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ELOSZO

Kedves Kollegandk és Kollegak!

Az MTA Allatorvos-tudomanyi Bizottsaga és a SzIE Allatorvos-tudoméanyi Doktori Iskolaja
2016. januar 25-28. kozott tartja a legijabb kutatasi eredményeink bemutatasara szolgalo
Akadémiai Beszamolék {iléssorozatot, amelyre idén 42. alkalommal keriil sor a SzIE
Allatorvos-tudomanyi Karan.

Az el6z6 évek gyakorlatanak megfelelden a beszamolokon PhD-hallgatok és a kiemelkedd
munkat végzé TDK-hallgatok szereplését kiilon is szorgalmazzuk, és reméljiik, hogy a
rendezvény jo alkalmat nyujt a kiilonb6z6 tudomanyos-szakmai mithelyeket és korosztalyokat
képviseld, egymas munkdja irant érdekl6dé szakemberek taldlkozasanak.

Az elBadasok dsszefoglaloit — szekciofiizetekbe csoportositva — elektronikus uton adjuk kozre.
A beszamol6 flizetek anyaga az MTA ATK Allatorvos-tudoményi Intézet honlapjan
(www.vmri.hu / MTA — Allatorvos-tudomanyi Bizottsag) megtalalhato.

Az eldadasok és azt kovetd megvitatas idétartama legfeljebb: 10 + 5 perc. Kérjik, hogy a
megadott idOtartamot senki ne 1épje til. Az el6zd évek gyakorlatanak megfeleléen, nem az
eléadasok szamara, hanem azok szakmai-tudomanyos értékére helyezziik a sulyt. Aki azonos
téman beliil jelentett be 2 vagy tobb eldadast, kérjiik, probalja meg ezeket 6sszevonni.

A résztvevoket, kiillondsen a bizottsagi tagokat és az iléselnokoket arra kérjiik, hogy
keérdéseikkel, megjegyzéseikkel, javaslataikkal, segits€k az eldadottak részletesebb
megismerését, értékelését és a beszdmolo szakmai mithelyek tovabbi munkéjat. A tudomanyos
elérehaladast a fiatalok tudoméanyos forumokhoz valo szoktatasat a vita épplgy szolgalja, mint
maga az eldadas.

Az egyes szekciok titkarait arra is kérjiik, hogy a szekcioiilésrdl februdr végéig készitsenek és
juttassanak el az Allatorvos-tudoméanyi Bizottsighoz (akademia@vmri.hu) egy-egy rovid,
kozérthetd formaban megirt, a szekci6 elndkkel (elnokokkel) egyeztetett tajékoztatdt (a Magyar
Allatorvosok Lapjaban valo kozlés céljabol), amely tartalmazza nem csak az eléadasok, hanem
a vita legfontosabb megallapitasait is.

Kérjiik az intézetek vezetdit, hogy az elektronikus uton megkiildott anyagot tovabbitsdk
munkatérsaik és érdeklddé nyugdijasaik szamara is. Kérjiik, tovabba, hogy tegyék lehetove
munkatarsaik részvételét az iiléseken.

Eldre is koszonjik a szekcid elnokok, a titkdrok, a bizottsagi tagok és valamennyi eléado
munkajat.

Kivanunk mindenkinek eredményes és hasznos tanacskozast.

Galfi Peter Sétonyi Péter Véros Karoly Magyar Tibor
MTA ATB elnoke  Dékan, TDK elnok  AODI elndke MTA ATB titkara
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TARTALOMJEGYZEK

Bakterioldogia (8:30-tdl)

1.

TEVE EREDETU BRUCELLA MELITENSIS TORZSEK OSSZEHASONLITO
GENETIKAI VIZSGALATA

Gyuranecz Mikloés, Ulli Wernery, Kreizinger Zsuzsa, Juhasz Judit, Felde Orsolya, Nagy
Péter

HAZAI BACILLUS ANTHRACIS TORZSEK ANTIBIOTIKUM ERZEKENYSEGI
PROFILJANAK MEGHATAROZASA

Kreizinger Zsuzsa, Sulyok Kinga Méria, Makrai Laszl6, Ronai Zsuzsanna, Fodor Laszlo,
Janosi Szilard, Gyuranecz Miklos

AZ EUROPABAN ELOFORDULO FRANCISELLA TULARENSIS SSP. HOLARCTICA
GENOTIPUSOK (B.FTNF002-00 ES B.12) VIRULENCIAJANAK
OSSZEHASONLITO VIZSGALATA

Kreizinger Zsuzsa, Erdélyi Kéroly, Sulyok Kinga Maria, Felde Orsolya, Gyuranecz Miklos

GYORS, EGYSZERU ES KOLTSEGHATEKONY MOLEKULARIS BIOLOGIAI
MODSZEREK KIFEJLESZTESE MYCOPLASMA SYNOVIAE MS-H VAKCINA ES
VAD TORZSEK MEGKULONBOZTETESERE

Kreizinger Zsuzsa, Sulyok Kinga Maria, Erdélyi Karoly, Felde Orsolya, Povazsan Janos,
Korosi Laszlo, Gyuranecz Miklos

MAGYARORSZAGI MYCOPLASMA SP. 1220 ES M. SYNOVIAE TORZSEK
ANTIBIOTIKUM ERZEKENYSEGENEK VIZSGALATA

Grozner Dénes, Kreizinger Zsuzsa, Hrivnak Veronika, Ronai Zsuzsanna, Sulyok Kinga
Miaria, Kecskemétiné Turcsanyi Ibolya, Janosi Szilard, Horvath-Papp Imre, Thuma Akos,
Gyuris Eva, Gyuranecz Miklés

MYCOPLASMA HYOPNEUMONIAE TORZSEK OSSZEHASONLITO GENETIKAI
VIZSGALATA

Felde Orsolya, Sulyok Kinga Maria' Kreizinger Zsuzsa, Biksi Imre, Kiss Krisztian,
Gyuranecz Miklos

ANTIBIOTIKUM  REZISZTENCIA  MARKEREK  AZONOSITASA, ES
KIMUTATASUKRA ALKALMAS MOLEKULARIS BIOLOGIAI RENDSZEREK
FEJLESZTESE MYCOPLASMA BOVIS TORZSEKNEL

Sulyok Kinga Maria, Rénai Zsuzsanna, Kreizinger Zsuzsa, Nagy Sara Agnes, Wehmann
Enikd, Marton Szilvia, Banyai Krisztidn, Makrai Laszld, Kecskemétiné Turcsanyi Ibolya,
Janosi Szilard, Gyuranecz Miklos

SERTESEKBOL IZOLALT ACTINOBACILLUS PLEUROPNEUMONIAE TORZSEK
SZEROTIPIZALASA ES ANTIBIOTIKUM-ERZEKENYSEGENEK VIZSGALATA
Sarkozi Rita, Makrai Laszlo, Maticsek Krisztina, Fodor Laszld
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11.

12.

13.

EMLOSOKBOL IZOLALT PASTEURELLA MULTOCIDA TORZSEK
FELTETELEZETT VIRULENCIA GENJEINEK OSSZEHASONLITO VIZSGALATA
Ujvari Barbara, Magyar Tibor

ORNITHOBACTERIUM RHINOTRACHEALE TORZSEK JELLEMZESE
GENOTIPIZALO PCR MODSZEREKKEL
Szab6 Réka, Wehmann Enikd, Magyar Tibor

BAKTERIUM-TORZSGYUITEMENY LETREHOZASA A HAZIMEH (APIS
MELLIFERA) NYULOS KOLTESROTHADASAT OKOZO PAENIBACILLUS LARVAE
HAZAI REPREZENTATIV IZOLATUMAIBOL

Makrai Laszlo, Sagi Krisztina, Békési Laszl6 Szabolcs

AZ AT{PUSOS ESCHERICHIA COLI T22 0157:H43 TORZS PROFAGJAI
Svéb Domonkos, Balint Balazs, Mardti Gergely, Toth Istvan

SHIGA TOXIN (STX) KONVERTALO FAG ELSO TELJES GENOM LEIRASA
SHIGELLA SONNEIBEN
Toth Istvan, Svab Domonkos, Bélint Balazs, Maryury Brown-Jaque, Mar6ti Gergely

Virolégia (11:30-tol)

14.

15.

16.

17.

18.

AZ ALTERNATIV LEOLVASASI KERETEN KODOLT SAT FEHERJE HATASA AZ
ENDOPLAZMATIKUS RETIKULUM STRESSZRE
M¢észaros Istvan, Toth Renata, Zadori Zoltan

NOVEL ADENOVIRUSES IN THE MOST ANCIENT PRIMATES CONFIRM THE
VIRUS-HOST CO-EVOLUTION
Podgorski . Iva, Panté Laura, Foldes Katalin, Harrach Baladzs

ANTIVIRALIS HATOANYAGOK VESZETTSEG VIRUS SZAPORODASAT GATLO
HATASANAK IN  VITRO VIZSGALATA EGER NEUROBLASTOMA
SEJTVONALBAN

Marosi Andras, Pasztor Alexandra, Forgach Petra, Sulyok Kinga, Gyuranecz Miklos,
Bakonyi Tamas

VESZETTSEG VAKCINA VIRUS TORZSENEK KIMUTATASA IMMUNIZALT
ROKABOL

Juhasz Tamas, Szeredi Levente, Erdélyi Karoly, Forr6 Barbara, Kucsera Laszlo,
Kecskeméti Sandor, Hornyak Akos

NYUGAT-NILUSI VIRUS KIMUTATASA HUMAN VIZELET MINTAKBOL: A 2014-
2015. EVI SZEZONALIS IDOSZAK TAPASZTALATAI

Nagy Anna, Ban Eniké, Nagy Orsolya, Molnar Eszter, Ferenczi Eméke, Farkas Agnes,
Banyai Krisztian, Farkas Szilvia, Takacs Maria



MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet! Bakteriologia
Central Veterinary Research Laboratory, Dubai, UAE?
Emirates Industry for Camel Milk and Products, Dubai, UAE?

TEVE EREDETU BRUCELLA MELITENSIS TORZSEK OSSZEHASONLITO GENETIKAI
VIZSGALATA

Gyuranecz Miklds?, Ulli Wernery?, Kreizinger Zsuzsal, Juhasz Judit®, Felde Orsolyal, Nagy
Péter®

Bevezetés: A teve brucellosis egy széles korben elterjedt zoonotikus betegség a teve tartd
orszagokban, melyet elsGsorban a Brucella melitensis és a B. abortus okoz.

Cél: A vizsgalat célja egypupu tevékbol (Camelus dromedarius) izolalt B. melitensis torzsek
Osszehasonlito genetikai elemzése volt.

Modszer: Tizen6t B. melitensis torzset vizsgaltunk, melyeket tevébél, szarvasmarhabol,
kecskébol és gazellabol izolaltunk az Egyesiilt Arab Emiratusok kiilonb6z6 részein. Multiple-
locus variable-number tandem repeat analysis (MLVA) 8, 11 és 16 modszereket alkalmaztunk
a genotipizalas soran. Az eredményeket neighbor joining és minimum spanning tree modszerek
segitségével elemeztiik, jelenitettiik meg.

Eredmény: Az MLVA 8 vizsgalat soran 6t, koztiik kettd j genotipust, azonositottunk a térzsek
kozott. Az MLVA 16 elemzés tovabbi tiz variansra osztotta ezt az 6t genotipust, melyek koziil
négy kiilonbozé MLVAS genotipusba sorolddtak, s a Kelet-Mediterrdan és az Afrikai
filogenetikai csoportba keriiltek. Ez 6sszefliggésben all a tevék szarmazasi helyével (Egyesiilt
Arab Emiratusok, Szaud-Arabia, Szudan). A teve torzsek emellett szintén rokonsadgban allnak
vad és hazi allatokbol izolalt torzsekkel, amik a kdzvetlen kdrnyezetiikbdl vagy akar a vilag
egy¢éb tajairol szdrmaznak.

Kovetkeztetés: A vizsgéalatok eredményei alapjan az Egyesiilt Arab Emiratusi teve
brucellosisok elsddleges forrdsa az egyéb orszagokbdl torténd teve import és a helyi
vadallomany lehetett. Az MLV A mddszer megfelelonek bizonyult a térzsek kozotti jarvanytani
viszonyok feltarasara és hasznos eszkoze lehet a jovoben a teve farmokon a mentesitési és
betegség megeldzési programoknak.

Koszonetnyilvanitas: A vizsgalatokat a Lendiilet palyazat (LP2012-22) ¢és a Central Veterinary
Research Laboratory, Dubai timogatta.



MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet! Bakteriologia
SzIE Allatorvos-tudomanyi Kar, Jarvanytani és Mikrobiologiai Tanszék?
NEBIH Allategészségiigyi Diagnosztikai Igazgatosig®

HAZAI BACILLUS ANTHRACIS TORZSEK ANTIBIOTIKUM ERZEKENYSEGI
PROFILJANAK MEGHATAROZASA

Kreizinger Zsuzsa', Sulyok Kinga Maria!, Makrai L4sz16%, Rénai Zsuzsanna®, Fodor Lészl6?,
Janosi Szilard®, Gyuranecz Miklos?

Bevezetés: A Bacillus anthracis sporaképzé Gram-pozitiv baktérium, a Iépfene korokozdja. Az
ellenalld spordk a talajban évtizedekig képesek fertézOképes allapotban fennmaradni. Az
emberi lépfene esetek kezelésére penicillint, doxiciklint és ciprofloxacint, mig az allati
megbetegedések gyogykezelésére elsOsorban penicillint és oxitetraciklint hasznalnak a
hiperimmun savé mellé.

Cél: A vizsgalatunk célja Magyarorszagon izolalt B. anthracis torzsek antibiotikum
érzékenységi profiljanak a meghatérozasa volt.

Modszer: Huszonkilenc, Magyarorszadg kiillonbozd teriileteirdl, kiillonbozd allatfajokbol,
kiilonb6z6 genotipusba tartozo, 1933 és 2014 kozott izolalt B. anthracis torzs antibiotikum
érzékenységi profiljat hataroztuk meg minimalis gatlé koncentréacio értéket megado tesztesikok
segitségével (E-teszt), 20 oras inkubacios id6 soran, Mueller-Hinton agaron 10 antibiotikummal
szemben. Referens torzsként a Staphylococcus aureus ATCC 29213 térzset hasznaltuk. Az
eredményeket a Clinical and Laboratory Standards Institute ajanlésai alapjan értékeltiik ki.
Eredmény: Valamennyi vizsgalt torzs érzékenynek bizonyult amoxicillinnel, ciprofloxacinnal,
klindamicinnel, doxiciklinnel, gentamicinnel, penicillinnel, rifampicinnel és vankomicinnel
szemben. A torzsek 17,2% (5/29) és 58,6% (17/29) csak mérsékelt érzékenységet mutatott
eritromicinnel és cefotaximmal szemben. A torzsek izolalasi helye, ideje, gazdafaja, genotipusa
és antibiotikum érzékenységi profilja kozott nem volt dsszefliggés.

Kovetkeztetés: Az eredmények alapjdn a penicillin, az amoxicillin, a ciprofloxacin és a
doxiciklin javasolhatdak elsddlegesen a 1épfene esetek gydgykezelésére Magyarorszagon, de a
gentamicin, vankomicin, rifampicin és klindamicin is megfeleld gyogyszer lehet. Az
eritromicin €s cefotaxim hasznalata viszont keriilendd.

Koszonetnyilvanitas: A vizsgalatokat a Lendiilet palyazat (LP2012-22) tdmogatta.



MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet! Bakteriologia
NEBIH Allat-egészségiigyi Diagnosztikai Igazgatosag?

AZ EUROPABAN ELOFORDULO FRANCISELLA TULARENSIS SSP. HOLARCTICA
GENOTIPUSOK (B.FTNF002-00 ES B.12) VIRULENCIAJANAK OSSZEHASONLITO
VIZSGALATA

Kreizinger Zsuzsa!, Erdélyi Kéroly?, Sulyok Kinga Maria®, Felde Orsolya!, Gyuranecz Miklos!

Bevezetés: A Francisella tularensis ssp. holarctica-nak Eurépaban két f6 genotipusa fordul el6.
A B.FTNF002-00 csoport elsésorban D¢l és Nyugat-Europaban, mig a B.13 csoport foként
Eszak, Kelet és Kozép-Eurdpaban jellemzé. A nyugat- és kozép-eurdpai orszagokban a
koérokozd rezervoarjaként is szdmon tartott mezei nytlban (Lepus europaeus) kiilonbozé
klinikai korfolyamatokat mutat a megbetegedés. Mig a nyugat-eurdpai orszagokban leirt
tularémids mezei nyulakban heveny korbonctani elvéltozasokat taldlnak, a kozép-eurdpai
leletek tobbnyire félheveny, kronikus fertdzésre utalnak.

Cél: A F. tularensis ssp. holarctica B.TNF002-00 és B.12 genotipusaiba tartozo torzsek
virulenciajanak 0sszehasonlitasa Fischer 344 patkanyokon végzett fert6zési kisérletben.

Modszer: A mesterséges fertézésekhez Olaszorszagbol szarmazo B.FTNF002-00 genotipusu,
¢s Magyarorszagrol szdrmazd B.12 genotipusu torzsek szuszpenzidjat hasznaltuk. Az azonos
korti (7 hetes) és nemil (ndstény) Fischer 344 patkdnyokat hatosaval csoportositottuk ¢és
telepformalo egység). A patkanyokat a fertdzést kovetden 3 héten keresztiil naponta
ellendriztiik és mértiik. A fert6z0dést tuléld egyedeket a fertdzést kovetd 21. napon CO2
segitségével tulaltattuk. Az elpusztult allatokon szerologiai, korbonctani és korszovettani
vizsgalatokat végeztiink.

Eredmény: A mesterséges fertézés sordn minden fertézott allat mutatott enyhe vagy sulyos
klinikai tiineteket a fertdzés utani 4-12. nap kozott. A tiinetek stlyossaga nem A4llt
Osszefliggésben a fert6z6 dozissal. A B.FTNF002-00 genotipussal fert6zott allatok koziil 8
egyed mutatott enyhe, 10 pedig sulyos tiineteket, melyek koziil 6 allat pusztult el a fertdzést
kovetd 4-12. nap kozott. A B.12 genotipussal fertdzott patkanyok koziil 12 mutatott enyhe és 6
sulyos tiineteket, melyek koziil 2 éllat pusztult el a fertdzést kovetd 8. €s 10. napokon. A
targylemez-agglutinacié eredménye minden, a fert6zéstdl elpusztult allatban negativ volt, mig
a kiirtott allatok szeropozitivaknak bizonyultak. Az allatokban makroszkopos korbonctani
elvaltozasokat nem lattunk. A kérszovettani vizsgdlat soran vérfertdzést és mikroszkopikus
elhalasos gocokat figyeltiink meg.

Kovetkeztetés: A patkdnyokon végzett kisérlet soran tobb patkany mutatott sulyos tiineteket,
illetve tobb allat pusztult el a B.FTNF002-00 genotipus okozta fertdzéstdl, mint a B.12
genotipus esetében. A megfigyelt kiilonbség megerdsiti a feltételezést, miszerint az Eurépaban
eléforduld F. tularensis ssp. holarctica torzsek nem csak genetikai tulajdonsagaikban és
foldrajzi elterjedtségiikben kiilonbéznek, hanem virulencidjukban is. Eredményeink
magyarazatot adhatnak arra is, hogy miért kiilonbozik a tularemia korbonctani képe a kontinens
nyugati és keleti felén.

Koszonetnyilvanitas: A vizsgalatokat a Lendiilet palyazat (LP2012-22) tamogatta.



MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet! Bakteriologia
NEBIH Allat-egészségiigyi Diagnosztikai Igazgatosag?
Rhone-Vet Kft.?

GYORS, EGYSZERU ES KOLTSEGHATEKONY MOLEKULARIS BIOLOGIAI
MODSZEREK KIFEJLESZTESE MYCOPLASMA SYNOVIAE MS-H VAKCINA ES VAD
TORZSEK MEGKULONBOZTETESERE

Kreizinger Zsuzsa!, Sulyok Kinga Maria®, Erdélyi Kéroly?, Felde Orsolya!, Povazsan Janos®,
K&rosi Lasz16®, Gyuranecz Miklos?

Bevezetés: A Mycoplasma synoviae vilagszerte elterjedt baktérium, amely fert6z6 synovitist,
1égzbszervi megbetegedéseket és tojashéj-elvaltozas okozhat a tyuk- és pulykaallomanyokban.
A fertdzés elleni védekezés harom utja a mentesités, a gyogyszeres kezelés valamint a
vakcinazas. A héérzékeny (thermosensitive, ts*) MS-H vakcinat (Vaxsafe MS-H) széles korben
hasznaljak a M. synoviae elleni védekezésben, melynek elkiilonitése a vad, patogén torzsektdl
kulcsfontossagti a vakcinazasi programok soran.

Cél: A M. synoviae vad és MS-H vakcina torzsre, illetve a vakcina torzs ts* és ts™ valtozatara
jellemz6 pontmutaciok kimutatasara alkalmas, gyors és koltséghatékony eljarasok fejlesztése.

Moadszer: A M. synoviae obg gén ismert pontmutacidinak azonositasara olvadasi gorbék
elemzésén alapulo, illetve agaréz gél alapu, Gn. mismatch amplification mutation assay
(MAMA) rendszereket dolgoztunk ki. Az MS-H1 rendszerben az obg gén 367. nukleotidjan
1év6 pontmutacio a vad és MS-H vakcina torzs elkiilonitésére alkalmas, az MS-H2 rendszerben
pedig a 627. nukleotidon 1évé pontmutacid alapjan a ts* és ts- MS-H vakcina torzseket lehet
megkiilonboztetni. Mindkét rendszerre real-time PCR segitségével elvégzett olvadasi gorbék
(melt-curve) elemzésén alapulo, és hagyomanyos PCR soran elvégzett agaroz gél alapit MAMA
madszert is kifejlesztettiink. A vizsgalatokban tenyészetekbdl, illetve tampon mintakbol kivont
DNS-t hasznaltunk. Az eljarasok érzékenységét szintetikus kontroll szekvencidk segitségével
ellenoriztiik. A modszereket klinikai mintakon is teszteltiik, illetve mas, madarakban el6fordulo
Mycoplasma fajok DNS-én is elvégeztiik a rendszerek specificitasanak ellendrzésére.

Eredmény: A kidolgozott melt-MAMA ¢és agar6z-MAMA modszerek az MS-H1 és MS-H2
rendszerekben képesek megkiilonboztetni a vad és MS-H vakcina torzset, illetve a ts* és ts” MS-
H vakcina torzset. A melt-MAMA eljarasok specifikussaga 103, az agar6z-MAMA eljarasoké
pedig 10* szinvaltoztatd egység. A vizsgalatok soran az egyéb, madarakban eléforduld
Mycoplasma fajok nem mutattak keresztreakciot.

Kovetkeztetés: A kidolgozott eljarasok érzékenysége és specifikussaga megfeleld ahhoz, hogy
a modszerek a rutin diagnosztikaban, a gyakorlatban is hasznalhatéak legyenek. A modszerek
az allatokbol vett mintakbol kdzvetleniil kivont DNS-en is elvégezhetdek real-time PCR, illetve
hagyomanyos PCR segitségével is. Osszességében a kifejlesztett eljarasok segitségével, a
korabbi modszerekkel szemben kénnyen, gyorsan és koltséghatékonyan megkiilonboztethetéek
a M. synoviae vad, ts* és ts" MS-H vakcina torzsek.

Koszonetnyilvanitas: A vizsgalatokhoz az anyagi forrast a Lendiilet palyazat (LP2012-22)
biztositotta.



MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet! Bakteriologia
NEBIH Allategészségiigyi Diagnosztikai Igazgatosag?
Pannon Poultry Service®

MAGYARORSZAGI MYCOPLASMA SP. 1220 ES M. SYNOVIAE TORZSEK
ANTIBIOTIKUM ERZEKENYSEGENEK VIZSGALATA

Grézner Dénes?, Kreizinger Zsuzsal, Hrivndk Veronika®, Ronai Zsuzsanna?, Sulyok Kinga
Maria!, Kecskemétiné Turcsanyi Ibolya?, Janosi Szilard?, Horvath-Papp Imre3, Thuma Akos?,
Gyuris Eva?, Gyuranecz Miklés*

Bevezetés: A Mycoplasma. sp. 1220 vizibaromfi félékben salpingitist és phallus gyulladast
okoz, de gyakori a kloaka, a peritoneum és a légzsakgyulladas is. A M. synoviae elsésorban a
tyakban és pulykakban okoz megbetegedést, de szamos mas madarbol is kimutathato.
[zilletgyulladast, 1égiti megbetegedést és tojashéj elvaltozast okoz.

Cél: A vizsgalat célja Magyarorszag kiilonboz6 teriileteirdl gyijtott M. sp. 1220 és M. synoviae
torzsek in vitro érzékenységének meghatarozasa volt kiilonboz6 antibiotikumokkal szemben.

Modszer: A vizsgalatba 2011 és 2015 kozott Magyarorszag kiilonbozo teriileteirdl gytijtott 37
M. sp. 1220 és 16 M. synoviae torzset vontunk be. A minimalis gatld koncentracio (MIC)
értékeket mikro-leves higitasos modszer segitségével hataroztuk meg.

Eredmény: M. sp. 1220: Norfloxacinnal, enrofloxacinnal és spektinomicinnel szemben a
vizsgalt torzsek tobbsége rezisztens volt. Oxitetraciklinnel, doxiciklinnel, tilozinnal és
tilmikozinnal szemben a torzsek tobb mint 50%-a rezisztenciat mutatott. Tilvalosinnal,
tiamulinnal, valnemulinnal és linkomicinnel szemben a torzsek tobbsége érzékeny volt, de
rezisztens torzseket is taldltunk. Florfenikollal szemben néhdny torzs rezisztencidt, de az
izolatumok tobbsége mérsékelt érzékenységet vagy érzékenységet mutatott. M. synoviae:
Norfloxacinnal ¢és enrofloxacinnal szemben a torzsek tobbsége rezisztens volt. A tobbi
antibiotikum csoporttal szemben a vizsgalt izolatumok tobbsége érzékeny volt, de tobb
antibiotikummal szemben is talaltunk rezisztens torzseket. Aggasztd, hogy egy multirezisztens
M. synoviae torzset is azonositottunk.

Kovetkeztetés: Aktualis adatokat szolgaltattunk a magyarorszagi baromfi eredeti Mycoplasma
izolatumok antibiotikum érzékenységérdl, amik nagyban segiteni fogjak a hazai fert6zések
hatékonyabb gyogykezelését. Rezisztens torzseket tobb antibiotikum csoportra nézve is
talaltunk, ami az antibiotikumok elleni rezisztencia széles elterjedtségére, s a feleldsségteljes
antibiotikum hasznalat fontossagara hivja fel a figyelmet.

Ko&szonetnyilvanitas: A vizsgalatokhoz az anyagi fedezetet a Lendiilet palyazat (LP2012-22)
biztositotta.



MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet! Bakteriologia
SZIE AOTK Haszonallat-gyogyéaszati Tanszék és Klinika?
SCG Diagnosztika Kft.3

MYCOPLASMA  HYOPNEUMONIAE TORZSEK OSSZEHASONLITO GENETIKAI
VIZSGALATA

Felde Orsolya!, Sulyok Kinga Marial Kreizinger Zsuzsa®, Biksi Imre?, Kiss Krisztian®,
Gyuranecz Miklos!

Bevezetés: A Mycoplasma hyopneumoniae egy széles korben elterjedt, jelentés gazdasagi
veszteségeket okozo baktérium. Sertésekben az enzootikus pneumonia korokozoja, valamint
egyéb korokozokkal egyiitt a PRDC (porcine respiratory disease complex) kialakitdsdban is
részt vesz.

Cél: A vizsgalat célja Magyarorszag kiilonbo6z6 teriileteirdl gytijtott M. hyopneumoniae torzsek
Osszehasonlito genetikai elemzése volt.

Moadszer: A vizsgalatba bevont M. hyopneumoniae torzseket magyarorszagi vagohidakrol
szarmazo sertés tiidokbol izolaltuk, melyeket 2015 tavaszatol kezdve gytjtiink. Az
Osszehasonlitd genetikai vizsgalatokhoz haromféle modszert alkalmaztunk: 1) A pl46 gén
vizsgaljuk a torzsek kozti rokonsagot. 2) Az MLST kozepes felbontast, egymastol viszonylag
tavoli izolatumok tipizaldsara alkalmas eljaras, mely soran a harom legnagyobb variabilitast
mutatd haztartasi gént (adk, rpoB, tpiA) elemeztiik a rokonsagi kapcsolatok feltarasahoz. 3) Az
MLVA egymashoz kozel rokon izolatumok rokonsagi viszonyainak megallapitdsara alkalmas
modszer. Ehhez 4 VNTR régi6 ismétlddéseinek szamait hasonlitjuk dssze.

Eredmény: Az MLST analizis eredményeként a 22 vizsgalt M. hyopneumoniae torzs kozott 13
vizsgalata és az MLVA vizsgalat az Osszefoglald leaddsanak idépontjaban még folyamatban
volt.

Kovetkeztetés: Az egy allomanybol szarmazo M. hyopneumoniae torzsek genotipusai altalaban
azonosak vagy kozeli rokonsagban alltak, de eltérd genotipusokat is megfigyeltiink egyazon
allomanyon beliil.

Koszonetnyilvanitas: A vizsgalatokhoz az anyagi fedezetet a Lendiilet palyazat (LP2012-22)
biztositotta.



MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet! Bakteriologia
NEBIH Allategészségiigyi Diagnosztikai Igazgatosag?
SzIE Allatorvos-tudomanyi Kar, Jarvanytani és Mikrobiologiai Tanszék®

ANTIBIOTIKUM REZISZTENCIA MARKEREK AZONOSITASA, ES
KIMUTATASUKRA ALKALMAS MOLEKULARIS BIOLOGIAlI RENDSZEREK
FEJLESZTESE MYCOPLASMA BOVIS TORZSEKNEL

Sulyok Kinga Mérial, Rénai Zsuzsanna?, Kreizinger Zsuzsa', Nagy Sara Agnes', Wehmann
Enikd!, Marton Szilvial, Banyai Krisztian®, Makrai Laszl6®, Kecskemétiné Turcsanyi Ibolya?,
Janosi Szilard?, Gyuranecz Miklos?

Bevezetés: Az antibiotikumok széleskorii és talzo hasznalata kovetkeztében a M. bovis torzsek
antibiotikum érzékenysége csdkkend tendencidt mutat. A rezisztencia terjedés elleni kiizdelem
fontos eleme, hogy pontosan diagnosztizalt bakteridlis fertézéseket bizonyitottan hatékony
antibiotikumokkal kezeljliink. Csak rezisztencia-vizsgalat elvégzése utan juthatunk ezen
informaciok birtokdba, azonban jelenleg a gyakorlatban iddigényes, tenyésztéssel jarod
rezisztencia vizsgalatokat alkalmaznak a Mycoplasma fajok antibiotikum érzékenységének
meghatarozasahoz.

Cél: Munkank célja antibiotikum-rezisztenciaval 6sszefliggd mutaciok azonositasa, majd ezen
antibiotikum-rezisztencia markerek kimutatasara alkalmas PCR-alapt rendszerek kifejlesztése
volt hét antibiotikum csoporttal szemben.

Modszer: Munkéank sordn 35 magyarorszagi izoldtum minimalis gatldo koncentracio (MIC)
értékeit hataroztuk meg mikroleves higitdsos modszer segitségével 3 fluoroquinolonnal, 2
makroliddal, 2 pleuromutilinnel, 2 tetraciklinnel, 1 linkozamiddal, 1 fenikollal, valamint 1
aminoglikoziddal szemben. Harom (MYC52, MYCS53, PG45), valamennyi vizsgalt
antibiotikummal szemben alacsony MIC értékii izolatumbdl in vitro antibiotikum-rezisztens
torzseket szelektaltunk, majd teszteltik ezen mutdnsok keresztrezisztencidjat a hasonld
hatdsmechanizmusu antibiotikumokkal szemben. Az antibiotikum rezisztenciaval 6sszefliggd
mutaciok azonositasara a 35 hazai izolatum, a referencia torzs (PG45, NCTC 10131), és a 36
mesterségesen rezisztenssé nevelt torzs teljes genomjat hasonlitottuk 0ssze. Az azonositott
pontmutaciok detektaldsara real-time PCR alapu és agaroz gél alaptt MAMA (Mismatch
Amplification Mutation Assay) rendszereket, valamint HRM (High Resolution Melt) teszteket
fejlesztettiink ki.

Eredmény: Rezisztenciat okoz6 mutidciokat fluoroquinolok esetén a DNS-girdz, illetve a
topoizomeraz IV enzimeket kodold géneken (gyrA, parC), a bakterialis riboszéma 50S
alegységét gatlo antibiotikumok (makrolidok, lincomycin, pleuromutilinek, florfenikol)
esetében a 23S rRNS-t kodolo rrl3 és rrl4 géneken, a 30S alegységhez kot6do
antibiotikumoknal (tetraciklinek, spectinomicin) pedig a 16S rRNS-t kodolo rrs3 és rrs4
géneken talaltunk. Az azonositott mutaciokra tervezett MAMA és HRM rendszerek eredmeényei
egybevagtak a hagyomdanyos leves higitasos modszernél kapott eredményekkel.

Kovetkeztetés: Az altalunk fejlesztett rendszerek lehetdvé teszik, hogy a baktérium idéigényes
¢s koltséges 1zolalasa €s klasszikus antibiotikum érzékenységi vizsgalata nélkiil elkiilonithessiik
a rezisztens és az érzékeny M. bovis torzseket, igy ndvelve a gyogykezelés hatékonysagat.
Koszonetnyilvanitas: A vizsgalatokat a Lendiilet palyazat (LP2012-22) tdmogatta.



SZIE-AOTK, Jarvanytani és Mikrobiol6giai Tanszék? Bakteriologia
SZIE-AOTK, Hallgaté?

SERTESEKBOL IZOLALT ACTINOBACILLUS PLEUROPNEUMONIAE TORZSEK
SZEROTIPIZALASA ES ANTIBIOTIKUM-ERZEKENYSEGENEK VIZSGALATA

Sarkozi Rital, Makrai Lasz16t, Maticsek Krisztina?, Fodor Lasz16®

Sertések 1égzbszervi megbetegedései koziil az Actinobacillus pleuropneumoniae okozta
vérzéses-elhalasos tiido- és fibrines mellhartyagyulladas vilagszerte, igy hazankban is széles
korben elofordul. Vizsgalataink soran célul tiiztiikk ki, hogy a Jarvanytani és Mikrobiologiai
Tanszék torzsgylijteményébdl szarmazod, Magyarorszag kiillonbozd sertéstelepeirdl izolalt
Actinobacillus  pleuropneumoniae torzseket szerotipizaljuk, valamint antibiotikum-
érzékenységi vizsgalatukat elvégezziik, a minimalis gatld koncentraciot meghatarozzuk.

Munkank soran 2012 és 2015 kozott, hisz, kortani mintabol izolalt A. pleuropneumoniae
torzset passziv hemagglutindcidos probaval szerotipizaltunk, valamint antibiotikum-
érzékenységiiket vizsgaltuk tiz antibiotikummal szemben korongdiffiizids €s leveshigitdsos
modszerrel. Az antibiotikumok kivalasztasanal figyelembe vettiik, hogy minden antibiotikum
csoportot lefedjiink és az allatorvosi gyakorlatban hasznalatosak legyenek.

A torzsek fele a 2-es szerotipusba tartozott, 2-2 torzset 8-as, 9-es, 13-as €s 16-o0s szerotipusként
hataroztunk meg, valamint egy 12-es szerotipus és egy nem besorolhatd torzs keriilt
meghatarozasra.

Korongdiffiizios mddszerrel az Gsszes torzs érzékeny volt tiamulinra, a torzsek nagy része pedig
érzékenységet mutatott florfenikolra, ampicillinre, ceftiofurra és tilmikozinra. Néhany torzs
mérsékelten érzékeny volt spektinomicinre, gentamicinre, enrofloxacinra és penicillinre. A
torzsek kozel fele rezisztencidt mutatott gentamicinnel, oxitetraciklinnel €s spektinomicinnel
szemben.

Az antibiotikumok minimalis gatldo koncentracidja széles spektrumban mozgott, Mind a 20
torzs érzékeny volt tilmikozinra, 19 (95%) torzs tiamulinra és florfenikolra, 18 (90%) torzs
enrofloxacinra €és 17 (85%) torzs pedig ampicillinre mutatott érzékenységet. Tiz (50%) torzs
volt mérsékelten érzékeny spektinomicinre, 8 (40%) torzs pedig gentamicinre. Nagyfoku
rezisztencia volt megallapithato oxitetraciklin és spektinomicin esetében (40-40%) és a torzsek
35%-a rezisztenciat mutatott gentamicinnel szemben.

Az antibiotikumok nagyobb részénél eltérés mutatkozott a két modszer kozott, ami
alatdmasztja, hogy a korongdiffuzios eljaras kevésbeé érzékeny metddus, ezért a kiértékelésénél

ezt figyelembe kell venni.

A vizsgalatokat az OTKA 84220 ¢és az OTKA 112826 palyazatok tdmogatasaval végeztiik.
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EMLOSOKBOL IZOLALT PASTEURELLA MULTOCIDA TORZSEK FELTETELEZETT
VIRULENCIA GENJEINEK OSSZEHASONLITO VIZSGALATA

Ujvari Barbara, Magyar Tibor

A Pasteurella multocida egy széles gazdaspektrummal rendelkez6, vilagszerte el6fordulo,
Gram-negativ baktériumfaj, mely hajlamosité tényez6k jelenlétében valtozatos, gazdafajra
jellemzd betegségek kialakitasara képes. Az éltala okozott korképek kozé tartozik a sertések
torzitd orrgyulladasa, a baromfikolera, a nyulak ,,ragados nathja”, és a kérddzok vérzéses
vérfertézése. Emellett tiidogyulladasos koérképeket idézhet eld szamos hazi, és vadon él6
eml6ésfajban. A P. multocida fébb virulencia tényezdi a kapszula (burok) proteinek, a sejtfal
lipopoliszacharid rétege, valamint a baktérium gazdaszervezetben torténd kolonizacidjat és

crer

Munkank célja a kiilonb6z6 gazdafajokbol izolalt P. multocida torzsek virulenciajat
meghatarozo tényezOok Osszehasonlitd vizsgalata volt.

Munkankhoz 147, szarvasmarha, sertés, és nyul gazdafajbol szarmazo P. multocida torzset
hasznaltunk fel. A molekularis fajazonositast kovetden polimeraz lancreakciok segitségével
hataroztuk meg a torzsek buroktipusat. A feltételezett virulencia gének vizsgalatdhoz a
szakirodalomban leirt PCR reakciokat hasznaltuk fel. Vizsgalataink soran a toxint (toxA),
vaskoto fehérjéket (tbpA, hgbB), valamint fimbridkat és adhezineket (pfhA, fimA, hsf-1, hsf-2,
tadD, ptfA) kodolod génszakaszok azonositasat végeztik el.

A leggyakoribb buroktipusok gazdafajtol fiiggetleniil az A (99 torzs, 67%) és D (39 torzs, 27%)
voltak. Az F tipust a torzsek 6%-aban (9 torzs) azonositottuk. A toxingén nyulakbol szdrmazo
torzsek esetében nem fordult eld, szarvasmarhakbol 11,8%-ban, mig sertésekbdl 48,8%-ban
volt kimutathato. A fimA, hsf-2, és ptf4 génszakaszok gazdafajtol fiiggetleniil a torzsek 85,9 —
100 %-aban voltak azonosithatéak. A szarvasmarhakbol izolalt torzsek esetében a tbpA, pfhA,
és tadD génszakaszok el6fordulasa gyakori volt (90,6%, 56,5%; 70,6%), a hgbB és hsf-1 gének
viszont a torzsek kevesebb, mint 10%-4aban voltak detektalhatoak. A sertés és nyul eredetii
torzsek esetében a hghB és hsf-1 génszakaszok eléfordulasa 70% felettinek adodott, a tbpA,
pfhA, és tadD gének viszont csak a torzsek kevesebb, mint 30%-aban voltak azonosithatoak.

A felételezett virulencia gének szazalékos eléfordulédsa a kiilonb6z6 gazdafajokban

Faj TOSelyoua  hgbB thpA pfhA fimA hsfL hsf2 tadD Bp;flﬁél oo
Szarvasmarha 85 11,8 94 906 565 100 4,7 859 70,6 88,2 4,7
Sertés 38 488 829 73 268 100 707 100 244 951 49
Nyil 24 0 875 42 292 100 75 100 167 100 0

Az eml6s6kbél izolalt P. multocida torzsek feltételezett virulencia génjeinek vizsgalata soran
gazdafaj adaptaciora utalo jeleket sikeriilt kimutatnunk, melyek molekularis epidemiologiai
markerként is szolgalhatnak.
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ORNITHOBACTERIUM RHINOTRACHEALE TORZSEK JELLEMZESE GENOTIPIZALO
PCR MODSZEREKKEL

Szab6 Réka, Wehmann Enikd, Magyar Tibor

Bevezetés: A 1égzdszervi megbetegedések vilagszerte jelentds gazdasagi karokat okoznak a
baromfi-allomanyokban. Fert6z6 és nem fert6zé korokok egyarant allhatnak a megbetegedések
hatterében, mind oOnalléan, mind egymassal kiilonb6z6 kombinéaciokat alkotva. Az
Ornithobacterium rhinotracheale egyike a szamos 1égzészervi korokozonak. Féként pulykaban
¢s hazityukban okoz megbetegedést, de galambot, fiirjet, facant, valamint szamos egyéb hazi-
¢s vadmadarat is képes megfertdzni a korokozo.

Cél: Munkank célja hazai hazi- és vadmadarakbol izolalt O. rhinotracheale torzsek
diverzitasanak feltarasa és jellemzése volt genotipizald6 PCR modszerekkel.

Modszer: A kiilonb6zo gazdafaji (24 pulyka, 6 hazityuk, egy-egy galamb, héja és karvaly) és
foldrajzi (tiz Békés, két Borsod-Abauj-Zemplén, 6t Pest, 6t Gydér-Moson-Sopron, négy
Somogy, egy-egy Heves, Komarom-Esztergom, Baranya, Veszprém, Vas ¢és Zala megyébdl)
eredetli torzseket 5% juhvér tartalmi Columbia agaron tenyésztettiik. A forralassal feltart
genomialis DNS-eket ERIC-PCR-el (enterobacterial repetitive intergenic consensus PCR;
ERIC R1 és ERIC2 primerekkel), valamint RAPD-PCR-el (random amplified polymorphic
DNA PCR; univerzalis M13 primerrel) vizsgaltuk. A PCR termékeket 1,5%-0s Top Vision
agardz gélben valo6 elektroforézissel tettiik 1athatova.

Eredmény: ERIC-PCR segitségével kilencféle mintazatot azonositottunk. A leggyakoribb
tipusba 14, a masodik tipusba 7, a harmadikba négy, a negyedikbe két torzs tartozott, 6t torzs
pedig a tobbitdl teljesen eltérd mintazatot adott. Az egyes tipusok sem a szarmazasi hellyel,
sem a gazdafajjal nem mutattak osszefliggést, bar a hazityuk €s galamb eredetii torzsek nagyobb
véltozatossagot mutattak, mint a pulyka eredetlieck. A vadmadarakbol izolalt torzsek a
leggyakoribb tipusba tartoztak.

RAPD-PCR rendszerben hatféle mintazatot kiilonboztettiink meg. Az elsd tipusba 25, a
masodikba ¢és harmadikba két-két torzs tartozott, négy torzs mintazata pedig egyik csoportba
sem volt besorolhatd. Ezzel a mddszerrel sem talaltunk Osszefiiggést a torzsek eredete és a
mintazat tipusok kozott.

Kovetkeztetés: Eredményeink alapjan a két felhasznalt modszer alkalmas az O. rhinotracheale
torzsek genetikai valtozatossagdnak vizsgalatara, és akar jarvanytani vizsgalatok sordn is
alkalmazhatoak lehetnek. Az eltér6 mintazatok eltéro fertozési forrast feltételeznek, a
vadmadarakbodl szarmazd torzsek hasonldsaga a pulyka eredetli torzsekhez pedig az eldbbiek
lehetséges rezervodr és fertézés kozvetitd szerepére hivja fel a figyelmet.

Koszonetnyilvanitas: A kutatast az OTKA K108632 szadmu palyazata tdimogatta.
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SZIE, AOTK, Jarvanytani és Mikrobioldgiai Tanszék! Bakterioldgia
SZIE, AOTK, egyetemi hallgato?
Haszonallat-génmegdrzési Kozpont, Méhészeti Intézet, Godol16®

BAKTERIUM-TORZSGYUITEMENY LETREHOZASA A HAZIMEH (APIS MELLIFERA)
NYULOS KOLTESROTHADASAT OKOZO PAENIBACILLUS LARVAE HAZAI
REPREZENTATIV IZOLATUMAIBOL

Makrai Lasz16}, Sagi Krisztina?, Békési Laszlé Szabolcs®

A Paenibacillus larvae baktériumfaj altal okozott nyuldés (v. amerikai) koltésrothadas
(histolysis infectiosa perniciosa larvarum) a mézelé méhek legnagyobb gazdasagi jelentdséggel
biré megbetegedése, mely az egész Foldon, igy Magyarorszagon is széles korben el6forduld,
bejelentési kotelezettség ala tartozo bantalom. A P. larvae egy palcika alaka, Gram-pozitiv
sporaképzd baktérium, spordinak ellendllo képessége igen nagy, fert6zOképességiiket
évtizedekig megorzik. A nyulds koltésrothadas a fedett fiasitas bantalma, amely gyorsan terjed
mind a méhcsalddon beliil, mind a méhcsaladok kdzott. A bantalom ellen jelenleg nem 1étezik
hatasos gyogymod, ezért kiemelkedd fontossagt a feltehetden minden méhészetben jelen 1€vo
koérokozé csiraszamanak alacsony szinten tartasa, a betegség megeldzése. Magyarorszagon a
beteg méhcsaladok gydgykezelése tilos, az érintett méhcsalddokat ki kell irtani, a méhészet
pedig helyi zarlat ala keriil. Az orszagban 2014-ben tébb mint 20000 méhészetben mintegy
1112000 méhcsaladot tartottak, az altaluk megtermelt méz kortilbeliil 17000 tonna volt, ennek
jelentds része exportra keriilt. 2014-ben 151 nyulés koltésrothadas kitorést jelentettek be az
orszagban, 680 telepiilésen volt kozségi zarlat, tobb mint 4000 méhcsalad kertilt kiirtasra, ami
365,6 millio forintnyi kartalanitasi kiadast jelentett az allamnak.

Munkank célja egy hazai reprezentativ P. larvae torzsgyiijtemény létrehozasa volt, annak
érdekében, hogy a baktériumfaj hazai izolatumainak tulajdonsagait (virulencia-véltozatok,
szerotipusok, fenotipusos ¢€s genotipusos sajatossagok, fertOtlenitdszerekkel szembeni
érzékenység stb.) jobban megismerhessiik, €s igy a késébbiekben hozzéjarulhassunk a betegség
kartételének csokkentéséhez.

Magyarorszag kiilonbozd teriileteirél (19 megye, 142 telepiilés és Budapest) gytijtott 297
mézmintabdl kiilonbozo taptalajokon tenyésztéses vizsgalatot végeztiink. A telepmorfologia,
az elsddleges és masodlagos tenyésztési, morfologiai és biokémiai tulajdonsagok alapjan
gyanut keltd telepekbdl szintenyészeteket hoztunk 1étre. A tenyészetek fajszintli azonositasdhoz
kiilonb6z6é modszereket hasznaltunk, mely soran 82 izolatumot Paenibacillus larvae
baktériumfajba soroltunk be.

Munkénk eredményeként a vizsgéalatban részt vevd méhészeket tajékoztattuk a méhészetiik
fertdzottségének allapotarol, ¢és létrehoztunk egy hazai reprezentativ baktérium-
torzsgyiijteményt, mely 82 P. larvae izolatumot tartalmaz 17 megye 48 telepiilésérdl és
Budapestrdl, ¢és lehetdséget nyajt tovabbi, a betegség korlatozasara iranyuld vizsgalatok
elvégzésére.

Koszonjiik az egylittmiikddést a vizsgalatokban részt vevé méhészeknek, valamint a technikai
segitséget nyljté munkatarsainknak (Halasi Teréz, So6s-Német Evelin). A vizsgalatok anyagi
hatterét a SZIE-AOTK Kutatokari Palyazata (KK-UK-2014-15276) teremtette meg. Koszonet
érte!
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AZ ATIPUSOS ESCHERICHIA COLI T22 0157:H43 TORZS PROFAGJAI
Svab Domonkos?, Balint Balazs?, Maroti Gergely®, Toth Istvan?

Bevezetés. Az Escherichia coli O157 szerocsoportba tartozé torzsek jelentds zoonotikus
patogének, nagy szamban megtalalhatok koztiik az enterohemorrhagias E. coli (EHEC) és az
enteropatogén E. coli (EPEC) patotipusok képviseli. Patogenitasuk hatterében szamos mobilis
genetikai elemen kodolt virulencia faktor all, ezen elemek kozt jelentés a szerepe a genomba
integralt bakteriofagoknak, vagyis profagoknak, mivel az EHEC tdrzsek kulcs virulencia
faktorai, a Shiga toxinok (Stx) is lambdoid profagokon kédoltak, tovabba ismert, hogy az EHEC
torzsek ezeken feliil is szdmos profagot hordoznak genomjukban.

Korabban azonositottuk és els6ként hataroztuk meg a teljes genom szekvenciajat a T22 jelzés,
0157:H43 szerotipusu, atipusos virulencia-génkészlettel rendelkezd (Stx és intimin-negativ) E.
coli torzsnek.

Célunk jelen munkaban a T22 torzs genomjaban talalhatd profagok azonositdsa és részletes
genetikai jellemzése volt.

Modszerek. A teljes genom szekvencia meghatarozasa Illumina MySeq platformon tortént, a
genom Osszeallitasait a CLC Genomic Workbench 8.0.1 és a SSPACE 3.0 programokkal
végeztik. Az annotaciot a RAST szerverrel, a fag-szekvencidk keresését pedig a PHAST
programmal végeztiik, utobbi talalatait az annotacid alapjan pontositottuk.

Eredmények. Az E. coli T22 O157:H43 torzs tiz profag-régiot tartalmaz, melyek egyiittes
hossza 339 kb, ez a teljes genomnak (4,9 Mb) mintegy 7%-at teszi ki, egyedi hosszuk 13 és 51
kb kozott valtozik, GC aranyuk 45,5-52,6% kozotti. Genetikai felépitésiik és génszekvencia-
hasonlosagok alapjan harom profadg lambda-szerti, harom P2-szerli, egy nem besorolhato, a
tobbi harom koziil pedig egy-egy rendre a PhiP27 és a P4 profaggal, valamint egy Shigella
szerotipus konvertald faggal mutat részleges egyezést. Négy profagban azonositottunk
tényleges ¢és feltételezett virulencia géneket, a kordbban részletesen jellemzett citoletalis
duzzaszt6 toxin V-0s tipusat (CDT-V), a hélabilis enterotoxin Ilc altipusat (LT-1Ic), valamint a
Bor lipoproteint €s a Lom-szerli fehérjét, utobbiaknak feltételezések szerint a szérum-
rezisztenciaban illetve az adhézidban lehet szerepe.

Kovetkeztetések. Az E. coli O157:H43 T22 jelzésui atipusos torzs a szerocsoport tobbi ismert
tagjadhoz hasonldan kiterjedt profag-készlettel rendelkezik. E profagok azonban genetikailag
jelentdsen kiilonboznek a tipikus EHEC és EPEC O157 torzsek profagjaitol, ami mutatja, hogy
az E. coli T22 torzs a fentiektdl kiilonb6z6 evolucios utat jart be. A profagok altal hordozott
virulencia gének a bakteriofagok vektor szerepét jelzik, eltéré6 GC aranyuk pedig a gazdadhoz
valo kiilonb6zd mértékli adaptaciora, vagy a kromoszOémaba torténd integracio eltérd
id6pontjara utalhat.

Koszonetnyilvanitas. Munkéank anyagi hatterét az OTKA K 81252 szam palyazata biztositotta.
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Barcelonai Egyetem, Mikrobioldgiai Intézet 3

MTA SZBK Biokémiai Intézet*

SHIGA TOXIN (STX) KONVERTALO FAG ELSO TELJES GENOM LE{RASA
SHIGELLA SONNEIBEN

Téth Istvan?, Svab Domonkos?, Balint Balazs?, Maryury Brown-Jaque®, Maréti Gergely*

Bevezetés: A Shiga toxin (Stx) termelé Escherichia coli (STEC) stlyos kozegészségligyi
veszelyt jelentd vilag szerte elterjedt korokozo csoport. Az STEC ¢és enterohaemorrhagias E.
coli (EHEC) kulcs virulencia faktorat jelent6 StxAB gének konvertaldo fagok genomjaban
foglalnak helyet, melyet elséként Shigella dysenteriae-ben mutattak ki t6bb mint 100 éve.
Ennek ellenére a genomi szinten jellemzett Stx fagok szinte kivétel nélkiil E. coli eredetiiek.

Célunk volt egy altalunk azonositott Shiga toxin (Stx1) gént tartalmazd S. sonnei Klinikai
izolatum altal hordozott Stx profag jellemzése.

Maoadszerek: A 75/02 S. sonnei klinikai torzsb6l mitomycin C indukciot kovetden izolaltunk Stx
kloroformos extrakcidval tortént. A faggenom nukleotid szekvenciajat lon Torrent PGM
platformmal hataroztuk meg. A genom 0Osszeillesztését és annotalasat RAST online blast
programmal végeztiik. A komplett fAg genom 6sszehasonlito vizsgalataira MAUVE programot
hasznaltunk.

Eredmények: Meghataroztuk egy indukalhatdo S. sonnei eredtii Stx1 profag genomjanak
indukalhatonak bizonyult mellyel sikeresen lizogenizaltunk harom E coli K-12 (C600, DH5a.
¢s MGI1655) torzset. A K-12 lizogén torzsek citotoxicitasat Vero sejt tenyészeten
demonstraltuk. A 75/02 Stx fag cirkularis genommal rendelkezett, melynek mérete 60,875 nt.
A lambda fag szervezddésli genom, jelentds mozaik szerkezetet mutatott, mely genomban 76
nyitott leolvasasi keretet (ORF) azonositottunk. A kodolt fehérjék mindegyike, igy a 37
hipotetikus fehérje is jelentds homoldgiat mutatott egyéb, az adatbankban szerepld fag
fehérjékkel. A Shigella sonnei 75/02 Stx1 fag mind a sziil6i térzsben mind a lizogenizalt K-12
torzsek genomjaban az ynfG oxidoreduktaz génbe épiilt be. Az Stx1 profag stabilan
replikalodott a lizogenizalt torzsekben és indukalhato tulajdonsagat is is megtartotta.

Kovetkeztetések: Elsdként irtunk le egy Stx1-konvertalo teljes fag genomot Shigella sonnei
klinikai izolatumban. Az Stx1 profag stabilnak bizonyult a lizogenizalt E. coli K-12 térzsekben
és megtartotta indukalhaté képességét. Az a tény, hogy a Shigella 75/02 Stx fag nagy foku
hasonlésagot mutat Stx2 fagokkal azt mutatja, hogy az Stx1 és Stx2 fagokra jellemzd régiok
képesek egymas kozott kicserélddni.

Ko&szonetnyilvanitas: Munkankat az OTKA (K 81252) .anyagi tamogatasaval végeztiik.
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AZ ALTERNATIV LEOLVASASI KERETEN KODOLT SAT FEHERJE HATASA AZ
ENDOPLAZMATIKUS RETIKULUM STRESSZRE

Mészaros Istvan, Toth Renata, Zadori Zoltan

Bevezetés: A fehérjék végso, haromdimenzios szerkezetiiket az endoplazmatikus retikulumban
(ER) veszik fel. Ha az ER-ban felhalmozodnak a hibas térszerkezetli fehérjék, az aktivalja az
ER-stressz Utvonalat, melynek elsddleges feladata a homeosztazis visszaallitasa, vagy ha ez
lehetetlen, az apoptozis beinditdsa. A parvovirusok legtobb fehérjéje két f6 open reading frame-
r6l (ORF) irdédik at. Tobb parvovirusban azonositottak azonban olyan alternativ ORF-eket,
melyek atfedésben vannak a f6 ORF-ekkel. A sertés parvovirus SAT fehérjéje a VP fehérjék
ORF-jével atfedd leolvasasi keretrdl irodik at és hidnyaban, szdvettenyészetben tn. lasst
terjedéses fenotipus alakul ki. Korabbi vizsgélataink alapjan a SAT  mutans virusok
kopiaszdma lassabban ndvekszik a feliiluszoban, a fertdzott sejtek lizise lassabb, azonban a
végsO titer azonos a vad tipusu viruséval. Mivel a SAT fehérje az ER-ban halmozodik fel, ezért
feltételeztiik, hogy a kiilonbségek kialakulasaban az ER-stressz jatszik szerepet.

Cél: Az altalunk Iétrehozott mutans PPV Kresse torzsek segitségével vizsgalni szeretnénk az
alternativ ORF-r6l leir6d6 SAT fehérje hatasat az ER-stressz kialakulasara.

Modszer: A fertdzott sejteket ER-stresszt kivaltoé kémiai anyagokkal (MG132 és dithiothreitol
(DTT)) kezeltiik és a virusok terjedését IF festéssel (MOI: 0,01) és qPCR-rel (MOI: 3) kdvettiik
nyomon._A fert6zott sejtekben (MOI: 3) immunfluoreszcens (IF) festéssel kovettiikk az ER-
stressz markerek (anti-Xbp1 ¢és anti-CHOP ellenanyagok) expressziojat, illetve az ER (anti-
kalretikulin) morfologiai valtozasait. Az eredményeinket dsszevetettiik 5, 10 és 20 perces UV-
stressz hatasaval, hogy igazoljuk, a valtozasok specifikusan az ER-stresszhez kapcsolhatoak.
Eredmények: Az MG132 és a DTT kezelés hatdsara mind a vad tipust, mind a muténs virus
terjedését sikeriilt felgyorsitani. Az IF festés utan késziilt képeken a kontrolhoz képest nagyobb
fluoreszcens fokuszok lathatoak. A qPCR alapjan a kezelés hatasara a vad tipusu virusok
kopiaszama a feliiliszoban 2-4-szeresére, mig a SAT  virusok szdma 20-50-szeresére
emelkedett a kezeletlen sejtekhez képest (fertézés utan 24 h). Az IF festés alapjan az ER a
fertézés soran fokozatosan fragmentalodik, morfologidja megvaltozik. Az Xbpl fehérje
(reverzibilis ER-stressz marker) a fert6zés utan 16 h-t6l mutathat6 ki mind a SAT", mind a vad
tipusu virusfertézés soran. A CHOP fehérje (irreverzibilis ER-stressz marker) a fertdzés utan
22-24 h-t6l detektalhatd. A vad tipusu virussal fert6zott sejtek 75,9%-aban megfigyelhetd a
magban, mig a SAT" virussal fert6zott sejtek 41,29%-aban perinuklearisan mutathat6 ki. UV-
stressz indukcidval nem tudtuk kivaltani a vizsgalt ER-stressz fehérjék megjelenését €s a virus
titer emelkedését sem.

Kovetkeztetés: A mesterségesen eldidézett ER-stressz hatdsara, a SAT" virus terjedése a vad
tipusu virushoz hasonlé fenotipust mutat. Ez azt bizonyitja, hogy a SAT fehérje a fertdzott
sejtekben kialakuldo ER-stressz valaszt befolyasolja. Amint azt az Xbpl fehérje expresszidja
mutatja a virus a SAT fehérje hidnyaban is képes ER-stresszt kivaltani. Ennek intenzitasa
viszont, a CHOP gén kifejezodésében tapasztalt kiilonbségek alapjan, jelentésen kisebb a SAT"
virussal fert6zott sejtekben. Az eredmények arra utalnak, hogy a SAT irreverzibilis ER-stresszt
indukal a virus életciklus késoi fazisdban, amely a CHOP fehérje altal szabalyozott gének
indukcidjan keresztiil felgyorsitja a sejtlizist, ami a virus gyorsabb terjedéséhez vezet. Az UV-
stressz nem gyorsitja a virus terjedését, ami megerdsiti, hogy a hatas specifikusan az ER-
stresszhez és a CHOP fehérje indukcidjahoz kothetd, nem altalanos stressz hatashoz.
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MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézet Virologia

NOVEL ADENOVIRUSES IN THE MOST ANCIENT PRIMATES CONFIRM THE
VIRUS-HOST CO-EVOLUTION

Podgorski I. Iva, Panté Laura, Foldes Katalin, Harrach Balazs

Adenoviruses (AdVs) are dsDNA viruses that infect a wide variety of vertebrate hosts making
an ideal model for the study of viral evolution. Human AdVs (HAdVs), classified into seven
species (Human mastadenovirus A to G) within the genus Mastadenovirus, are the best studied
AdVs so far. The AdVs of non-human primates represent the next group with the largest number
of AdVs described. However, our knowledge is rather limited concerning the AdVs of more
ancient primate species such as Old World monkeys (OWMs) and New World monkeys
(NWMs), while virtually no information exists about the AdVs from prosimians.

The aim of the present work was to screen samples, collected from live or dead, captive or wild
specimens of NWM and prosimian species, for the presence of AdVs. If new AdVs were found,
their phylogenetic relationships were analysed and compared to the AdVs described from
different NWMs, OWMs, apes and humans previously. We expected to gather more data on the
adenovirus—host co-evolution in the primate lineage.

We screened 101 faecal or organ samples from prosimians and 70 from NWMs. The samples
originated either from European (Hungarian, French, Croatian) zoos or from African wild life
(Madagascar). A consensus nested PCR with primers targeting the 1Va2 gene of AdVs was used
for the primary detection. The products of positive samples were sequenced and their phylogeny
was inferred by the maximum likelihood method.

Thirteen and ten novel AdVs, in samples of 10 NWM and 8 prosimian species were detected,
respectively. Phylogenetic analysis indicated that the new AdVs represent two separate
lineages, which appeared as the most basal ones among the primate AdVs.

The hosts of the newly detected AdVs are indeed among the most ancient species of primates;
therefore this study supports the theory on the co-evolution of the primate AdVs with their
hosts. The high positivity rate of the samples from both the captive and wild animals confirms
that these AdVs are widespread regardless the habitat. Our study, providing information about
both prosimian and NWM AdVs in wild and captive animals, gives the first insight into the
evolution of AdVs from all primate groups.

Support: EU FP7-290002 grant ADVance and Tempus Public Foundation
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ANTIVIRALIS HATOANYAGOK VESZETTSEG VIRUS SZAPORODASAT GATLO
HATASANAK IN VITRO VIZSGALATA EGER NEUROBLASTOMA SEJTVONALBAN

Marosi Andras®, Pasztor Alexandra?, Forgach Petral, Sulyok Kinga?, Gyuranecz Miklos?,
Bakonyi Tamés!

A humaén- és allategészségiigy szempontjabol egyarant kiemelkedd jelentdségli veszettség
elleni védekezésben a pre- és posztexpozicids vakcindzas eredményesen alkalmazhato. Ennek
ellenére napjainkban is sulyos problémat jelent ez a zoonotikus betegség: évente tobb mint
50 000 emberi halalesetet okoz, elsdsorban afrikai €s 4zsiai orszdgokban. Méig nem sikertilt
megbizhatéan alkalmazhaté terapids moddszert kidolgozni a klinikai tiinetekben is
megnyilvanulo veszettség kezelésére.

Célkitlizés: Kutatdsunk célja antivirdlis hatéanyagok kombindcidinak alkalmazisaval a
veszettség virus szaporodasanak gatlasa vagy csokkentése az idegsejtekben; amely
szamottevden lelassithatja a betegség lefolyésat; és tobb id6t hagyva az immunrendszer
védekezd folyamatainak, megakadalyozhatja a betegség halalos kimenetelét. A vizsgalatokat
eldszor in vitro (sejtvonalban) majd in vivo (egérmodellben) kivanjuk elvégezni.

Modszer: Egér neuroblastoma (N2A) sejttenyészeteket a veszettségvirus CVS-11 torzsével
fertdztiink, majd 1 6ra utan a vizsgalatba bevont hatéanyagokat (rekombinans egér interferon
(IFN)-a és -P, ribavirin, favipiravir és sorafenib) illetve kiilonb6z6 kombinacidikat — nem
citotoxikus koncentracioban — a sejtek tapfolyadékdhoz adtunk. 48 ora utan a sejtekrol
eltavolitottuk a tapfolyadékot, és kimutattuk az ebben taldlhatd fertézdképes virusok titerét
fluoreszcens fokusz eljarassal (FFA), valamint a viralis RNS-ek mennyiségét qRT-PCR-rel.

Eredmények ¢és kovetkeztetések: Eredményeink szerint mindegyik vizsgalt hatdanyag
csokkenti a virusszaporodast a fert6zott N2A sejtekben. Leghatékonyabbnak az IFN-f illetve a
multikinaz-inhibitor sorafenib bizonyult: legmagasabb koncentracidjukban kb. 102 TCIDso/ml-
re csokkentették a virus titerét a kezeletlen kontroll 107 TCIDso/ml koriili értékéhez képest. Az
IFN-a és a ribavirin 1000-szeres csokkenést okozott a legmagasabb koncentracidban, a
favipiravir esetében a kiilonbség 100-szoros volt. A virusellenes hatas koncentraciofiiggo:
magasabb higitasokban egyre kisebb kiilonbségeket lattunk a kontrollhoz viszonyitva; a
favipiravir legalacsonyabb vizsgalt koncentracidja mar nem okozott szignifikans kiilonbséget.
A hatdéanyagokat kombindlva azok gatlohatasa erdsodott; ugyanakkor kolcsonhatasuk
additivnak bizonyult, tehat szinergizmus nem volt megéllapithatd kozottik. Az Onalldéan
alkalmazott molekuldk esetében kapott eredményeknek megfelelden alakultak a kombinacids
kezelések is: a legjelentdsebb antiviralis hatast az IFN-f és a sorafenib kombinacidja mutatta.
Ribavirint és favipiravirt IFN-B-val egyiitt alkalmazva szintén szamottevé hatas érhetd el,
azonban ugyanezen két hatdanyag sorafenibbel kombinalva alig csokkentette a virus titerét. A
fenti eredmények alapjan indokolt mindegyik emlitett szert bevonni a kutatas kovetkezd fazisat
képezd allatkisérletekbe, ahol egérmodellen tervezziik vizsgélni a kiilonb6zd hatdoanyagok és
kombinaciok veszettség elleni hatasat.

Tamogatas: A kutatds az ,,ASKLEPIOS” EU FP7 projekt keretében valdsul meg.

16



NEBIH Diagnosztikai Igazgatosaga Virologia

VESZETTSEG VAKCINA VIRUS TORZSENEK KIMUTATASA IMMUNIZALT
ROKABOL

Juhasz Tamas, Szeredi Levente, Erdélyi Karoly, Forrdo Barbara, Kucsera Laszlo, Kecskeméti
Sandor, Hornyak Akos

Bevezetés: 2013 szeptemberétdl 2014 szeptemberéig 47 veszettség pozitiv esetet diagnosztizalt
az ADI az orszag kozépsé teriiletén. A kimutatott veszettség virusok (RV) szekvencia
eredményei alapjan megallapithatd volt, hogy egyik esetben sem volt kimutathatdo az
immunizalasban hasznalt vakcina virusa. Mar az els6 megallapitast kovetd egy honapon beliil
megkezdddott a jarvanykitdréstdl szamitott 50 km sugaru korben a rokak oralis vakcinazésa,
mely egyidejlileg zajlott az 6szi immunizaldsi kampannyal. Az {1j immunizalasi teriiletekkel
évrol évre noétt a felhasznalt vakcinak és az immunizalt rokak szama. Tobb mint egy évvel az
utolsd veszettség eset bejelentését kovetden Békéscsaba kornyékén, a roméan hatarhoz kozel,
egy imbolygd jarasu rokat 16ttek le. A debreceni ADI nem egyértelmii vizsgalati eredmény
miatt az NRL tovabbi vizsgalatait kérte a roka mintaibol.

Cél: Az EURL ¢és a tagorszagok NRL-jeinek célja a kimutatott RV-k szekvenalasaval, a minél
nagyobb bazisu adatgyiijtés mind a vadvirusok mind az esetlegesen felbukkano vakcina virusok
genetikai jellemzoirdl.

Modszer: A diagnosztikai modszerek a kovetkezdk voltak: immunfluoreszcencids antigén
kimutatds (FAT), valos idejii polimerdz lancreakcié (qRT-PCR), virusizolalas (RTCIT),
szovettan, immunhisztokémia (IH), kisérleti allatoltas (MIT) és szekvenalas. Ez utdébbit mind a
nukloproteint kédold génen (N), mind a gliikkoprotein génen (G) elvégeztiik.

Eredmény: A FAT modszerrel elmosodott hatara zoldes fénylések voltak lathatok a
nyultvelOben, a kisérleti egereket a 7. naptol kezdddden, ataxia €s ciandzis jeleit mutatva sulyos
klinikai tlinetek mellett elaltattdk. A korszovettani vizsgalattal elérehaladott onemésztettség
mellett két glias gocot €s IH-val az egyikben kis mennyiségii veszettségvirus antigént mutattunk
ki. A tovabbi vizsgdlatok mind az eredeti roka agyveldbdl, mind a kisérleti egerekbdl
egyértelmiien a veszettség virusat mutattak ki, tovabba a vizsgalt fog tartalmazott tetraciklin
markert és szeropozitiv volt, tehat az allat felvette a vakcinat. Az eddig elvégzett részleges
glycoprotein gén (G) szekvenalasi eredménye alapjan a kimutatott RV csak 1 nukleotiddal (nt)
tért el a Lysvulpen vakcina homolog génszakaszatol, amely nem okozott amindsav valtozast.
Ezzel szemben a részleges nukleoprotein gén (NP) szekvencidja harom nt.-vel tért el a
Lysvulpenétdl, ebbdl kettd nem-szinonim mutécio volt, a 66. és 180. pozicidban 1év6 kodonok
nt valtozasai ASP — ASN és ARG — Lys aminosav valtozast eredményeztek. A NJ torzsfa
rekonstrukcid szerint a kimutatott vakcina virus mind az NP, mind a G géneken a SAD B19
vakcina virusokkal alkotott kozds csoportot, 100%-0s Bootstrap értékkel. A G gén részleges
szekvencidja viszont nem volt elegendé hosszusag, hogy a 333-as aminosavat magaba
foglalja, igy a SAD B19 ¢és a SAG2 virusok elkiilonitése nem volt lehetséges az alkalmazott
primer parokkal.

Kovetkeztetés: Ez az els6 bizonyitott eset hazankban. A kimutatott RV pontos meghatarozasa
hagyomdnyos szekvenalassal a teljes genom egészén is csak egy domindns szubpopuldcid
megallapitasat eredményezheti. A kimutatott virusunk esetében ez is 36 nukleotid eltérést
jelenthet a teljes genomon. Az Gjabb kozlemények alapjan azonban a legtobb €16, RNS virus
tartalmt vakcina tobb szubpopuléciot tartalmaz (quasi-species), melybdl a dominans populécio
az adott kornyezethez legjobban alkalmazkodd virusokbdl ered. Tovabbi vizsgalatokra lenne
sziikség a gazdaallat immunallapotara vonatkozdan, amelyre az eddigi gyakorlat szerint nincs
lehetdség.
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NYUGAT-NILUSI VIRUS KIMUTATASA HUMAN VIZELET MINTAKBOL: A 2014-
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A Nyugat-nilusi virus (WNV: West Nile virus) vilagszerte elterjedt flavivirus, melynek
transzmisszidjaban sziinyog vektorok, elsdsorban a Culex genus tagjai vesznek részt. Jelenlegi
ismereteink szerint 0sszesen 9 genetikai leszarmazasi vonal (lineage) kiilonithetd el, melyek
koziil Magyarorszagon allatorvosi és vektor kontrollhoz fiiz6d6 kutatasokban harom (lineage-
1; lineage-2; lineage-9) jelenlétét korabban mar kimutattdk. A human infekciok zome
szubklinikai lefolyast, mig az esetek kb. 20%-aban enyhébb, lazas, kiiitéses tiinetekkel kisért
megbetegedés jellemzé (WNF: West Nile fever). A fertézések kb. 1%-aban stlyosabb,
neurologiai érintettséggel kisért korforma (WNND: West Nile neuroinvasive disease)
jelentkezik. A laboratériumi diagnosztika a rovid ideig tartd viraemia miatt elsGsorban
ellenanyag kimutatison alapszik. Ugyanakkor az elmult években, kiilf6ldon megjelent
tanulmanyok szerint a vizeletbdl torténd virus kimutatas a diagnosztika egy igéretes eszkdze
lehet. A munka célja a szerologiailag igazolhatd vagy valdszintsitheté fert6zottek kiilonbozo
mintdinak (vérsavo, teljes vér, liquor, vizelet) molekuldris modszerekkel torténd vizsgalata,
valamint annak nyomon kovetése, hogy mely betegmintdkbol mutathat6 ki a virus hosszabb
ideig és mely virustorzsek okozzak a magyarorszagi human megbetegedéseket.

A szerologiai diagnosztika indirekt immunfluoreszcens mddszerrel tortént, az igy kapott
eredmények verifikdlasdhoz haemagglutinacio-gatlasi probat hasznaltunk. Az igazolhat6 vagy
valoszinlsithetd fert6zottektdl szarmazo mintdkat real-time PCR modszerrel vizsgaltuk, majd
a pozitiv mintakbol nested PCR is késziilt, genom szekvenalas elOkészitése céljabol. A

crer

A 2014. évi esetek koziil egy beteg mintajabol teljes genom szekvenalas is késziilt.

A 2014. évben Osszesen 11 esetet regisztralt laboratériumunk (OEK, Virdlis Zoondzisok
Nemzeti Referencia Laboratoriuma), melyek koziil harom beteg vizelet mintajabol volt
kimutathatd WNV nukleinsav. A harombdl két beteg esetén a vérsavo is PCR pozitivnak
bizonyult. 2014-ben Magyarorszagon eldszor sikeriilt a virust €16, human pacienstdl szarmazo
mintabol kimutatni. 2015-ben laboratériumunk szerologiailag 21 betegnél igazolt vagy
valosziniisitett aktudlis WNV fert6zést. Kilenc beteg vizelet mintdja adott PCR pozitiv
eredményt, mig ezzel szemben ugyanezen betegek esetén vérsavobol harom, liquorbdl pedig
csak egy esetben volt kimutathat6 a virus nukleinsav. Négy pacienstdl tovabbi vizeletmintak
bekérése megtortént a virusiirités nyomon kovetésének céljabol. A kiilonbozd betegmintak PCR
vizsgalataval kapott eredmények €s a négy beteg nyomon kovetésekor tapasztaltak arra utalnak,
hogy a WNV nukleinsav hosszabb ideig és magasabb koncentracioban mutathaté ki
vizeletmintabol, mint vérsavo, teljes vér vagy liquor mintdkbdl. Eredményeink korrelalnak
mas, kiilfoldon végzett vizeletvizsgalatok soran leirt megfigyelésekkel. A virusgenomok
szekvenalasa alapjan feltételezhetjiik, hogy a 2014-2015. évi hazai humén megbetegedéseket
WNV lineage-2 virustorzsek okoztak.

A munka az MTA Lendiilet palyazati programjanak tdmogatasa révén valdsulhatott meg.
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