Parachlamydia acanthamoebae), és Waddliaceae (Waddlia chondrophila) csaladba tartozé
baktériumokat mutattak ki kérddzok vetélt magzatburkaibol.

Vizsgdlataink sordn a C. burnetii és Chlamydiales rendbe tartozé baktériumok hazai
eléfordulasat mértilk fel hdzi kérddzok vetélt magzatburkaibol, valamint vadaszatokon
elejtett, vadon €10 kérddzok magzatburkaibdl szarmazé mintak alapjan.

Az orszag kiilonbozo teriileteirdl, osszesen 111 hazi kérédzo vetéléses esetbdl (szarvasmarha
n=85, juh n=21, kecske n=5), valamint 91 vadon él6 kér6dzdbdl (gim n=36, dam n=22, 6z
n=33) szarmaz6é magzatburok méhpogacsa mintat vizsgaltunk C. burnetii és Chlamydiales
fajok jelenlétére real-time polimerdaz lancreakcioval (PCR), valamint korszovettani €s
immunhisztokémiai moddszerekkel. A Chlamydiales rendbe tartozé baktériumok tovabbi
azonositasat a PCR termékeik szekvendldsaval végeztiik el.

Korszovettani vizsgalatokkal 31 hazi kér6dzOben mutattunk ki placentitist. Polimerdz-
lancreakcié soran 50 dllatban detektdltunk C. burnetii (n=33) vagy Chlamydiales (n=32)
fertozottséget, ezek  kozil 15  esetben  kettds  fertdzottséget  tapasztaltunk.
Immunhisztokémidval is igazolddott a C. burnetii jelenléte 3 juhbdl szarmazd mintdban,
valamint C. abortus esetén 15 juh és egy kecske mintdban. Vadon €16 kérédzOkben C.
burnetii fertdzottséget két gimszarvasbdl szarmazé mintdban taldltunk, kérszovettani vizsgalat
sordn csak enyhe placentitis volt észlelheté €s immunhisztokémiai modszerrel nem tudtuk
kimutatni a kérokozot. A Chlamydiales rend egyéb csalddjaihoz tartozé baktériumokat
szarvasmarhdkban €s vadon €16 kérddzOkben sikeriilt kimutatni PCR segitségével, de csak a
diagnosztikai hatarértéket meghaladé Ct értékek mellett.

Jelen eredmények megerdsitették a kordbbi szeroldgiai felméréseink eredményeit, ami szerint
a C. burnetii fontos oktani tényezdje lehet a hazai kér6dzo vetéléseknek. A juhok vetéléses
koérképeiben taldlt magas C. burnetii és C. abortus eléforduldsi ardny és magas csiraszam
kozegészségiigyi szempontbdl is fokozott elovigydzatossdgra hivja fel a figyelmet. A nyugat-
eurdpai tapasztalatokkal ellentétben az egyéb Chlamydiales rendbe tartozé baktériumokat
nem tudtunk diagnosztikus titerben kimutatni a vetélt magzatburkokbol.

A vizsgélatok anyagi forrdsit a Lendiilet palydzat (LP2012-22) biztositotta.
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HAZINYULALLOMANYOK STAPHYLOCOCCUS AUREUS FERTOZOTTSEGEVEL
KAPCSOLATOS VIZSGALATOK

Német Zoltan Lészl6', Dan Addm?, Bényai Krisztidn®, Szenci Ott6', Biksi Imre'

Bevezetés: a staphylococcosis hdzinytlban sepsisben és kiilonféle szervekben elhaldsos-gennyes
gyulladdsban megnyilvanul6, rendszerint félheveny vagy idiilt, enzootidsan jelentkezd betegség.
A koérokoz6 a Staphylococcus aureus. A betegség évtizedek 6ta jelen van a nyugat-eurdpai és
hazai nyultelepeken egyardnt. 2002 utdn a multirezisztens, és magas virulencidji torzsek széles
korti elterjedésével a betegség sulyos gazdasigi veszteségek forrdsdva valt. Mivel a hazinyul-
dllomanyok nagy részében megtaldlhaté a Staphylococcus aureus baktérium, és a magas
virulencidju torzsek jelenléte alapvetéen meghatdrozza a korjoslatot, ezért alapvetd fontossigu
annak meghatarozasa, hogy a kimutatott kérokozé az alacsony (low virulence, LV) vagy a magas
virulencidji (high virulence, HV) csoportba tartozik-e. Magyarorszdgon a klinikai-kérbonctani-
jarvanytani kép alapjan nagyon valdszinili, hogy nem csak alacsony virulencidju torzsek fordulnak
eld. A magas virulencidji torzsek kimutatdsa multiplex PCR mddszerrel lehetséges. A hazai
allomanyokbdl kimutatott torzsek nem sorolhatéak be egyértelmiien, az elkiilonitéshez hasznélt
harom nukeotid-szekvencia koziil csak az egyik jelenléte igazolhatd. A magas virulencidju torzsek
ellen hatékony hosszi tdvi védekezési mod nincs, a fertdézés felszdmoldsa csak teljes
allomanycserével érhetd el. Ezen torzsek teljes genetikai dllomdnya nem ismert, a kordbbi
kutatdsok elére meghatirozott gének meglétének vagy hidnydnak megéllapitasat céloztik. A hazi
nyulban eldéforduld torzsek teljes genomjdanak meghatdrozasa, valamint a genetikai dllomédnyok
Osszehasonlitdsa 1j utakat nyithat a hatékonyabb gydgykezelés, diagnosztika és végsd soron a
betegség teljes felszamoldsa felé.

Cél: magas virulencidju (HV) tipustorzs, valamint hazai nyultelepekrdl izoldlt Staphylococcus
aureus torzsek teljes genomjanak feltérképezése.

Maddszer: Teljes genom leolvasds lonTorrent rendszerrel, genom-0sszedllitdis DNAStar LaserGene
programcsomag segitségével.

Eredmény: Magas virulencidju tipustorzs, valamint hazai dllomanybdl szarmazé toérzs genomjanak
leolvasasa megtortént. Interneten elérhetd génbankbdl szarmazd Staphylococcus aureus
genomokat referenciaként haszndlva kideriilt, hogy a hdzi nydlbdl szdrmazd torzsek jelentds
méretll, tobb tizezer bazispar hosszusdgu inzercidkban és delécidkban eltérnek a mér ismert
genomoktdl. Ennek kovetkeztében a vizsgalt torzsek genomjdnak feltérképezése referencia
genomra €piild mddszerrel nem lehetséges, de novo genom felépités sziikséges. A de novo genom
Osszedllitishoz a jelenleg kapott adatok nem alkalmasak, bar a késObbiekben az eredmények
pontositidsdhoz hasznosak lehetnek. A munka folytatdsahoz mas tipusti (nagyobb read hosszisdga)
leolvasast lehetdvé teve készlettel végzett vizsgilat lesz sziikséges.

Kovetkeztetés: az eddig elért eredmények alapjin a hizi nyidlban klinikai problémat okozé térzsek
genetikai dllomdnya jelentdsen eltér az elérhetd Staphylococcus aureus genomoktol, ezért ezek
nem haszndlhatdk referenciaként a genom meghatdrozds sordn. A de novo genom 0Osszedllitdshoz
tovabbi vizsgalatok sziikségesek.

A kutatds 2013. évben NKB tdmogatdsban részesiilt.
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HAZATACTINOBACILLUS PLEUROPNEUMONIAE TORZSEK SZEROTIPUSAINAK
VIZSGALATA

Sarkozi Rita', Makrai Laszlé!, Horvéath Palma®, Fodor Laszl6!

Az Actinobacillus pleuropneumoniae egy Gram-negativ, fakultativ anaerob, igényes
baktérium, amely kizdrélag a sertést betegiti meg. A baktérium vildgszerte, igy hazadnkban is
eléfordul, és vérzéses-elhaldsos tiidogyulladdssal és fibrines mellhartyagyulladdssal jar6
megbetegedést okoz sertésekben. Fakultativ patogén korokozordl 1évén sz6 a hajlamositd
tényezoknek nagy szerepe van a betegség kialakuldsdban.

A vizsgalataink célja az volt, hogy adatokhoz jussunk a hazai A. pleuropneumoniae térzsek
szerotipusanak gyakorisagarol és Osszehasonlitsuk az indirekt hemagglutiniciés prébaval,
valamint a toxingének kimutatdsara épiilo6 PCR prébéval nyert szerotipizdlds eredményeit.

Munkénk sordn harminc A. pleuropneumoniae torzset vizsgéltunk meg, amelyeket vagéhidrol
szarmazd, koértani elvéltozdsokat mutatd sertéstiidobdl izoldltunk klasszikus bakterioldgiai
modszerekkel. Az izoldtumok tenyésztési és biokémiai tulajdonsigai alapjdn a torzseket a
NAD-dependens, 1-es biotipusba soroltuk. A vizsgdlatba tovabbi hatvan, a Jarvanytani és
Mikrobioldgiai Tanszéki torzsgylijteménybdl szdrmazd 1-es biotipusba tartozé A.
pleuropneumoniae  torzset 1is bevontunk. Az izoldtumok szerotipusat passziv
hemagglutindcioval, a feliileti antigénjeik alapjan hatdroztuk meg. 46 torzs a 2-es
szerotipusba, 6 torzs a 8-as, 12 torzs a 9-es, valamint 21 torzs a 12-es szerotipusba tartozott.
Ot torzset nem sikeriilt egyik szerotipusba sem besorolni. A tSbblépcsds polimerdz
lancreakcié (PCR) a toxinokat kodolé gének kimutatdsan alapszik, mivel pedig az egyes
szerotipusok jellemz0 toxinokat termelnek, ennek alapjan a baktériumok szerotipizalhatok.
Husz, altalunk izoldlt A. pleuropneumonae torzs szerotipizaldsa sordan 9 izolatum 2-es és 8-as
szerotipus is lehet, 3-3 torzs 1-es és 5a/5b szerotipus is lehet. Egy minta 12-es szerotipusnak
bizonyult, 4 torzset pedig nem tudtunk besorolni egyik szerotipusba sem.

A molekuléris biol6giai médszerrel, PCR-rel torténd szerotipizalas hazankban még nem keriilt
leirdsra, igy munkdnk alapjat képezheti egy alaposabb, nagyobb mintaszamot feldolgozd,
hianyp6tld vizsgalatnak. A felhaszndlt mintaszdm alapjan nem mondhatjuk ki, hogy a PCR
modszer érzékenyebb, és biztosabb eredményt nytjt, viszont biztaté az az eredmény, amit a
passziv hemagglutindciéval nem szerotipizdlhaté torzsek esetében kaptunk. Tovabbi
vizsgdlatot igényel a két modszer eltéro eredményeit okozo6 hattér feltérképezése.

Koszonet-nyilvanitas: Munkg’lnkat a Normativ Kutatdsfinanszirozasi Bizottsig (NKB), az
OTKAB84220 palyazat és a TAMOP-4.2.1.B-11/2/KMR-2011-0003 palyazat tdmogatta.
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HAZAI ES ETIOP COXIELLA BURNETII TORZSEK GENOTIPIZALASA, A MODSZER
GYAKORLATI ALKALMAZASA JARVANYHELYZETBEN

Sulyok Kinga Mérial, Kreizinger Zsuzsal, Dan Adémz, Hornok Séndor3, Simor Zoltén4,
Heidie M. Hornstras, Talima R. Pearson5, Paul S. Keim5, Balla Eszter6, Szigeti Alexandral,
Getachew Abichu Duressa3, Bajnéczi Pél4, Gyuranecz Mikl6s'

A Coxiella burnetii zoon6tikus Gram-negativ baktérium, a Q 14z kérokozdéja. A C. burnetii f6
rezervoarjai a hazi kér6dzok, melyek legtobbszor tiinetmentes hordozoi a kérokozénak, de
vetélés, koraellés vagy terméketlenséggel jaré korkép is kialakulhat benniik. Emberi
fert6zodések leggyakrabban Iéguton, esetenként tejfogyasztdssal vagy kullancscsipéssel
torténnek. A C. burnetii emberben magas l4zzal, tiido- és mdjgyulladdssal jaré akut
megbetegedést, vagy kronikus szivbelhartya gyulladast okozhat.

A vizsgdlat célja Magyarorszdg kiilonbozo teriileteirdl gytijtott, és Etiopidbol szarmazd
C. burnetii mintdk genetikai karakterizdldsa volt, valamint a Baranya megyei Q laz jarvany
soran kimutatott human és juh eredetii torzsek genotipizdlasa a jarvany forrdsdnak azonositisa
céljabol.

A C. burnetii DNS-ének kimutatdsdra és hozzdvetOleges mennyiségi meghatirozasira a
kérokozé genomjanak IS77171 szakaszara specifikus real-time PCR rendszert alkalmaztunk.
Osszesen 23 hazai szarvasmarha, juh, humadn, illetve etidp kullancs mintabdl kimutatott torzs
(Ct 33>) genotipizalasat végeztiikk el multi-locus variable-number tandem-repeat analysis
(MLVA) és multispacer sequence typing (MST) médszerekkel.

A hazai kér6dzd mintdkban 6t MLVA (I, J, M, AF, AG), valamint hdrom szekvencia tipust
(ST20, ST28, ST35) kiilonboztettiink meg. Az I, J €s M MLVA tipusok mind ST20 profildak
voltak és kizardlag szarvasmarhdkbol mutattuk ki dket. A juhokbdl szarmazd, 4j AF és AG
MLVA tipusok az tjonnan leirt ST35 és a mar kordbban leirt ST28 genotipusokat adtdk. Az
Eti6piabdl szdrmazd mintdk kozott két i) MLVA tipust (AJ és AK) és egy uj MST tipust
(ST36) irtunk le. A baranyai jarvany sordn gyiijtott juh és human mintdk MLVA profilja egy
nagy mutécids ratdval rendelkez6 mikroszatellit (Ms23) kivételével megegyezett (AH, Al),
MST profiljuk (ST18) teljesen azonos volt. A jarvanybol szarmazd C. burnetii izolatumok
MST és MLVA tipusa kiilonbozott az orszadg més teriileteir0l szdrmaz6 izolatumokétol.

A hazai kér6dzO0kbdl szdrmaz6 C. burnetii izoldtumok kozott mindkét médszer segitségével
szarvasmarhdhoz, illetve juhhoz adaptdlt genotipusokat ¢és azok mikrovaridnsait
kiillonboztettiikk meg. Vizsgalataink alapjin a baranyai jarvany forrdsaként egy nagy 1étszamu
juhdszatot azonositottunk be.

A vizsgalatokhoz az anyagi fedezetet a Lendiilet program (LP2012-22) biztositotta.
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HAZAI MYCOPLASMA BOVIS TORZSEK GENETIKAI JELLEMZESE

Sulyok Kinga Mérial, Fekete Lillal, Kreizinger Zsuzsal, Janosi Szilérdz, Schweitzer N(’)raz,
Turcsanyi Ibolya’, Makrai Ldszl6®, Gyuranecz Mikl6s'

A Mycoplasma bovis vilagszerte elterjedt baktérium. Szarvasmarhdkban 1éguti
megbetegedést, valamint togy- €s iziileti gyulladdst okoz, igy nagy gazdasagi jelentOséggel
bir. A baktérium elsOsorban kozvetlen kontaktussal, az egyedek &allomanyok kozotti
cserélodésével terjed. Egy hatékony genotipizdlé rendszer sziikséges a fert6zés nyomon
kovetéséhez, jarvanytani vizsgalatdhoz.

Vizsgdlatunk célja a magyarorszagi M. bovis populédcié genetikai jellemzése multi locus
sequence typing (MLST) és multiple-locus variable-number tandem-repeat analysis (MLVA)
modszerekkel, valamint a két tipizal6 modszer 6sszehasonlitdsa volt.

Magyarorszag kiillonboz6 teriiletein 1év6 szarvasmarha dllomanyokbdl gytijtottiink orrtampon
és tiidé mintdkat 2010 és 2013 kozott. A mintdkbol Mycoplasma tenyésztést végeztiink, majd
az izolatumokat az uvrC génre specifikus polimerdz lancreakcioval (PCR) azonositottuk.
Osszesen 31 hazai M. bovis torzs genetikai analizisét végeztiik el. Az MLST sordn négy
haztartasi gént (fusA, gyrB, lepA, rpoB) elemeztiink, mig az MLVA kilenc tandem ismétl6dd
egység vizsgélatin alapult.

Az MLST analizis eredményeként tiz vizsgalt M. bovis torzsbol hat szekvencia tipust (ST)
kiilonboztettiink meg, az MLVA vizsgélat sordan a harmincegy torzs kozott hisz kiillonbozo
genotipust taldltunk. Az egy édllomanybdl szdrmazd M. bovis torzsek genotipusai édltalaban
azonosak voltak vagy kozeli rokonsdgban dlltak egymadssal, de ugyanazon allomanyon beliili
eltérést is megfigyeltiink. Mindkét mddszer a hazai torzsek kozott két £6 kladot kiillonboztetett
meg szamos eldgazdssal és alcsoporttal, de a két tipizdl6 modszer eredményei kozott atfedést
nem talaltunk.

Az MLST A4ltalanosan egy kozepes felbontdsu, egymdstdl viszonylag tdvoli izoldtumok
tipizdlasdra alkalmas eljarasnak tekinthetd, ennek ellenére a hazai M. bovis torzsek kozott
meglepden nagy genetikai variabilitdst mutattunk ki a mddszer segitségével. Az MLVA egy
nagyobb felbontdsi, egymadashoz kozel rokon izoldtumok rokonsdgi viszonyainak
megallapitdsdra alkalmas méodszer, melyet eredményeink is aldtdmasztottak. Mivel azonban a
két eljards eredményei kozott nem volt atfedés, ezért valdsziniileg mindkét modszer tovabbi
fejlesztésekre szorul.

A vizsgélatokhoz az anyagi fedezetet a Lendiilet program (LP2012-22) biztositotta.
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MAGYARORSZAGI MYCOPLASMA ~ BOVIS ~ TORZSEK  ANTIBIOTIKUM
ERZEKENYSEGENEK VIZSGALATA

Sulyok Kinga Mérial, Fekete Lillal, Hrivnak Veronikal, Janosi Szilérd2, Schweitzer Néraz,
Turcsanyi Ibolya’, Makrai Lész16®, Gyuranecz Mikl6s'

A Mpycoplasma bovis egy sejtfal nélkiili, vildgszerte elterjedt baktérium. Az egyik
legjelentdsebb gazdasdgi karokat okozoé szarvasmarha patogén, borjakban tiidé- és
iziiletgyulladast, tehenekben tOgygyulladdst okoz. Mivel a M. bovis ellen nem all
rendelkezésre hatékony vakcina, ezért az antibiotikumos terdpia a védekezés legfontosabb
eszkoze. A klinikai M. bovis izoldtumok antibiotikum érzékenységi profiljanak meghatdrozasa
eldsegiti a megfeleld terdpids szer kivalasztasat, igy novelve a kezelés hatékonysagat.

A vizsgdlat célja a hazai M. bovis torzsek in vitro érzékenységének meghatdrozasa volt 11
kiilonbdz6 antibiotikummal szemben.

A vizsgdlatba bevont 35 M. bovis torzset 2010 és 2013 kozott Magyarorszag kiillonbdzo
terlileteir6l gytijtott szarvasmarha orrtampon és tiidé6 mintdkbdl izoldltuk. A torzsek
azonositdsa az uvrC génre specifikus polimerdz lancreakcié (PCR) segitségével tortént. A
minimalis gatlé koncentracidkat (MIC) mikroleves-higitdsos mdédszer segitségével hataroztuk
meg. A kapott MIC értékeket a Klinikai és Laboratériumi Szabvanyok Intézetének (CLSI)
érzékenységet jelzO, szintén szarvasmarha Iléguti megbetegedést okozd baktériumok
(Mannheimia haemolytica, Pasteurella multocida, Histophilus somni) hatarértékeivel vetettiik
Ossze.

Az 0sszes hazai M. bovis torzs érzékeny vagy mérsékelten érzékeny volt az altalunk vizsgalt
aminoglikozidokkal (MIC90 értékek: gentamicin: 8ug/ml, spektinomicin 64ug/ml) szemben.
A fluoroquinolonokkal (MIC90 értékek: danofloxacin: 0,312ug/ml, enrofloxacin: 0,312ug/ml,
marbofloxacin: 0,625ug/ml) szemben harom torzs bizonyult rezisztensnek. Az 4altalunk
tesztelt tetraciklinekre (MIC90 értékek: oxitetraciklin: 64ug/ml, tetraciklin: 16ug/ml) tobb
torzs is rezisztens volt. A vizsgédlt makrolidokra (MIC90 értékek: tylosin: 128ug/ml,
tilmicosin: 128ug/ml), a fenikolok csoportjdba tartozé florfenikolra (MIC90: 8ug/ml),
valamint a link6zamidok ko6zé tartozé lincomycinre (MIC90: 64ug/ml) a hazai torzsek
nagyobb része rezisztens volt.

Rezisztens magyarorszagi torzset mindegyik antibiotikum csoportra nézve taldltunk, ami az
antibiotikumok elleni rezisztencia széles elterjedtségére hivja fel a figyelmet. Ezért is lenne
célszeri megbizhat6 és gyors molekuldris mddszerek kifejlesztése a rezisztens és érzékeny
izolatumok elkiilonitésére, hogy gydgykezelés esetén a célzott antibiotikumos terdpidt
mieldbb meg lehessen kezdeni.

A vizsgalatokhoz az anyagi fedezetet a Lendiilet program (LP2012-22) biztositotta.
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ETIOP KULLANCSOK VIZSGALATA FRANCISELLA TULARENSIS ES FRANCISELLA-
SZERU ENDOSZIMBIONTAK ELOFORDULASARA

Szigeti Alexandral, Kreizinger Zsuzsal, Hornok Séndorz, Getachew Abichu Duressaz,
Gyuranecz Miklés'

A Francisella tularensis, a tularemia kérokozdja egy Gram-negativ, zoon6tikus baktérium. A
kullancsok rezervodrjai €és vektorai is a F. tularensis-nek, s gyakran kozvetitik a fert6zést az
emberek felé. A Francisella-szerli endoszimbiontdk (FLE) ismeretlen patogenitdsd, rokon
baktériumai a F. tularensis-nek, melyek PCR keresztreakcié kovetkeztében gyakran okoztak
diagnosztikai problémit. A tularemia elsésorban Eurépdban, Azsidban és Eszak-Amerikdban
eléforduld betegség, a Francisella tularensis és a FLE-k Afrikdban valé el6forduldsardl
valamint elterjedtségérdl nagyon kevés informacié all rendelkezésiinkre.

Célunk Etiopiabdl szdrmazd, kiillonbozd faji kullancsok sziirése F. tularensis és FLE-k
eléfordulasara, valamint a kimutatott baktériumok Osszehasonlité genetikai vizsgélatanak
elvégzése volt.

Széaztizennyolc Amblyomma variegatum, 100 A. cohaerens, 2 A. lepidum, 50 Rhipicephalus
decoloratus, 17 R. evertsi, 8 R. praetextatus és 1 Hyalomma rufipes Eti6piabdl szarmazé
kullancsbdl (Osszesen 296 példany) DNS kivondst végeztiink, majd a Francisella 16S rRNS
génre specifikus polimerdz lancreakciot alkalmaztunk. A pozitiv minta szekvencidjit a
GenBank-ban taldlhaté F. rtularensis és FLE szekvencidkkal Osszevetettiik, s Neighbor-
Joining tipusu filogenetikai analizist végeztiink (MEGADS).

Egy pozitiv mintat talaltunk (0,34 %; 1/296). A H. rufipes kullancsbdl kimutatott torzs a
szekvencia elemzést kovetden FLE-nek bizonyult. Az endoszimbionta 16S rRNS gén
szekvencidgja 1069 bdazispiron teljes azonossdgot mutatott a 2011-ben Bulgaridban R.
sanguineus-bol és H. marginatum-bol leirt FLE 16S rRNS gén szekvencidjaval.

Az irodalmi adatoknak megfelelden mi sem tudtunk F. tularensis-t kimutatni afrikai
mintakbdl. FLE-t eddig csak két alkalommal irtak le a kontinensen, egy Namibidbdl szarmazé
H. truncatum és egy szintén DéEl-Afrikabdl szarmazé Ornitnodoros porcinus kullancsbol. A
Bulgériabol szarmazé FLE-k és az altalunk leirt FLE a namibiai FLE-vel 4ll a legkozelebbi
genetikai rokonsagban. Bar H. rufipes Eurépaban is el6fordul, eddig ebben a kullancs fajban
nem szamoltak be FLE el6forduldsarol.

A vizsgélatot a Lendiilet program (LP2012-22) tdmogatta.
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AVIBACTERIUM PARAGALLINARUM SINUS INFRAORBITALIS RAFERTOZO
MODELL KIALAKiTASA, OSSZEHASONLITO VIZSGALATA ES ALKALMAZASA
VAKCINA HATEKONYSAGI VIZSGALATOKBAN

Tenk Miklésl, Marton Zsuzsannal, Palmai Nimrédl, Szoéradi Maria Alejandral, Imre Ariell,
. , 22 - 22 2 LA 1
Makrai Laszl6”, Fodor Laszl6” és Jérome Thevenon

A baromfi Avibacterium (A.) paragallinarum okozta fert6zé néathdja (coryza) novendék és
feln6tt dllomdnyokban sokszor tomegesen jelentkezik és jelentds gazdasdgi kdrokat okoz - a
vart testtomeg gyarapodds elmaraddsa illetve a tojastermelés visszaesése miatt.

A betegség elleni védekezés egyik, bevilt mdodszere az elolt baktérium antigént tartalmazo
oltéanyagokkal torténd vakcindzds. Ezen készitmények hatékonysiagéat virulens torzzsel
torténd rafertdzéssel lehet vizsgalni.

A réfertzési tesztek standardizaldsa a kérokozd, sokszor még az adott torzs adott passzazsan
beliil is megfigyelhetd, meglehetdsen valtozékony megbetegitd-képessége miatt, rendkiviil
nehéz feladat.

A szerzOk egy A. paragallinarum A szerotipusu rafert6z0 torzzsel, sinus infraorbitalisba
torténd  direkt fecskendezéses réfert6z6 modellt alakitottak ki. Ezt a modellt
Osszehasonlitottdk az ugyanazon torzzsel végzett intranazdlis rafertézéssel. Mindkét modell
esetében 12 hetes Leghorn hibrideket haszndltak. Az infraorbitalis sinus mddszer esetén két
doézisszintet alkalmaztak. A kozvetleniil rafert6zott allatok mellett, a kérokozé horizontalis
terjedésének megfigyelése céljabol, minden csoportban, jelzd (sentinel) dllatok is voltak. A
rafert6z6 szuszpenzid csiraszdmédnak (CFU) becslésére tobb hulldimhosszon, optikai denzités-
CFU Kkalibraciot végeztek. A tényleges rafert6z6 szuszpenziot frissen készitették, csiraszamat
a kalibraci6 sordn nyert Osszefiiggéssel becsiilték. A rafertdzést kovetden a klinikai tiineteket
14 napon keresztiil figyelték meg, azokat sulyossaguk szerint pontoztdk, majd értékelték. A
kisérlet végén a korokozot a kiirtott dllatok sinusdbol visszaizolaltak.

Vizsgdlataik alapjan mindkét modell eredményes volt, mivel az allatok tobb, mint 70%-aban
specifikus klinikai tiineteket figyeltek meg. Az értékelést kovetden a megbetegedett allatok
ardnya és a klinikai pontszamaik dtlaga tekintetében a két modell kozott nem taldltak
szignifikdns kiilonbséget.

A tovabbi vizsgdlatokhoz, szakirodalomban megfogalmazott aggdlyok ellenére, az intrasinus
fertdzési modszert valasztottdk, amelyet sikeresen alkalmaztak egy vakcina hatékonysagi
kisérletben.
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CORYNEBACTERINAE ALRENDBE TARTQZ() TOGYGYULLADAS-KOROKOZO
BAKTERIUMOK DIAGNOSZTIKAI VIZSGALATAI

Valké Anna (végz6s hallgat6)', Rénai Zsuzsanna®, és Janosi Szildrd*

Tejeld tehenészetek esetében a legmagasabb prevalencidju és a legnagyobb gazdasagi
jelentdségli  megbetegedések kozé tartozik a tégygyulladds, melyet leggyakrabban
baktériumok okoznak. Az ismert kérokozok visszaszoritdsaval egyre inkabb eldtérbe keriilnek
a kevésbé vizsgilt kornyezeti patogének, melyek kozé sorolhatdak a Corynebacterinae
alrendbe tartoz6 Mycobacterium, Corynebacterium, Rhodococcus, Nocardia és Dietzia
nemzetség képviseldi, valamint sajat vizsgdlataink alapjan a Gordonia nemzetségbe tartozé
Gordonia paraffinivorans is, melynek tdgygyulladdsban megnyilvanul6 szerepének leirdsara a
szakirodalom alapjan még nem keriilt sor. Tanulmanyunk célja az volt, hogy egy olyan
diagnosztikai eljarast dolgozzunk ki, amely segitségével ezek a kiilonleges korokozdk is
azonosithatéva vélnak egy rutin laboratérium szaméra.

A 2006 ota gyljtott tejmintdkat Columbia taptalajon szélesztettik, 37°C-on illetve
szobahOmérsékleten kétszer 48 oOrdig inkubdltuk, majd a kindtt telepeken morfologiai
vizsgalatot, Gram és Ziehl-Neelsen szerinti festést, kataldz, oxiddz és indol probdkat
végeztiink el. Egy telep Columbia vagy Middlebrook tdptalajra oltdsaval szintenyészetet
készitettiink, amelybdl uredz €s nitrat probdkat teszteltiink. 52 torzset vizsgédltunk meg a
Biolog™ Microlog M rendszerrel, 62 torzset pedig multiplex polimerdz lancreakcid és
szekvendlds segitségével hatdroztunk meg.

A hosszabb inkubdcids id6 alatt fejlddé baktériumtelepek a gyorstesztek és a klasszikus
biokémiai vizsgalatok alapjan nem voltak egyértelmiien elkiilonithetoek, ezért probaltuk meg
a 94 tulajdonsagot vizsgédlé Microlog™ rendszer szerinti meghatdrozdst, amely azonban az 52
vizsgalt torzsbdl csak 16-ot azonositott faji szinten, és ebbdl csak kettd bizonyult pontosnak.
A szekvendldssal meghatarozott torzsek kozii 34 Mycobacterium smegmatis, 1
Mycobacterium fortuitum, 22 Gordonia paraffinivorans, 2 Nocardia sp., valamint egy-egy
Corynebacterium bovis, Rhodococcus erythropolis és Dietzia sp. volt.

A Microlog™ adatbédzisabdl hidnyoznak a szekvenalds soran meghatarozott Mycobacterium
és Gordonia fajok, de a rendszer lehetOséget nyujt egy sajat panel 1étrehozdsara, amelyet
nagyobb mintaszdmmal elvégzett tovdbbi vizsgalatok alapjdan megalkotva a program
alkalmassd vélhat a gyakorlat szimara ezen lassan novo togygyulladas-kérokozo baktériumok
azonositdsdra. A biokémiai tulajdonsdgok alapjan elkészitettik a vizsgalt baktériumok
torzsfajat, ami nem mutatott egységes képet, bar a fobb csoportok elkiilonithetdek voltak.

A tovabbra is gold standard’-nak tekintheté molekuldris bioldgiai vizsgdlatok soran kapott
szekvencidk azonos faj esetében sem mutattak teljes egyezést, az egyes helyeken
konzekvensen eltérd szakaszok elemzése késébbi kutatds targyat képezheti.
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SZARVASMARHA  EREDETU  ATIPUSOS E COLI 0157 TORZSEK
VIRULENCIAGENJEINEK SZEKVENCIAANALIZISE

Svéb Domonkos', Horvath Baldzs®, Mar6ti Gergely?, Téth Istvéan'

Bevezetés: Az enterohaemorrhégias Escherichia coli (EHEC) torzsek jelentOs élelmiszer-
kozvetitette kérokozok. A tipikus EHEC O157:H7/NM szerotipusu torzsek Shiga-toxint (Stx)
termelnek, és a LEE (Locus of Enterocyte Effacement) patogenitasi szigetet hordozzdk
genomjukban. Klinikai és jarvanytani jelentdsége miatt szamos EHEC O157:H7/NM to6rzs
teljes genom szekvencidjat meghataroztak. Joval kevesebb adat 4ll azonban rendelkezésre az
0157 szerocsoport egyéb H antigénnel rendelkez6, valamint szx-negativ tagjairol.

Célkitlizések: Munkénk célja kordbban altalunk izolélt, ritka H antigénnel rendelkezd, stx- és
LEE-negativ, egészséges szarvasmarhdkbdl szarmazd, O157 szerocsoportba tartozd E. coli
torzsek genetikai vizsgdlata volt, kiilonos tekintettel két virulenciafaktorra, a citoletélis
duzzaszt6 toxin V-0s tipusara (CDT-V), és a long polar fimbria 2-es tipusdra (Lpf2), mely egy
feltételezett adhezin.

Anyagok és modszerek: a T22 jelzésti, O157:H43 szerotipusi E. coli torzs kozmid-
klonkonyvtarabdl a cdt-V és Ipf2 tartalmu klonok nukleotid-szekvencidjat meghataroztuk uj-
generacids €s Sanger-féle dideoxinukleotid moédszerrel. A szekvencidkat a CLC Genomic
Workbench 6.0 programmal illesztettiikk, az annoticiét az NCBI Prokaryotic Genome
Annotation Pipeline programmal végeztiik. Az cdt-V és Ipf2 operonok ilyen médon megismert
hatdrol6 génjeinek jelenlétét PCR reakciokkal vizsgaltuk tovéabbi patogén és kommenzalista
E. coli torzsekben.

Eredmények: Az E. coli T22 O157:H43 cdt-V operont egy P2-szeri profig (32,1 kb)
genomjaban foglal helyet, melynek 20 vizsgalt szakaszabodl a cdt-V+ atipusos E. coli O157
torzsek (n=5) legaldbb 18-at hordoztak, a cdt-V+ O157:NM EHEC torzsek (n=3) csak 15-16-
ot, a CDT-V-t nem termeld torzsek koziil egy volt, mely 12 szakaszt hordozott, a tobbi
legfeljebb négyet.

Az Ipf2 nagy valészinliséggel része egy patogenitdsi szigetnek. Az [pf2apcpe operon
szekvencidja esetében nagyfokd konzervéltsdgot és elterjedtséget tapasztaltunk, a vizsgélt
hatdrol6 szakaszok a monitorozott torzsek tobbségében (16/21) hidnytalanul jelen voltak.

Kovetkeztetések: Mind a cdt-V, mind az Ipf2 horizontélis géntranszferrel terjedhetett el az
atipusos E. coli O157 torzsek korében, melyek rezervodarként szolgalhatnak mind a patogén,
mind a kommenzalista torzsek evoldcidjéban.

Koszonetnyilvanitds: Munkdnk anyagi fedezetét az OTKA K 81252 szdmu pélyazata
biztositotta.
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KELTETOI NAPOS CSIBEK ANTIBIOTIKUM REZISZTENCIA ES VIRULENCIA
MINTAZATANAK MICROARRAY ALAPU JELLEMZESE

Szmolka Amal, Nogrady Noémiz, Paszti J uditz, Imre Ariell, Nagy Béla!

Bevezetés: Kordbbi hazai és nemzetkozi kozleményekbdl ismert, hogy a baromfi extra-
intesztindlis megbetegedését okozd E. coli (ExPEC) valamint a bélflérabdl izolalt,
feltételezhetben kommenzalista intesztindlis E. coli (IntEC) mind virulencia mind rezisztencia
tulajdonsdagok tekintetében szdmos hasonlésdgot mutat. Ennek alapjan feltételezhetjiik, hogy e
tulajdonsdgok napos baromfi esetében részben mar a keltetdbdl szarmazhatnak.

Cél: Feltételezésiink nyomadn, vizsgdlataink elsésorban azon kérdés megvdlaszoldsara irdnyultak,
hogy a kelés utdni 24-48 6rdban vizsgélt csibék IntEC torzsei valéban ennél idésebb baromfi
ExPEC/IntEC torzsekhez hasonlé rezisztencia és virulencia mintdzatokkal rendelkeznek-e?

Anyagok és médszer: A jellemezni kivant E. coli izolatum keltet6bdl szallitott, életiik elsé 24-48
ordjaban vakbél E. coli tartalomra vizsgélt csibékbdl (Bdbolnai keltetd, Ross-380 nagysziild)
szarmazott. A mintavétel négy kiilonb6z6 idOpontban tortént, melyek sordn az egyes
allomanyokat feldolgozdsonként 5-6 csibébdl izoldlt (n=20) keltetéi eredetii IntEC torzzsel
reprezentéltuk.

A rezisztencia fenotipus meghatdrozdsit kovetden a keltetdi torzseket eldzetesen PCR
segitségével vizsgdltuk az ismertebb rezisztencia és virulencia génekre. Ezen tilmenden, a torzsek
rezisztencia €s virulencia genotipusat AMROS illetve Ec03 tipusi PCR-microarray rendszerekben
jellemeztiik.

A vizsgélatokba komparativ célbdl, részben mar jellemzett 11 IntEC (elhullott néhdny napos/hetes
csibék vakbelébdl izoldlt) valamint 11 EXPEC (coli szeptikémia tiineteivel elhullott csibék
elvdltozott szerveibdl izoldlt) torzseket is bevontunk (Nogrady és mtsai., 2006), melyek
rezisztencia és virulencia genotipusdnak részletes elemzését a fenti microarray rendszerekkel
ugyancsak elvégeztiik.

Eredmény: A keltetdi napos csibékbdl szarmazé vakbél eredetli E. coli torzsek mindegyike
multirezisztencidt mutatott. Leggyakrabban az aminoglikozid-ampicillin-kinolon-szulfonamid
alapti rezisztencia mintdzatok fordultak eld.

Az 0sszesen 42 E. coli torzson elvégzett microarray vizsgalatok alapjan altaldban elmondhatd,
hogy a vizsgélt antibiotikum rezisztencia gének valamint az integron hordozds tekintetében a
keltetdi eredetii/elhullott csibékbdl szarmazd intesztindlis és extraintesztindlis E. coli torzsek
lényeges eltérést nem mutattak. A hasonlé mértékii gyakorisdg a mobilis genetikai elemek
(plazmid, integron) 4ltal kozvetitett rezisztencia determindnsokra is vonatkozott. A
multirezisztencia hétterében 4ll6 gén-asszocidcidkat elsdsorban a plazmidok vizsgdlatdval
tervezziik tovdbb jellemezni.

A virulencia gének tekintetében viszont jol érzékelhet6en nagyobb gyakorisigot tapasztaltunk az
ExPEC torzsek esetén, de meglepd médon jelentds szdmban fordultak eld egyes virulencia gének
(iss, tsh, iutA) a keltetdbdl frissen széllitott napos csibék kommenzalista E. coli baktériumaiban is.

Kovetkeztetés: Adataink alapjan elmondhatd, hogy a baromfi patogén ExPEC és IntEC torzsek
multirezisztencidja és virulencia mintdzata részben a keltetdre vezethetd vissza. Az egyes
mintdzatok egyiittes terjedésének hatterében feltételezhetden ismert rezisztencia és/vagy
virulencia plazmidok és azok véltozatai keresenddk.

Koszonet: Vizsgdlatainkat az EU FP7 (PROMISE) no. 265877 nemzetkozi pélydzat timogatta.
Szmolka Ama a Magyar Tudomédnyos Akadémia Bolyai Janos 6sztondijasa.
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UJONNAN AZONOSITOTT SERTES PARVOVIRUSOK VIZSGALATA EGY
SERTESALLOMANYBAN

Cségola Attila', Zadori Zoltan> Tombécz Kata', Tuboly Tamés'

Bevezetés: Az dllatfajok széles korébol mutathatok ki parvovirusok. Ezek koziil szamos
fert6zés klinikai tiinetekben is megnyilvanul, de a parvovirusok tobbsége szubklinikai vagy
tinetmentes fertoz€s formdjdban van jelen. A rendkiviil gyorsan fejlodd nukleinsav
amplifikdciés modszereknek koszonhetéen az elmilt néhdny évben kordbban ismeretlen
sertés parvovirusok (porcine parvovirus, PPV) és bocavirusok (porcine bocavirus, PBoV)
keriiltek lefrasra, név szerint: PPV2, PPV3, PPV4, porcine boca-like virus, PBoV1-2 tipusu
parvovirus, PBoV3, PBoV4, PBoV5, 6V és 7V tipusd parvovirusok. Az djabb parvovirusok
mindegyike jelen van Magyarorszagon is.

Célok: PPV2-vel és PPV3-mal szemben képz0do ellenanyagok kimutatdsara alkalmas, ELISA
modszerek kifejlesztése. A kifejlesztett modszerekkel felmérjiik, hogy egy sertés dlloményban
a sziiletéstdl kezdve hogyan alakulnak a kiillénb6z6 virusokkal szembeni ellenanyag titerek. A
begyljtott vérmintdkbol megvizsgaljuk, mikor alakul ki virémia.

Modszer: Vérmintak gyljtése kiilonb6z6 kort (2 napos, 1 hetes, 2 hetes, 3 hetes,
valasztaskori) sertésekbdl, korcsoportonként 5-5 alom, 3-3 malacdbdl és az anyadllatokbdl,
tovabba a valasztast kovetden 1, 2 és 4 héttel 5 csoport 3-3 éllatabdl, illetve 3, 4 és 5 honapos
korban 15-15 sertésbdl.

A szerolégiai vizsgdlatokhoz az antigént pBAD/TOPO® ThioFusion™ Expression Kit
(Invitrogen) segitségével allitottuk eld. A virémia megallapitdséhoz a Phusion Blood Direct
PCR Kit-et (Finnzymes, Part of Thermo Fisher Scientific) hasznaltuk.

Eredmények: A sziiletés utani PPV2 és PPV3 specifikus materndlis ellenanyag szint 14 napos
korra lecsokkent. A PPV2 specifikus ellenanyag szint 56 napos, a PPV3 specifikus ellenanyag
szint 120 napos kor koriil kezdett emelkedni. Mindkét virus esetében 90 napos korban kezdett
a virémia kialakulni. A 120 napos sertések vérmintdinak tobb mint 50%-abdl volt kimutathat6
PPV3, a PPV2 15 mintabdl csak 1 esetben volt kimutathatd.

Kovetkeztetés: Ma még nem ismert, hogy az tjonnan leirt sertés parvovirusok milyen hatést
gyakorolnak a gazdaszervezetre. Ennek megallapitdsa esetiinkben azért is nehéz feladat, mert
mas korokozok, mint a sertés circovirus és az influenza virus is jelen voltak a vizsgalt
allomanyban. Ha a parvovirusok tiinetekben megnyilvanulé megbetegedést nem is okoznak,
jelenlétiik feltehetden hatdssal van a termelés gazdasdgossdgara. Ezért fontosnak tartjuk a
tovabbiakban a kiilonb6z0 parvovirusok gazdaszervezetre gyakorolt hatdsanak vizsgdlatat,
amihez nélkiilozhetetlen tjabb, megbizhat6 diagnosztikai modszerek fejlesztése.

Koszonetnyilvanitds: A vizsgdlatokat a Bolyai Janos Kutatdsi Osztondij, OTKA PD100405 és
a Normativ Kutatdsfinanszirozasi Bizottsdg (NKB) tdimogatasaval készitettiik.
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ASTROVIRUS FERTOZES IGAZOLASA MENHELYRE KERULT KUTYAKBAN

Kovics Eszter', Lengyel Gyorgy’, Marton Szilvia', Farkas Szilvia', Tuboly Tamas”, Bényai
Krisztidn'

Az astrovirusok az Astroviridae csaldd tagjai (astron = csillag, gorog er.), burok nélkiili, egyszalu
egyszédlu RNS virusok. A virust eldszor 1975-ben mutattdk ki, gyermekek hasmenéses székletébdl. A
virus jelenlétét azdéta igazoltdk madarakban (Avastrovirus genus) és szdmos emldsfajban is
(Mamastrovirus genus). Az avian nephritis virus (ANV) csirkékben és pulykdkban okoz interstitialis
nephritist €s fejlddésben visszamaraddst. A kacsdk virusos mdjgyulladdsit is astrovirus okozza, a
korkép fiatal dllatokban jelentds elhulldssal jar egyiitt.

Emldsokben az astrovirusok leggyakrabban hasmenésben megnyilvanulé megbetegedést idéznek eld,
azonban gyakran el6fordulnak tiinetmentes fertdzések is. A kozelmultban nyércek és borjak esetében
irtak le idegrendszeri tiinetekkel jar6 korképbdl uj astrovirusokat.

A kutyadk astrovirus fertdzéseirl kevés informdcionk van. Kutydbdl astrovirust el8szor 1980-ban
mutattak ki hasmenéses egyedek bélsardban elektron mikroszkopos vizsgalattal. KésObb normal
konzisztencidju, egészséges allattdl szirmazd bélsarban is igazoltdk az astrovirus jelenlétét. Az elsd
molekuldris genetikai adatok csak par éve lattak napvildgot. Ezek alapjan a kutydk astrovirusai
egyértelmlien a Mamastrovirus genusba tartoznak €s a legkdzelebbi genetikai rokonsdgot az ember, a
sertés és a macska astrovirusaival mutatjak.

Vizsgélataink célja az volt, hogy igazoljuk az astrovirusok jelenlétét Magyarorszdgon és felmérjiik
szerepét a kutydk enterélis kérképeiben.

Osszesen 58 darab bélsdrmintdt gytjtottiink Miskolc kornyéki menhelyrdl, egészséges allatokbdl és
klinikai esetekbdl egyardnt. A bélsarmintdkbdl szuszpenzidkat készitettiink, majd iilepitd
centrifugdlast kovetéen a feliilisz6b6l innuPREPVirus DNA/RNA kit segitségével nukleinsav
kivondst végeztiink. Egyes mintdkat random PCR és 1ij generdcids szekvendlds segitségével
vizsgaltunk. A virus metagenomikai eredményekre és az irodalmi adatokra tdmaszkodva pedig a
kevert (pool-ozott) mintdkon kiilonbdzd enterdlis virusokra (parvovirus, coronavirus, rotavirus,
kobuvirus, astrovirus) specifikus PCR alapi sziir6vizsgdlatokat végeztiink. Az igy kapott pozitiv
eredményeket Sanger szekvendldssal erdsitettiik meg.

Virus-metagenomikai és PCR alapd sziir6vizsgédlattal minddsszesen 6t mintdbdl sikeriilt astrovirust
kimutatni. Hirom minta fiatal (<4 hdnapos), két minta felndtt allatokt6l szarmazott. Két fiatal
egyednek volt hasmenése, de mindkettd bélsdrmintdja parvovirusra is pozitiv volt. A két egészséges
felndtt példany bélsarmintdjabol nem tudtunk kimutatni mds enteralis virust. Az azonositott astrovirus
torzsek részleges genomszekvencidjat génbanki adatokkal sszehasonlitva harom esetben olaszorszagi
(98-99%), egy esetben pedig braziliai kutya astrovirusokkal (96%) taldltuk a legnagyobb genetikai
hasonldsagot. Az egyik fiatal, hasmenéses egyedbdl kimutatott térzs nem mutatott jelentds genetikai
rokonsdgot egyik ma ismert mamastrovirussal sem, a legnagyobb nukleotid azonossag 70% volt.

Vizsgalataink nem sugalljak azt, hogy az astrovirusok a jelentOs enterdlis korokozdk kozé tartoznak
kutydkban, bar a korlatozott mintaszam €és a vizsgalt populdcid sajatsdgai miatt ez taldn nem is volt
meglepd. Ugyanakkor adataink a felndtt allatok virusiiritését mutatjdk és azonositottunk egy
lehetséges 4j astrovirus speciest is. Laboratériumi diagnosztikai szempontbdl vizsgélva
eredményeinket az is vildgossd valt, hogy a hagyominyos PCR moddszert az dj generacios
szekvendldssal kombindlva névelhetd az enterdlis virusok kimutatdsdnak hatékonysédga.
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EGY NEMETORSZAGI BOZOTVIPERABOL (ATHERIS SQUAMIGERA) 1ZOLALT
ORTHOREOVIRUS TORZS TELJES GENOMSZEKVENCIAJANAK
MEGHATAROZASA ES  ELEMZESE, VALAMINT ORTHOREOVIRUSOK
ELOFORDULASANAK ES GENETIKAI DIVERZITASANAK  VIZSGALATA
EGZOTIKUS HULLOFAJOKBAN MAGYARORSZAGON

Thasz Katalin', Farkas L. Szilvia', Lengyel Gyorgy’, Gal Janos’, Rachel E. Marschang®,
Béanyai Krisztian'

A hiilld betegségek koroki hattere sok esetben nem tisztazott és a mar kimutatott virusok
esetében gyakran csak részleges szekvencia-adatok dllnak rendelkezésiinkre jelentOsen
megnehezitve az egyes virusok diagnosztikdjat. A korabban kimutatott hiill6 reovirusokbolis
tobbnyire csak az RNS-fiiggd RNS-polimerdz egy révid szakaszdnak szekvencidja ismert.
Eppen ezért kutatdsaink céljaul egy németorszagi bozétviperdbol (Atherissquamigera) izolalt
47/02-es orthoreovirus torzs teljes genomszekvencidjanak meghatdrozasat, valamint hazai
egzotikus hiillékben taldlhat6 reovirusok kimutatdsat, izoldldsat és genetikai sokszinliségének
vizsgalatat ttztiik ki.

A vipera szivsejteken elszaporitott 47/02-es torzs teljes genomszekvencidjanak
meghatdrozasat Uj-generdcids szekvendlas segitségével végeztiik. A genomszegmensek 5’ és
3’ végeinek meghatdrozdsat, valamint a szekvencia-adatok helyességének ellendrzését
Sanger-féle szekvendldssal végeztiikk. Szekvencia-elemzés sordn megallapithattuk, hogy
bozétvipera reovirusa szamos, az orthoreovirusokra jellemzd tulajdonsdgokkal rendelkezik.
Az egyes genomszegmensek filogenetikai elemzése sordn a virus a Broome virussal és a
pavian orthoreovirussal monofiletikus dgat képez, mely a virusok kozos eredetére utalhat.

Vizsgdlataink keretében a reovirusok kimutatdsit hazai gyljteményekben és
allatkereskedésekben elhullott 4llatok szervmintdibdl hiill6 sejtvonalakon virusizolalassal,
illetve a mintdkbdl izoldlt RNS reverz transzkripcids polimeraz lancreakcié (PCR) mdédszerrel
torténd elemzésével végeztik el. A hiillo reovirusok jellegzetes citopatogén hatédssal
rendelkeznek, sejtvonalakon dridssejteket képeznek. Az alkalmazott dltalanos, az
Orthoreovirus nemzetség tagjainak kimutatasdra kidolgozott kétkords (nested) PCR az RNS-
fligg6 RNS-polimerdz gén egy konzervativ szakaszat amplifikdlja. A sikeresen
felsokszorozott PCR termékek nukleotid-sorrendjét Sanger-féle szekvendldssal hatdroztuk
meg. Az igy kapott adatokat bioinformatikai moddszerekkel elemeztiik, filogenetikai
szamitdsokkal vizsgdltuk a kimutatott virusok rokonsagi viszonyait.

Osszesen 16 hiilléfaj 76 egyedének szerveibdl prébaltunk meg reovirust kimutatni a fent
emlitett moddszerekkel, melyekbdl 3 kirdlypiton (Python regius), egy zold leguan
(Iguanaiguana) és egy azonositatlan faji kigyd mintdja lett pozitiv. Sejttenyészeten
valamennyi kimutatott virus jol lathaté sejtfizidval jar6é elvéltozast okozott. A szekvencia-
adatok alapjan mindegyik virus a hiilld orthoreovirus faj tagjanak bizonyult az Orthoreovirus
nemzetségen beliill. Az igy azonositott torzsek teljes genomszekvencidjanak meghatarozasat a
késObbiekben tervezziik. A felhalmozott adatok segitségével lehetdség nyilik a virusok
genetikai diverzitdsanak felmérésére, valamint 0j diagnosztikai PCR rendszerek fejlesztésére.
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LOVAK ROTAVIRUS FERTOZESEINEK MOLEKULARIS EPIDEMIOLOGIAI
SAJATSAGAI

Papp Hajnalka, Banyai Krisztian

A rotavirusok burok nélkiili virionnal és duplaszali RNS genommal rendelkeznek. Genomjuk
szegmentdlt, a 11 szegmens egy kivétellel monocisztronos. Az eddig megismert 7 virusfaj
(Rotavirus A — G) koziil emldsokben és madarakban egyarant a Rotavirus A a legfontosabb.
Virusfajokon beliil hagyomdanyosan szerotipusokat kiilonitenek el a virion két felszini
antigénjének (VP4 és VP7) szeroldgiai tulajdonsdgai alapjdn. Madara a szerotipizaldst
felvaltotta a nukleinsav szekvencia alapid genotipus meghatarozds, melyet az utébbi években
kiterjesztettek mind a 11 génszegmensre, mégpedig ugy, hogy az egyes génekhez rendelt
genotipust egy-egy betli s szdm kombindciéjaval adjdk meg.

Lovakban vildgszerte j6l ismertek a rotavirus fert6zések. Egyes foldrajzi régidkban (pl. USA,
Trorszag, Japan) a Rotavirus A tehetd feleldssé a csikék nagy morbiditdssal és mortalitdssal
jar6 hasmenéses megbetegedéseiért. Ezeken a teriileteken ma vakcindzdssal védekeznek a
rotavirus fertdzések ellen.

A vakcindk hatékonysagat figyelemmel kell kisérni. Ennek egyik Osszetevdje annak
vizsgdlata, hogy a vakcinaként haszndlt oltéanyagban szerepld virustorzs(ek) milyen
hatékonysdgot mutatnak a teriileten cirkuldlé torzsekkel szemben. Az elmult évben atfogd
irodalmi 0sszegzést végeztiink a 16 RV-ok epidemiolégidjanak jobb megismerése érdekében.
A feldolgozott szakirodalmi adatok alapjan megéllapitottuk, hogy az elmult hiarom évtized
soran jellemzett 16 RV-ok két f6 genotipusba tartoznak (G3P[12] és G14P[12]; Osszesitett
gyakorisdg 99%), elenyészd hanyaduk pedig feltételezhetéen mas gazdafajbdl szarmazik.

Kisérletes munkank célja a kiilonbozd foldrajzi teriiletekrdl gytjtott 10 RV-ok genetikai
Osszehasonlitdsa volt, teljes genom meghatarozédssal és filogenetikai elemzéssel. A hazai
mintdkon végzett sziirvizsgalatok negativ eredménnyel zarultak. Igy ezt a munkat kiilfoldi
egyiittmiikodés keretében végeztiik, melynek sordn két, Irorszdgbél szarmazé 16 RV teljes
genomjat és tovabbi hdrom torzs részleges genomjat hataroztuk meg. Eldaddsunkban ezeknek
a torzseknek a szekvencia és filogenetikai elemzését ismertetjilkk. Az ir torzsek filogenetikai
elemzését tovabbi tizenegy 16 rotavirus torzs genomjanak analizisével tettiik teljesebbé.

A vizsgdlati eredmények azt mutatjdk, hogy viszonylag szilk neutraliziciés antigén
repertodrjuk mellett a 16 RV torzsek erésen konzervativ genom konfigurdciéval rendelkeznek,
amely nagymértékben eltér mas gazdafajok RV-ait6l. Ezen beliil azonban a 16 RV torzsek
harom leszdrmazasi vonalra kiiloniilnek el. Az altalunk meghatarozott két torzs is két kiilon
leszarmazési vonalon helyezkedik el, rdaddsul az egyik leszdrmazasi vonalat az egyik torzs
ondlléan képviseli. A vizsgalt 16 RV torzsekben reasszortaciot elsdésorban a VP7, VP6 és
NSP4 géneknél lehetett megfigyelni.
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GYROVIRUSOK KIMUTATASA VADASZGORENY SZEKLETMINTAKBAN
Fehér Eniké', Kovics Eszter', Lengyel Gybrgyz, Pazir Péter’, Bényai Krisztidn'

A Circoviridae csalad jelenlegi besorolds szerint a Circovirus és Gyrovirus nemzetségeket
foglalja magaba. A gyrovirusok legismertebb képviseldje a csirke anaemia virus (CAV),
amely a hazi tydk fiatal egyedeinek stlyos, a csontveld és thymus progenitor sejteket érintd
betegségét, az egyedek elhulldsat okozza. A virust mas allatfajok székletében is sikeriilt
kimutatni, 4m jelenléte valdszinlileg fertdzott hus fogyasztisanak koszonhetd. Az utdbbi
években tobb, a CAV-hoz hasonld, kiillonbozd virustipusként szamon tartott gyrovirust (GyV)
azonositottak csirke szérum és huds, valamint human bor, vér és széklet mintakban.

Vizsgalataink sordn egy vadaszgorény-dllomanybdl szdrmazé székletmintdkat virus-
metagenomikai vizsgdlatoknak vetettiink ald djgeneracids szekvendldssal. Az eredmények
kiértékelése sordn a CAV mellett 4 tipusi gyrovirusok jelenlétére utalé szekvencia
szakaszokat is azonositottunk. Tanulmdnyunk célja kozt szerepelt ezekben a vadaszgorény
sz€kletmintadkban a metagenomikai vizsgéalatokkal detektalt gyrovirusok teljes genomi
szekvencidjanak meghatdrozdsa, Osszehasonlitisa az ismert virusgenomokkal, illetve a
kiilénb6z6 gyrovirusok el6forduldsdnak felmérése.

A virus-metagenomikai vizsgélatok kiértékelését kovetden, a gyrovirus szekvencia adatok
alapjan a virusok teljes, koriilbelil 2000-2300 bazispar hosszisdgd genomjanak
amplifikdldsara alkalmas primerpdrokat terveztiink. Az amplifikalt genomok szekvencdjanak
meghatdrozasa “primer walking” mddszerrel tortént/torténik. A gyrovirusok eléforduldsanak
felmérésére, kiilonb6zd tipusainak kimutatdsdra tipus-specifikus polimerdz lancreakciét
(PCR) alkalmaztunk.

Eredményeink a vizsgdlt 20 vadaszgorény székletmintijdban CAV, madar gyrovirus 2
(AGV2), humén gyrovirus (HGyV), GyV3, és GyV4jelenlétére utaltak. Ot esetben végeztiik
el a teljes kédold régié szekvendlasat. A génbanki adatokkal Gsszevetve harom virusgenom
HGyV-vel, egy AGV2-vel, egy pedig GyV4-gyel mutatott rokonsdgot. A tipus-specifikus
PCR-ek és a metagenomikai eredmények alapjan 11 CAV, 14 HGyV/AGV2, 2 GyV3, és 2
GyV4 szekvencidt hordozé székletmintdt azonositottunk. 11 székletmintdban legaldbb két
kiillonbozd tipusi virus szekvencia volt jelen (7 mintdban HGyV+CAV, 2 mintdban
HGyV+GyV3+CAYV, 2 mintdban HGyV+GyV4+CAV).

Tanulmanyunkban el6zetes metagenomikai eredményekre alapozva egy vaddszgorény-
allomany székletmintdiban eléforduld gyrovirusok el6forduldsat mértiik fel. A 20 vizsgalt
egyedbdl 14-ben kimutattuk valamelyik gyrovirus tipust, illetve igen gyakori volt a kiillonb6z6
gyrovirusok egyidejl jelenléte. A taplalékkal elfogyasztott virusok bélsarral torténd iiritése jol
ismert jelenség, és esetiinkben a CAV és az AGV2 jelenléte is erre utalhat. Azonban az eddig
csupan emberbdl kimutatott varidnsok azonositdsa dj kérdéseket vet fel. Elképzelhetd, hogy
hobbidllatként az emberrel kozeli kapcsolatba keriild vadaszgorények rezervodr, illetve
kozvetitd szerepet toltenek be a human gyrovirusként ismert varidnsok terjesztésében.
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KOZEP-EUROPABOL SZARMAZO SERTES CIRCOVIRUSOK FELMERESE
Ldrincz Marta, Tombacz Kata, Csagola Attila, Tuboly Tamas

Bevezetés: A Circovirus genus tagjai kisméretli, korkoros, egyszdld DNS genommal rendelkezd
virusok. Koziiliikk, a sertéseket megbetegitd porcine circovirus 2 (PCV2) vildgszerte elterjedt.
Genetikai sajatossdgaik alapjan ezeket a virusokat hdrom genotipusba (PCV2a, PCV2b és
PCV2c), ezen beliil 8 szubtipusba soroljdk. A virusgenom rendkiviil valtozékony, a DNS
virusokhoz mérten igen magas muticidos ratival rendelkezik. A jarviany kezdetén jellemzo
nagyfoku genetikai diverzitds az utébbi hét-nyolc évben a beszlkiilés jeleit kezdte mutatni, ami
alapjan feltételezhetd, hogy az ismeretlen eredeti virus sertéshez torténé adaptécidja
befejez6ddben van. Ezt a természetes folyamatot azonban befolyasolhatja, hogy mind szélesebb
korben folynak a circovirus elleni vakcinazasok. Jelentds tényezd lehet tovabba, hogy a PCV2-
vel fert6zott vaddiszné dllomanyok folyamatos virus utdnpétlasként szolgélnak.

Az elsd, Kozép-Eurdpat érintd kiterjedt PCV2 genetikai felmérés 2007-ben zajlott. Mostani
munkdank sordn a térségiinkbdl szdrmazé circovirusok genetikai felmérése mellett elvégeztiik a
2007 ota azonositott é€s a 2007 eldtt leirt PCV2 genomszekvencidk osszehasonlité vizsgdlatat is
azzal a céllal, hogy megéllapitsuk, a virus genetikai dllomdnya milyen véltozdsokon ment
keresztiil, valoban megfigyelhetd-e egyfajta genetikai homogenizdlédas, illetve a 2007-ben
elindult PCV2 vakcindzds hatdssal lehetett-e erre a folyamatra

Anyag és Mddszer: A felmérés sordn 5 magyarorszagi, 3 romdniai, 5 szerbiai, 10 horvatorszagi
és 2 lengyelorszagi PCV2 teljes genomot szekvendltunk, amikhez kiegészitésként tovabbi 67
kozép-eurdpai és 691 a vildg mdés teriileteirdl szarmazd, GenBankbdl letoltott szekvencidval
dolgoztunk. A teljes genomok nukleotid- és a joésolt kapszid fehérjék aminosav- sorrendjét is
Osszehasonlitottuk, a Lasergene MEGA 5.2 programcsomag segitségével.

Eredmények: A szekvencidkat orszagonként dsszehasonlitottuk. Ezek alapjan a 95 % f61otti volt
az egyezés a virusgenomok kozott. A filogenetikai analizis eredményeként sem PCV1, sem
PCV2a genotipust nem taldltunk. A szubtipusok koziil elsdsorban a PCV2b-A terjedt el
térségiinkben, emellett PCV2b-B szubtipust és a legijabb elnevezés szerinti PCV2d genotipust
(PCV2b-C) is azonositottunk.

Kovetkeztetések: A kapszid fehérje vizsgalataval készitett filogenetikai fa alapjan a PCV2b-n
beliil a szubtipusok nem voltak elkiilonithetéek, igy ennek haszndlatat a tovabbi elemzéseknél
elvetettilk. Megdllapitottuk, hogy virusok ebbe a mesterségesen kialakitott rendszerbe nem
minden esetben illeszkednek, hiszen nemcsak a mutacid, de a rekombinacié sem ritka jelenség e
virusok kozott. Vizsgélataink alapjdn Kozép-Eurdpaban a vart PCV2 genetikai beszikiilés
figyelhetd meg, dm a vildg mads tdjain e virusok kozott egy olyan varidns is terjedében van,
amelynek a kapszid fehérjéje eggyel tobb aminosavbdl 4ll, ami magyardzatot adhat arra a
jelenségre, hogy egyes teriileteken a vakcindzdsok hatékonysdga a vartnal kisebb mértékii. Ezt az
4j virusvéltozatot a térségiinkben kimutatott PCV2-k kdzott is azonositottuk.

Koszonetnyilvanitas: A vizsgélatokhoz sziikséges anyagi timogatast az NKB15929 biztositotta.
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CIRKOVIRUS REP SZEKVENCIAK KIMUTATASA OSIBB GERINCESEKBEN
Tarjan Zoltan Laszl6, Pénzes J. Judit, T6th P. R6za, Benkd Méria

Evtizedekig csak a madarak és a sertés cirkovirusos fertdzottsége volt ismert. A kimutatasi
technikdk tokéletesedésének koszonhetéen az utébbi néhany évben szamos ujabb cirko- és
cirko-szerli virus genomjdnak részleges vagy teljes szekvencidja valt ismertté kiilonféle
kornyezeti mintdkbdl és szennyvizekbdl. A Circoviridae csaladba sorolhatd, kis, cirkularis,
szimplaszdli DNS virusok ujabb képviselOit gerinctelenekben, tovabbi emlOsokben, sot
emberben is kimutattdk. Nemrégiben magyar kutatok halakban fedeztek fel cirkovirusokat.
Azonban mindeddig nem volt adat cirkovirusok kétéltiiekben és hiillokben val6 eloforduldsara
vonatkozdan. Vizsgdlataink célja az Osibb gerincesek virusai dltal képviselt biodiverzitas
feltirdsa és a gazda-virus kapcsolatok feltérképezése. Ennek keretében végeztiink
szlirdvizsgalatot cirkovirusok kimutatdsara.

Osszesen csaknem 300 olyan mintit vizsgaltunk, amely kordbban adeno- és herpeszvirusok
jelenlétére negativnak bizonyult. A 236 hal (34 faj), 9 kétéltii (2 faj) és 49 hiill6 (4 faj) minta
hazai természetes élohelyekrdl, halgazdasagokbdl vagy allatkereskedésekbdl szarmazott. A
DNS kivondsdhoz a belsé szervek keverékét, vagy €16 egyedek esetében kloaka tampont
hasznaltunk. A cirkovirusok kimutatasat a Halami és mtsai (2008) altal tervezett, konszenzus,
kétkoros PCR-rel végeztiik, amely a replikacios fehérje génjének (rep) kb. 350 bp méretii
szakaszat er0siti fel. A PCR termékek nukleotid-sorrendjét meghataroztuk, majd elemeztiik,
és filogenetikai szamitasokat végeztiink.

A halmintak koziil 6 (2,5%),a kétéltiek mintdi koziil pedig 3 (33,3%) bizonyult pozitivnak,
mig valamennyi hiilld eredetli minta negativ volt. Egy dévérkeszegben (Abramis brama) a
korabban hazai pontyfélékben kimutatott cirkovirusokéhoz hasonlé szekvencidju DNS-t
mutattunk ki. Egy-egy balin (Aspius aspius), bodorka (Rutilusrutilus) és feketeszaju géb
(Neogobius melanostomus) mintajabol kinyert szekvencidk szintén djnak bizonyultak, de a
legkozelebbi rokonsdgot kiilonféle természetes vizek vagy szennyvizek vizsgdlata sordn,
kordbban kiilfoldon leirt cirkovirus-szerli szekvencidkkal mutattdk. A kétéltliek koziil egy
elhullott barna varangy (Bufo bufo) mintdjdban a szintén hazai felfedezési harcsa-
cirkoviruséhoz hasonld, 4j szekvenciat mutattunk ki. Az ausztral levelibéka (Litoria caerulea)
egy elhullott és egy €16 példanyaban azonos rep szekvenciat taldltunk, ami a filogenetikai fan
legkozelebb a madarak cirkovirusainak d4gdhoz Kkeriilt. Meglepetésiinkre két halban,
nevezetesen egy dévérkeszegben €s egy folyami gébben (Neogobius fluviatilis) 2-es tipusu
sertés-cirkovirus (PCV2) szekvenciat mutattunk ki.

A szekvencidk egyikében sem taldltunk stop kodont vagy leolvasdsi kereteltolddast
(frameshift), igy feltételezhetd, hogy replikaciora képes virusok genomjdbol erdsitettiink fel
DNS-szakaszokat. Mivel a mintdk tobbsége tartalmazott emésztOcsatorna eredetii szovetet
és/vagy bélsarat, eredményeinkbdl kelld dvatossdggal tudunk kovetkeztetéseket levonni. A
feltételezett virusok jelenléte nem sziikségszerien jelenti a gazda aktiv fertézottségét. A
PCV2 a halakba legvaldsziniibben passziv kontamindcié utjan jutott, és kimutatdsa felhivja a
figyelmet a fertézés vizzel vagy hallal val6 kozvetitésének lehetoségére. Az tijabban felismert
gazddkban az uj cirkovirusok esetleges korokozé hatdsanak vizsgédlata érdekes eredményeket
igér. Az Uj virusok megerOsitéséhez tervezziik a genomok teljes nukleotid-sorrendjének
meghatdrozasat a részleges rep szekvencia alapjan kidolgozott, inverz PCR segitségével.
Kutatdsaink anyagi feltételeit az OTKAK100163 pélyazata biztositja.
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ADENQVfRUS FIBER FEHERJEIg HAROMDMENZIOS SZERKEZETENEK
VIZSGALATA RONTGENDIFFRAKCIOS MODSZERREL

Ballmann Ménika Z." 2, Abhimanyu Kumar Singhz, Thanh Nguyen2, Vidovszky Marton z.!,
Harrach Balézsl, Mark J. van Raaij2

Az adenovirusok (AdV-ok) sejtmembranhoz valé elsddleges kapcsoléddsa antennaszerii
fehérjenyilvanyaik, az gy nevezett fiberek utjdn jon létre. A homotrimerikus fiber fehérje
harom szerkezeti egységre oszthaté. Az amino-termindlis farok domén a virionok csicsain
taldlhaté kapszomerbe, a penton-alapba dgyazddik. Egy penton-alapon altaldban egy, de az
aviadenovirusok esetében két fiber taldlhaté fiiggetleniil a fiber-gének szdmatol. A fiber
kozéps0, szar része virusfajonként eltérd hosszusigu lehet, és ennek megfelelden flexibilitasa
is véltozatos. A globuldris feji domén felelds a gazdasejthez valé kapcsolddasért, igy a
virionok sejt-specificitdsdban is meghatirozé szerepe van; aminosav Osszetétel és méret
szempontjabol nagy variabilitdst mutat. A fiberek haromdimenzids szerkezetére vonatkozé
ismereteink zomét a huméan AdV-ok vizsgalataval nyerték. Az Aviadenovirus nemzetségbol
csak egyetlen virus, a tyik-adenovirus 1 fibereinek szerkezetét tanulmanyoztak, mig a tobbi
nemzetség tagjaiban el6fordul6 fiberek szerkezetét alig ismerjiik.

Célunk, hogy meghatdrozzuk minél tobb, kiillonb6zd nemzetségbe sorolt, dllati adenovirus
fiber fehérjéinek haromdimenzios szerkezetét.

A kivalasztott AdV-ok teljes vagy az 5’-végén kiilonb6zé mértékben deletalt fiber génjét PCR
segitségével felerdsitettiik, majd a pET-28a+ expresszids vektorba klonoztuk. A BL21 (DE3),
C41 (DE3) és/vagy IM109 (DE3) E. coli torzsekkel kifejeztetett fehérjéket Ni-NTA oszlopon,
és ioncserés kromatogréfia segitségével tisztitottuk. A kristdlyositdst kristdlyosité lemezeken
gbzdiffuzids iilécsepp technikdval végeztiikk. A keletkezett kristdlyokat mikro-hurkokkal
Osszegyljtottiik, majd folyékony nitrogénben fagyasztottuk. A fehérjék hiromdimenzids
szerkezetét rontgen-krisztallografids mddszerrel hataroztuk meg.

Eddig négy AdV o6t fiber fehérjéjét sikeriilt oldhato formdban kifejezniink és tisztitanunk. A
Mastadenovirus nemzetségbdl a 2-es tipusu egér-adenovirus (MAdV-2), a siadenovirusok
koziil a THEV, az Atadenovirus nemzetségbdl a 4-es tipusu szarvasmarha-adenovirus (BAdV-
4) fiberét vizsgaltuk. Tanulmanyoztuk tovabba a 2-es tipusi gyik-adenovirust (LAdV-2) is, az
els6 olyan atadenovirust, amely két (1-es és 2-es) fiber-génnel rendelkezik. Mind az ot
fehérjét sikeresen kristalyositottuk. A LAdV-2 1-es fiberének aminosav szekvencidja 35%
azonossagot mutatott az 1-es tipusu kigyd-adenovirus fiberével, igy ennek alapjan a LAdV-2
fiber feji doménjének szerkezetét molekuléris helyettesités modszerével tudtuk meghatarozni.
A THEV, MAdV-2, BAdV-4, valamint a LAdV-2 mésik (2-es) fiber fehérjéjének hasonldsiga
a mar ismert szerkezeti fiberek szekvencidjahoz tul alacsony (<20%), ezért a molekularis
helyettesités nem alkalmazhat6. Szerkezetik meghatdrozdsidhoz tovabbi, nehézatomot
tartalmaz6 modositott fehérjék 1étrehozasa sziikséges. Ezt a THEV fiberével mar elvégeztiik.
A fiber térszerkezetének ismeretében az AdV-ok tropizmusa, sejthez valé kapcsoldddsuk
mechanizmusa és a haszndlt sejt receptorok természete tanulmédnyozhaté. Az adatok
hasznosak lehetnek génkifejezd vektorok és alegység vakcindk eldallitasdhoz is.

Koszonet Papp Tibornak és Pénzes Juditnak a LAdV-2 DNS-ért és szekvencidjaért.
Téamogatds: OTKA NN107632, FEMS Research Fellowship.
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GENOMIC AND BIOINFORMATICS ANALYSIS OF SIMIAN ADENOVIRUS 19
CONFIRMS THE NEED TO ESTABLISH A NEW ADENOVIRUS SPECIES

Podgorski, Iva, Harrach Baldzs, Benké Méria

Adenoviruses (AdVs) are icosahedral, non-enveloped viruses with double stranded, linear
DNA genome. Because of their widespread occurrence in a variety of vertebrate hosts, AdVs
make an ideal model for the study of viral evolution. They also keep gaining popularity as
gene delivery vectors to be used as recombinant vaccines or therapeutic agents in genetic
diseases and tumors. However, preexisting antibodies in the human population significantly
limit the medical use of human AdVs (HAdVs). In the framework of an EU-financed project,
we seek animal AdVs that could serve as appropriate alternatives. Our research group is also
interested in the taxonomy of the Adenoviridae family.

More than 50 HAdV types are classified into seven HAdV species (HAdV-A to HAdV-G)
within the genus Mastadenovirus. While HAdVs are among the best-studied viruses, the
AdVs of the more ancient simian lineages especially those of the New World monkeys are
hardly known. Species Simian adenovirus A (SAdV-A) is so far the only species officially
approved for monkey AdVs exclusively. The purpose of the present work was to examine the
genetic content and phylogenetic relationships of an Old World monkey AdV (SAdV-19)
isolated from yellow baboon (Papio cynocephalus).

Full genome sequencing of the prototype strain (VR-275) of SAdV-19 was performed.
Consensus and specific PCR primers were applied to amplify conserved genome fragments
and to connect them, respectively. Program Artemis was used for the genome annotation,
while the Mobyle portal and ProtTest program were used for phylogenetic calculations.

The SAdV-19 genome was found to consist of 34,063 bp with an average G+C content of
52%. Every gene characteristic of the genus Mastadenovirus, including that of the hypothetic
agnoprotein, could be identified. Among the 38 putative genes, we found a single VA-RNA
gene, and two genes of different lengths predicted to code for the adenoviral cellular
attachment protein, the fiber. For the first time in SAdVs, the two other exons belonging to
the so-called U exon were also identified. Since the initiation of this project, genomic study of
several novel AdVs from Old World monkeys has been published by others. These included
two new baboon AdV strains (BaAdV-2 and BaAdV-3) proposed to form novel species
Simian adenovirus C (SAdV-C).

Phylogenetic calculations based on the major capsid protein, the hexon, implied that SAdV-
19, BaAdV-2 and BaAdV-3 represent three different (sero)types within the proposed species
SAdV-C. However, significant divergence was found between the shorter fiber proteins
(fiberl) of SAdV-19 and BaAdV-2 or BaAdV-3. The closest relative of fiberl of SAdV-19 in
the GenBank was that of SAdV-1, sharing ~47% amino acid sequence identity. This finding
reflects that a usually rare, inter-species homologous recombination event took place between
two viruses (or their close ancestors or relatives) in the past.

Support: EU FP7 ADVance grant.
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PraxisLab Kft’

AZ EQUID HERPESVIRUS 5 KORTANI SZEREPENEK VIZSGALATA LOVAK
MULTINODULARIS TUDOFIBROZISABAN, VALAMINT KIMUTATASA,
EGESZSEGES ES LEGZOSZERVI TUNETEKET MUTATO LOVAKBOL

Moravszki Leticial, Bakonyi Tamész, Sardi Séral, Bohak Zséfial, Miké Péterl, Balogh
Néndor’, Nagy Krisztina', Kutasi Orsolya’

Az equid herpesvirus 5 (EHV-5) kimutatasra keriilt mind egészséges, mind pedig 1égzdszervi
betegségekben szenvedd lovakbdl vett mintdkban, 2007 6ta pedig Osszefliggésbe hozzak a
lovak multinoduléris tiidofibrézisaval (EMPF) is. Tobb kozleményben tanulmédnyoztik
kortani szerepét, valamint l6dllomdnyokban vald elterjedését. Eldforduldsi gyakorisdga
nagyon valtozékony. A magyarorszagi allomdnyokban val6 el6forduldsarél nincsenek
széleskoru, friss adataink.

Vizsgalatunk célja, hogy meghatarozzuk az EHV-5 elo6fordulédsi gyakorisdgat egészséges €s
kronikus 1égzdszervi tiineteket mutatd lovakban, illetve utobbiak esetében vizsgiljuk az
esetleges koroki szerepét az EMPF kialakuldasdban. Felmérjilk, hogy milyen mintavételi
modszer a legalkalmasabb a fert6zottség megallapitdsara.

Bronchoalveoldris lavage soran nyert folyadékot (BALF) gytjtottik a SzIE AOTK
Nagyallatklinikdjara kivizsgalasra érkez6 92 16bdl (5 esetben orrtampon és vérmintdkat is),
tovabba orrtampon, vér és BALF mintdkat gytjtottiink 20 lipicai 16bol, orrtampon, vér és
BALF mintéakat 11 sportl6 fajtaji ugrolébdl, tovabba orrtampon €s vérmintdkat 16 ugrélobol.
Az EHV-5 nukleinsavanak jelenlétét polimerdz lancreakcié segitségével, virus specifikus
primerek felhasznalasdval vizsgaltuk.

A kutatdsban résztvevo 139 allatbol 24 (17,3%) esetben keriilt kimutatdsra az EHV-5 legalabb
a vizsgalt mintdk egyikébdl. Az orrtampon mintdk esetében 20/52 (38,5%), a vérmintdk
esetében 4/52 (7,7%), mig a BALF mintdknal 8/123 (6,5%) volt pozitiv. A pozitiv csoportbol
11 (45.8%), a BALF mintdn EHV-5 pozitiv lovak koziil pedig mindegyik mutatott kronikus
1égz0szervi tiinetet. Harom esetben a korszovettani eredményekre, tiidé biopszidra, valamint
post- mortem szovetmintdkra alapozva bizonyitottan EMPF, 2 esetben a mellkasi ultrahang
leletekre, EHV-5 pozitivitasra valamint intracelluldris zarvanyokra alapozva, feltételezhetdéen
szintén EMPF volt a tiinetek hatterében. Az EMPF-el diagnosztizilt lovak BALF mintéja
minden esetben EHV-5 pozitiv volt. A hiarom EMPF-ben elpusztult 16 k6zos genetikai
hattérrel rendelkezett.

Az EHV-5 viszonylag széles korben fordul el6 a hazai 164dllomanyokban. A fertdzottség
megallapitdsdra, az orrtampon minta a legalkalmasabb, mert a virus joval tobbszor keriilt
kimutatasra ebbdl a mintdbdl. Az EHV-5 jelenléte a BALF mintdkban szignifikdns
Osszefiiggést mutatott az EMPF diagnézisdval (Fisher teszt, p<0,001). Az EMPF
kialakuldsdnak héatterében viszont a virusfertdzés mellett tovdbbi faktorok, pl. genetikai,
sziikségessége is feltételezhetd.

Készénettel tartozom a lovak tulajdonosainak és a Szilvdsvdradi Allami Ménesgazdasdgnak,
a laboratériumi munkaelvégzésért és a mintavételekért a SzIE AOTK NAK dolgozdinak,
valamint a Kutatéi Karnak az Uj Kutatdsi Témdban kapott pénziigyi tdmogatdsért.



SzIE, AOTK, Jarvéanytani és Mikrobiol6giai Tanszék' Virologia
Cseh Tudoményos Akadémia, Gerinces-bioldgiai Kutat6intézet, Brno, Csehorszég2

SzIE, AOTK, Belgy6gyaszati Tansz€k és Klinika®

MgSzH, Allategészségiigyi Diagnosztikai Igazgatésig

Orsz4gos Epidemiol6giai Kozpont, Virdlis Zoonézisok Nemzeti Referencia Laboratériuma’
Allatorvos-tudoményi Egyetem, Virolgiai Intézet, Bécs, Ausztria®

Sultan Qaboos Egyetem, Orvos- és Egészség-tudomanyi Kar, Muscat, Oman’

KUTYAK NYUGAT-NILUSI VIRUSFERTOZESENEK SZEROLOGIAI FELMERO
VIZSGALATAI MAGYARORSZAGON

Somhegyiné Barna M(’)nikal, Zdenek Hubélekz, Kubik Noémi3, Juhasz Tamas Attila4, Ivo
Rudolfz, Helga Lussy6, Szomor KatalinS, Norbert Nowotny6’7, Bakonyi Tamas'®

A Flaviviridae csalad, Flavivirus nemzetségébe sorolt virusfajok szamos kozos felszini
antigénnel rendelkeznek, ezért a szeroldgiai diagnosztikai vizsgalatok sordn keresztreakciokat
lehet megfigyelni koztilk. Ez megneheziti a pontos diagnozis feldllitasat, foként azokon a
teriileteken, ahol tobbféle flavivirus is endemikus. Magyarorszdgon harom flavivirus faj, a
kullancsencephalitis virus (Tick-borne encephalitis virus, TBEV), a nyugat-nilusi virus (West
Nile virus, WNV,) és az Usutu virus (USUV) el6forduldsa ismert. Az utébbi években
halmozottan fordultak eld nyugat-nilusi virusfert6zéshez kothet6 idegrendszeri
megbetegedések emberekben, valamint vadon €16 és hédzidllatokban (foként lovakban), mind
Magyarorszagon, mind kozép- és dél-Eurépa mads orszdgaiban. Kutydk nyugat-nilusi
virusfertozésre val6 fogékonysagit az elmult évtizedben tobb esetben igazoltak. Jelen kutatas
sordn hazai kutydk savomintdit vizsgédltuk meg nyugat-nilusi virus elleni ellenanyagok
kimutatasdra azzal a céllal, hogy megallapitsuk, hogy milyen gyakorisaggal fertdzddnek
kutyék ezzel a virussal.

Magyarorszag kiilonbozo régidibol, 2006 és 2013 kozott gylijtott, flavivirus fertdzés tiineteit
nem mutatd, 343 kutya savomintdjat vizsgédltuk meg kompetitiv ELISA modszerrel, WNV
IgG ellenanyagok jelenlétére. A vizsgalatok sordn 77 pozitiv és 4 kétes savomintat talaltunk.
Az eredmények megerdsitése céljabol a pozitiv savomintdkat ismételten megvizsgaltuk a
leginkabb specifikusnak tartott plakk-redukcids virusneutralizacids probaval, WNV, TBEV és
USUYV antigénekkel. Emellett 21, ELISA-pozitiv savomintét indirekt immunfluoreszcencias
(ITF) és haemagglutinacio gatlasi (HAG) probaval is megvizsgaltunk mindharom antigénnel.

A  megvizsgalt kutydk 24%-ndl flavivirus-elleni ellenanyagokat mutattunk ki az
Osszehasonlité szeroldgiai vizsgélatok sordn, és 18 esetben (5%) az egyes antigénekkel
szembeni neutralizdlé ellenanyag-szintek kozotti eltérések arra utaltak, hogy nyugat-nilusi
virusfert6zésen eshettek at ezek az allatok. Hat kutydndl feltételezhetd, hogy kordbban USUV
fert6zésen eshettek at, bar nem lehetett egyértelmiien feldllitani a diagndzist az alacsony- vagy
hasonlé ellenanyag szintek miatt. TBEV elleni neutralizdlé ellenanyagokat csak egy
savomintdbol lehetett kimutatni, alacsony titerben. Az IIF és HAG prébakkal kevésbé
egyértelmiien lehetett azonositani az ellenanyagok specifikussagit. A vizsgélatok eredményei
arra utalnak, hogy a kutydk korében viszonylag gyakori a tiinetmentes atvészeléssel jard
WNV fert6zés. Mivel a kutydk tarsallatok, hasonlé mértékben lehetnek kitéve WNV
fert6zésnek, mint gazddik. Ezért a kutydk passziv szeroldgiai felmérése (pl. egyéb vizsgéalatok
céljabol gylijtott kutya-savomintdk ELISA vizsgélata) alkalmas eszkoz lehet az emberi WNV
fert6zodések kockazatanak eldjelzésére, a virus endémids jelenlétének kimutatdsira. Az
ELISA-alapu vizsgdlatok eredményeit neutralizacids probaval sziikséges megerdsiteni.

A kutatast az EDENext és Vectorie EU FP7 projektek timogattak.
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MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet?

SZIE Allatorvos—tudoményi Kar, Parazitologiai és Allattani Tanszék®

ELTA Természettudomanyi Kar, Allatrendszertani és Okolégiai Tanszék”

EGY TERMESZETES KULLANCSENCEPHALITIS-GOC 4 EVES VIZSGALATA, 2010-2013
Z651di Viktor', Papp Tibor?, Rigé Krisztina®, Farkas Janos®, Egyed Ldszl6”

Bevezetés: Egy kordbbi, kecsketej kozvetitette kullancsencephalitis jarvdny kapcsan 2009-ben
teriiletileg pontosan azonositottuk a feltételezett kullancsencephalitis gécot.

Cél: Az azonositott, kb. 0,5 hektar méretli goc, és benne a virus—kullancs—ragcsédlé természeti
ciklus vizsgalata, havi rendszerességgel ismételt terepi kullancs- és kisemlds gyljtésekkel,
annak érdekében, hogy uj viroldgiai és Okoldgiai adatokat nyerjiink a kullancsencephalitis
epidemiol6gidjarol.

Modszer: A kullancs- €s kisemlds gyljtést egy Zala megyei telepiilés mellett, tobb mint 20
éve felhagyott, egykori szilvafaiiltetvényen, egymds mellett hét sorban elhelyezkedd, osszesen
49 darab, 10x10 méteres kvadratban végeztiik, 2010 4prilisa és 2013 oktobere kozott,
Osszesen 29 kiszallasi alkalom sordn. A taplalékkeres6 kullancsokat dragging mddszerrel
gyljtottilk a novényzetrdl és a talajrol, fajukat és stddiumukat meghataroztuk, majd beldliik
poolokban prébéltunk kullancsencephalitis virust izoldlni. A kisemldsoket élve fogd
csapdakkal fogtuk be, vérmintdkat gytjtottiink, majd megjelolés utdn a csapddzas helyén
visszaengedtiik, a szérumokat pedig kullancsencephalitis virus specifikus ellenanyagok
jelenlétére nézve megvizsgaltuk.

Eredmény: Az 0Osszesen gytijtott 7247 kullancsbdl harom alkalommal (hdarom poolbdl)
izoldltunk kullancsencephalitis virust. A vizsgdlt 539 kisemlds szérumbdl 30 bizonyult
szeropozitivnak. A virus a tiléléséhez olyan teriileteket igényel, ahol mind a kullancs, mind a
kisemlds populéci6 siirli, &m a prevalencidja a kullancsokban (0,404%0) és szeropozitivitdsa a
kisemldsokben (5,57%) is nagyon alacsony.

Kovetkeztetés: Az adott pillanatban virusatviteli kockdzatnak kitett teriiletek mindig Kkis,
néhany négyzetméter nagysdgui pontok, ahol a virushordoz6 kullancs adultok, nimfak vagy
larvak éppen téplalékkeresd aktivitdst mutatnak. A természeti géc szamos ilyen, elére nem
jelezhetéen véltozd helyzetll fert6z6 pontbdl all, amely legfeljebb a virushordoz6 adultok
gazdaszervezet altali elszallitisakor keriilhet néhany kilométer tavolsidgra. Ezen természeti
gocok felszdmoldsa gyakorlatilag lehetetlen, esetenként a novényzet ritkitdsdval lehet
kedvezOtlenebbé tenni a viszonyokat, mind a kisemldsok, mind a kullancsok szdmadra.

Ko6szonetnyilvanitds: Koszonjilk Addmszki Szabolcsnak a gytijtésben valé részvételét 2011-
ben, valamint a Rdkéczi csalddnak a terepmunka szervezésében nyujtott segitségiiket. A
munkat az OTKA K81258 és K103937 tdmogatdsaval végeztiik.
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A VESZETTSEG ISMETELT HAZAI ELOFORDULASA ES AZ EDDIG KAPOTT
EREDMENYEKBOL LEVONHATO KOVETKEZTETESEK

Juhdsz Tamads, Rigé Doéra, Malik Péter, Kecskeméti Sandor, Hornyak Akos

Bevezetés: 2013 szeptemberében Kecskemét mellett rendellenesen viselkedd rokat 16ttek ki,
melynek diagnosztikai vizsgalata sordn IF és qRT-PCR moddszerekkel veszettséget
allapitottunk meg. A tovabbi laborvizsgilatok a diagndzist egyértelmiien megerdsitették. A
betegség megjelenése az orszdg nem immunizalt kdzépso teriiletén nemcsak vdaratlan, de elso
latdsra megmagyardzhatatlan is volt.

Cél: Munkatarsainkkal két elsddleges célt tlztink ki: a szekvendlds moddszerével
megallapitani a virus genotipusat, mely alapvetd fontossidgi a gécimmunizdlds elkezdése
szempontjabol. Masik tisztdzandé kérdés volt a virus eredetének kideritése: behurcolas
tortént-e vagy egy hazai maradvanygdcbdl indult ki a rékapopulacié djrafertézddése, esetleg a
hatarsdv immunizalasi hatékonysdganak a csokkenése miatt lobbant fel ismételten a jarvany.
Modszer: A diagnosztikai médszerek a kovetkezok voltak: (IF, qRT-PCR, VI, KA, szdvettan,
IHC és szekvendlas. Ez utobbit a nukloproteint kédolo génen kezdtiik, majd a gliikoprotein
génen folytattuk, itt tovabbi lehetdség az intergenikus régié szekvendldsa az L-polimerdz
irdnyédban.

Eredmény: A jarvanygéc foldrajzilag jol koriilhatdrolhaté teriiletrél indult: Kecskemét —
Lakitelek — Tiszajend, amely a hdrom héttel késobb elkezdett gocimmunizalas idejét kovetden
is novekedett elsOsorban északi és déli irdnyban. December 3. hetében két elhullott
szarvasmarhdban is diagnosztizdltuk a betegséget. Az eddig elvégzett 21 szekvendlasi
eredmény a nukleoprotein génen egy virusbehurcoldst mutatott, valamennyi izolalt virus a
Karpéatokban €16 rékapopuldcid veszettségvirusdnak vonaldba tartozott. Az Gjonnan izolalt
hazai virusok mindossze 3 pozicioban és maximum 1 nt-dal tértek el egymastdl, koziiliik 10
virus 100%-0s azonossdgot mutatott, tovabbi 8 virus, majd tovdbbi 2 virus egymadssal
ugyancsak 100%-ban volt azonos.

Kovetkeztetés: A veszettség korjelzése, annak legstilyosabb kozegészségiigyi vonatkozésai
miatt is dont0 fontossdgu az allatorvosi gyakorlat szdmdra. Laborunk torekedett az orszagot
sujtd gazdasigi valsdg idején is a veszettség diagnosztikai moddszereinek fejlesztésére.
Jelenleg 7 egymadstdl kiilondllé moédszerrel torténik intézetiinkben a betegség korjelzése,
melyek egyiittes alkalmazasa mara mér kizarja a barmilyen irdnyban torténd tévedést. A gyors
diagnoézis és a 3 héten beliil elkezdett gocvakcindzds eredményeként a fertézott allatok
eléfordulasi gyakorisdga december végére lecsokkent, a hézidllatok koziil ezidaig csak a
legelon tartott szarvasmarhdk betegedtek meg. A genetikai vizsgdlatok eddigi eredményei
tisztdztdk a virus genotipusidt és az immunizdlds megvaldsithatésdgidt a hagyomanyos
kereskedelmi forgalomban kaphat6 csalétekbe rejtett vakcindval. A gliikoprotein génen tortént
szekvendldsi eredményekrol és az azokbdl levonhat6 kovetkeztetésekrdl a januari beszdmolon
tudunk tdjékoztatdst adni.

Koszonetnyilvanitas: Kézvetlen munkatarsaimnak koszondm megbizhatd, lelkiismeretes, eron
feliili, megfeszitett és hatékony munkéjukat, a NEBIH vezetésének pedig a gyors reagaldsét
valamint a gécvakcindzas azonnali megszervezését és végrehajtisat.



NEBIH Diagnosztikai Igazgatésiga Viroldgia

ADATOK A VESZETTSE(;I /POSZTINFEKCI()S ALLATOLTASOKRA VONATKOZO
JOGSZABALY KIEGESZITESEHEZ

Hornyak Akos

Bevezetés: Az elmiilt évben a budapesti ADI-ban 1020, az el6z6 évben 1048 egér esett dldozatul a
veszettség diagnosztikdt szabdlyozé 81/2002-es FVM rendeletben foglalt, a kisérleti allatoltast
elrendeld jogszabdlynak. A kérdés mara kiilondsen aktudlissd valt, mert a hazdnkban tjra megjelend
szilvatikus veszettségnél biztosan szamithatunk a gazdasdgi haszondllatok és a tarsdllatok
fert6zodésére is. Ez utébbi esemény a miiltban mindig megemelkedett veszettségre gyanus
mintaszdmot és azon beliill megemelkedett emberi kontaktust kovetd kisérleti dallatoltast is
eredményezett. Ennek értelmében a kovetkezd évben megdupldzddhat, esetleg meghdromszorozédhat
az eddig sem kevés egéroltdsok szdma.

Cél: Fo6 célkitlizésem annak bemutatdsa nyilvdnos szakmai férum eldtt, hogy a kisérleti dllatok ilyen
tomegli kinzdsa és ledlése mdra, a tudomdny ugrasszerti fejlddésének iddszakdban teljesen
értelmetlenné és foloslegessé valt! Szeretném a beszdmolon bemutatott adataimmal elOsegiteni az
azonnali jogszabdly mddositast ebben a kérdésben!

Moédszer: IF; id6igény 1,5 6ra, QRT-PCR; id6éigény 3,5 6ra, VI; id6igény 48 — 72 ora, KA; id6igény
672 6ra = 4 hét. A fenti mdédszerek Osszehasonlitdsa érzékenység, specifikussdg és ismételhetdség
teriileteken.

Sajat eredmény: Az IF mddszer elsé vizsgélatra 38 pozitiv 1 kétes és 17 negativ eredményt adott a
vizsgélatba vont 56 mintdbdl. A qRT-PCR moédszerrel az elsd vizsgilat ugyanazon eredményei: 38
pozitiv és 18 negativ! A virusizoldldssal ez az adatsor: 39 pozitiv és 17 negativ! A megismételt
vizsgélatok a virusizoldlas eredményeit igazoltak.

EURL 0sszegytjtott eredményei: Az IF médszer 4,7% fals pozitiv és 1,7% fals negativ eredményt
adott, ez utébbi minden esetben denevér veszettség mintdkkal volt kapcsolatos. A VI 7 veszettségvirus
4 genotipusdbdl 25 NRL-bdl 2 fals negativ eredményt adott (8%, mindkét minta EBLV volt!) Fals
pozitiv eredmény nem volt! PCR vizsgilattal ugyanezekbdl a mintdkb6l 27 NRL-bdl 3 fals pozitiv
eredményt adott (11%). A qRT-PCR mddszerrel 150 mintabol 9 volt fals negativ (6%, ebbdl 7 fals
negativ eredmény denevér veszettség mintdkkal volt kapcsolatos). Az eredményekbdl egyértelmiien
kitlinik, hogy a VI nemcsak megfelelden érzékeny, de 100%-ig specifikus médszer volt a mind a sajét,
mind a vizsgélatban résztvevd tobbi NRL-ek korében.

Kovetkeztetés: A veszettség korjelzésének gyorsasdga életbevdgd a szé legszorosabb értelmében. A
sorozatoltdst az érintett személyeknél elméletileg két hétig érdemes elkezdeni, ezt kovetden az
immunizalds mar nem biztosit védelmet a betegség koérokozdja ellen. Az egérfert6zéssel szemben tehat
nemcsak mordlis ellenérvek, de az eredmény megsziiletésének késedelmessége is hangstilyozandé és
ez utébbi tény az orvosi elldtdsban is nagy sullyal esik a latba. Emellett a posztexpozicids véddoltasok
szdmét a felére lehetne csokkenteni az egéroltds helyetti két madsik labordiagnosztikai mddszer
bevezetésével és igy a gyorsabb eredménykozléssel, ami nem elhanyagolhaté gazdasdgi eldnyt is
jelent. A PCR és a VI jol kiegészitik egymdst; mindkettd nagyon érzékeny és a VI 100%-ig specifikus
is. A cimben feltett kérdésre tehdt egyértelmii a vdlasz: Nem sziikséges és egydltaldn nem is
indokolhaté ez a barbar, kozépkori médszer! Az idevonatkozd jogszabdlyt nem kell megsziintetni,
csak kiegésziteni a kovetkez6 mondattal: Amennyiben egy allategészségiigyi diagnosztikai laborban
rendelkezésre 41l a megfeleld szakmai jartassag, miliszerezettség, sejttenyészto részleg és PCR gép, ugy
a kisérleti dllatoltas kivalthat6é a két fejlettebb médszer (PCR és virusizoladlas N2a sejteken) egyidejli
alkalmazdsaval, ahogyan ez az OIE Manual-ban (2.1.13.) olvashat6. Wherever possible, virus isolation
on cell culture should be considered in preference to the mouse inoculation test (MIT).
Koszonetnyilvanitas: Kozvetlen munkatarsaimnak koszondm megbizhatd, lelkiismeretes, erdn feliili,
megfeszitett és hatékony munkajukat, a NEBIH vezetésének pedig a remélhetden gyors reagaldsit a
mielobbi jogszabdly mddositas elinditdséra.
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HAZAI SZARVASMARHATELEPEK BVDV-FERTOZOTTSEGENEK LEGFOBB OKAT
KEPEZO PI-EGYEDEK AZONOSITASA IDEXX BVDV ANTIGEN ,,POC FARMTESZT”
SEGITSEGEVEL

Szabdra Agnes', Bardos Krisztina®, Hajt6s Istvan®, Ozsvari Laszl6'

A szarvasmarha virusos hasmenése (BVD) ellen szdmos eurdpai orszig sikeres védekezési, ill.
mentesitési programot alkalmaz. Az Eurépdban széles korben alkalmazott sikeres skandindv
mentesitési program harom alapvetd eleme: 1. megel6z6 jarvanyiigyi intézkedések; 2. fertdzott
allomanyokban a perzisztensen fertézott (PI) egyedek felismerése és mieldbbi eltdvolitisa az
alloméanybdl; 3. a mentes dllomdnyok folyamatos monitoring vizsgdlata. Egy szarvasmarha-
allomdnyban a legfébb fertdzési, ill. BVDV fenntart6 forrds a Pl-egyed, ezért mentesités esetében
a BVD elleni hatékony védekezés a Pl-egyedek dllomanybdl vald eltdvolitdsdval, az djonnan
bekertilt dllatok egyedi antigén vizsgdlatdval, valamint a sziiletett borjak legaldabb egy évig tartd
virus monitorozdsdval kezdddik, fiiggetleniil attdl, hogy az allomdny védekezési programja
vakcina haszndlatin, vagy vakcina haszndlata nélkiill a koérokozé behurcoldsanak
megakadalyozédsan alapul.

Munkénk sordn célul tiiztiik ki, hogy két hazai tejeld tehenészetben a BVDV-fertdzottségének
legfébb okat képezd Pl-egyedeket azonositjuk Idexx BVDV Antigen POC farmteszt segitségével
és az eredmények alapjén az adott 4llomdnyra vonatkozd mentesitési tervet dolgozunk ki.

1. telep: az Eszak-Dundntili régiéban taldlhaté, 380 tehénbdl 4ll6 tejeld tehenészet. Az
alloményt 2010-ig BVD ellen Bovipast BVD vakcindval immunizdltdk. Az dllomdnyban
2013-ban jelentkez6 és novekvd tendenciat mutatdé szaporodasbioldgiai problémak (két
ellés kozotti id6: 463 nap, vemhesiilési ardny: 30%, nagyardnyd embridfelszivodds) miatt
évkozben Osszesen 22 tehén vérébdl végeztettek BVD-re vonatkozéan szeroldgiai (VN)
vizsgalatot, amelybdl 10 minta volt pozitiv. A szeropozitivitdst els6sorban a kordbban
tortént vakcindzds eredményének tekintették, mivel mind a 10 tehenet immunizaltdk BVD
ellen..

2. telep: a Duna-Tisza kozének déli részén taldlhaté 770 tehénbdl all6 tejeld tehenészet. Az
dllomanyban 2002 6ta BVD-re vonatkozéan rendszeresen torténik szeroldgiai vizsgalat
(VN), emellett vetélés, ill. export-el0készités esetén virusizolalds is, amelyek eredményei
2013 janudrjdig negativak voltak (nem deklardlt mentes dllomany). 2013 februdrja 6ta az
allomdnyban rendszeres szeroldgiai és a virusiiritdé egyedek felderitésére RT-PCR
vizsgalatokat végeznek.

Az 1. telepen a szaporoddsbiolégiai problémdk hatterében esetlegesen felmeriilé BVD-
fertozottség kovetkeztében a Pl-egyedek felderitése céljabdl teljes dllomédnyszlrést terveziink
(eddig 62 borju és 240 tehén fiilporc-vizsgélata tortént meg). A 2. telepen 2013 novembere 6ta
minden tjonnan sziiletett borju fiilporc-vizsgélata torténik a kolosztrum megitatisa elott Idexx
BVDYV Antigen POC farmteszttel. A BVDV-antigén kimutatisdra alkalmas gyorsteszt haszndlata
esetén 2,5 mm 4tmérdjh fiilporc mintat hasznaltunk (100% specificitds, 100% szenzitivitas) (95
Cl). A gyorsteszt optimalis miikodéséhez sziikséges homérséklettartoméany 10-40 °C, a minta
kiértékeléséhez sziikséges id6 15-30 min.

Az 1. telep esetén az eddig vizsgélt 302 egyed mintdja mind negativ eredményti lett. A 2. telepen
165 borju fiilporc-mintdjdnak vizsgdlata sordn 11 esetben kaptunk pozitiv eredményt.
Tudomdnyos munkdm anyagi feltételeinek biztositdsdért szeretném kifejezni koszonetemet a
Normativ Kutatdsfinanszirozdsi Bizottsdagnak.
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A BVD ELLENI VEDEKEZES JOGSZABALYI ALAPJAI

Szabdra Agnes

A hazai szarvasmarha-igazat szdmdra a legnagyobb kozvetlen (termelési) vagy kozvetett
(kereskedelmi) kart okozé fert6zd betegségektdl vald sikeres mentesitések Eurépai Unid altali
elismerésének elmaraddsa (szarvasmarha giimOkor, brucelldzis), vagy a mentesitési programok
nem megfeleld kivitelezése, elhizéddsa (enzootids bovin leukézis, IBR) tartds versenyhdtranyt
jelent azokhoz az unids tagédllamokhoz képest, amelyek ezen betegségektdl mar hivatalosan
mentesek. A szarvasmarha virusos hasmenése (BVD) ellen szdmos eurdpai orszdg sikeres
védekezési, ill. mentesitési programot alkalmaz. A hazai szarvasmarha-igazat nemzetkozi
versenyképességének megtartdsa érdekében a BVD-vel szembeni védekezés kérdéskore
Magyarorszagon is aktudlis.

A BVD 2006 6ta a nemzetkozi élddllat-forgalom szempontjabodl fontos, OIE listds betegségek
kozé tartozik, ennek ellenére az Allategészségugyi Vildgszervezet szarazfoldi dllatokra vonatkozé
Nemzetkozi Allat-egészségiigyi Szabdlyzata (Terrestrial Animal Health Code) ez iddig nem
hatdrozta meg a BVD szempontjdbol mentes dllomany, régid, vagy orszdg fogalmat, valamint az
ehhez kapcsolddd vizsgélati és igazgatdsi kovetelményeket. A 82/894/EGK tandcsi irdnyelv a
BVD-t nem sorolta a kozosségi szinten bejelentési kotelezettség ald tartozéd fert6zd betegségek
korébe. Hazdnkban a BVD, a 113/2008. (VIIL. 30.) FVM rendelet szerint jelenleg szintén nem
tartozik a bejelentési kotelezettség ald vont fertdzo allatbetegségek csoportjiba.

Az EU tagillamai a Bizottsag éltal jovahagyott nemzeti ellendrzési, vagy mentesitési programot
dolgozhatnak ki, majd ennek alapjin, a Kozosségen beliili kereskedelemben a mas tagillambol
érkez0 4llatokkal kapcsolatban kiegészité garancidkat kovetelhetnek meg. A hazai Allat-
egészségiigyi Szabdlyzat lehetdséget biztosit arra, a tovdbbtartdsra és tenyésztésre szdnt ndivari
allatok belfoldi forgalomba hozataldnak feltételeként a minisztérium BVDV-re irdnyul6 és negativ
eredményii el0zetes vérvizsgalatot irhat el6. Hazdnkban a gazdasdgi haszondllatok szaporitdsdnak,
a szaporitéanyag elddllitdsdnak és belfoldi forgalomba hozataldnak 4llat-egészségiigyi
kovetelményei egyenértékiiek az OIE és az EU vonatkozd6 eldirdsaival.

A BVDV szarvasmarha 4dllominyok kozotti terjedésének megel6zésében fontos, hogy a
karanténozds alatt megkoveteljék az Allat-egészségiigyi Szabalyzat 12. szdmu fiiggelékének I.
szakaszdban el6irtakat, mig az EU tagédllamokbdl, vagy tn. harmadik orszdgokbdl szdrmazo
tenyészdllatok behozatalakor az emlitetteken tilmenden a II. szakaszdban meghatarozott kiilon
kovetelményeket is.

A koérokozé mentes dllomdnyokba torténd behurcoldsdnak megakadalyozdsa érdekében a
megeldzd jarvanyvédelmi rendszabdlyokat szigortan be kell tartani, ill. a fertdzott, esetleg
tilnetmentes dllomanyban fel kell ismerni és miel6bb el kell tdvolitani a perzisztensen fertdzott
(PI) — vagyis a kérokoz6 hordozé és virusiiritd, de szeroldgiailag negativ — egyedeket. Hazdnkban
egy esetleges kotelezd orszdgos mentesitési program kezdetéig a BVDV-tdl valé6 mentesitésre
onkéntes alapon véllalkozé gazdasdgok esetében egyedi mentesitési terveket sziikséges kidolgozni
a kiilfoldi és hazai ajanldsok figyelembevételével.



