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ELOSZO

Kedves Kollegan6k és Kollegak ! Budapest, 2010. januar

Az MTA Allatorvos-tudomanyi Bizottsiga és a SzIE Allatorvos-tudoméanyi Doktori Iskolaja 2010.
januar 25-28 kozott tartja a legujabb kutatdsi eredményeink bemutatasira szolgald, immar 36.
»akadémiai beszamol6” iiléssorozatot, melyen a PhD hallgatok szereplését kiilon is elvarjuk.

Az egyes szekciok iiléseinek helyét €s idejét a mellékelt beosztasban tiintettiik fel.
Az elbadasok és azt kdvetd megvitatas idétartama legfeljebb: 10 + 5 perc.
Kérjiik, hogy a megadott maximalis id6tartamot senki ne 1épje tul !

Az eléadéasok Osszefoglaldit — ezen szekciofiizetekbe csoportositva — elektronikus ton adjuk kozre.
Kérjiik, hogy az 0sszefoglalok anyagat minden esetben - megvitatasra alkalmas formaban — eldadni
sziveskedjenek.

Ami a vitat illeti, a résztvevoket, kiillondsen pedig a bizottsagi tagokat és az iiléselnokoket kérjiik arra,
hogy, kérdéseikkel, hozzafiizott megjegyzéseikkel, javaslataikkal, sziveskedjenek az eldadottak
részletesebb megismerését, értékelését és a beszamold csoportok tovabbi munkajat segiteni. Mivel
sokan ugy véljiikk, hogy a tudomanyos eldrehaladas és a fiatalok tudomanyos férumokhoz vald
szoktatasa szempontjabol a vita majdnem olyan fontos mint maga az el6adas, ezért a hasznos és
eldrevivd vitdhoz sziikséges ,,mithely 1égkor” kialakitasat és fenntartasat valamennyi résztvevotdl de
kiilondsen a bizottsagi tagoktol és az elndkoktol ez Gton is tisztelettel kérjiik.

Az egyes szekciok titkarait arra is kérjiik, hogy a szekcidiilésrél februar végéig készitsenek és
juttassanak el hozzam egy-egy rovid, kozérthetd formaban megirt, s a szekcio elnokkel(elnokokkel)
egyeztetett tajékoztatot (a Magyar Allatorvosok Lapja részére), mely tartalmazza az elhangzott
legfontosabb megallapitasokat.

A szekcid iilések anyagait az MGSZH Kozpont Allatgyogyaszati Termékek Igazgatésaga (Dr. Sods
Tibor bizottsagi titkdr ur) iranyitasa alatt rendezte flizetekbe és kiildte meg az egyes intézeteknek,
illetve személyeknek. Kérjiik az intézetek vezetdit, hogy az elektronikus uton megkiildott anyagbol
tovabbitsanak ill. kelld példanyszamban masoltassanak munkatarsaik és érdeklédé nyugdijasaik
szamara is. Kérjik, tovabba, hogy munkatarsaikat segitsék az iiléseken valo aktiv és sikeres
részvételben.

Elore is kdszonjiik a szekcid elndkok, a titkarok, a bizottsagi tagok és valamennyi eléadd munkajat, s
kiilon is koszonjiik az 6sszefoglald fiizeteket eldallitd munkacsoport (Németh Veronika és dr. Vinczer
Péterné) nélkiilozhetetlen segitségét.

Az MTA Allatoryos—tudornényi Bizottsaga és a SzIE Allatorvos-tudoméanyi Doktori Iskolaja nevében,
Sikeres, Boldog Uj esztendot kivanva,

Dr. Nagy Béla, Dr. Huszenicza Gyula, egyetemi tanar
elnok s.k. elnok
MTA Ao-tud. Bizottsdga SzIE Ao-tud Dokt. Isk. Tanacsa



Az akadémiai beszamolok beosztasa és szekciobizottsagai (2010. januar 25-28)

A szekcid A szekciéiilés A szekciéiilés Tarselnokok Titkar Bizottsagi
megnevezése ideje helye tagok
Elettan I. 25 hétto Elettan tanterem Dr. Freny6 V. Laszlo Dr. Bartha Tibor Dr. Kutas Ferenc
Biokémia 8.30-tol Dr. Sétonyi Péter Dr. Halasy Katalin
Korélettan Dr. Veresegyhdzi Tamas Dr. Vajdovich Péter
Morfologia
Elelmiszerhigiénia I. 25 hétto Tovabbképzés tanterem | Dr. Laczay Péter Dr. Székely Dr. Bir6 Géza
13..00 -tol Dr. Sas Barnabés Koérmoczy Péter Dr. Lombai Gyorgy
Dr. Szita Géza
Dr. Kovécs Sandor
Virologia, 1. 26. kedd, Elettan tanterem Dr. Harrach Balazs Dr. Benkd Maria Dr. Rusvai Miklés
Immunoloégia, 8.30-tol Dr. Soo6s Tibor Dr. Pélfi Vilmos
Dr. Tekes Lajos
Dr. Drén Csaba
Bakteriologia Dr. Nagy Béla Dr. Janosi Szilard Dr. Makrai Laszl6
Dr. Fodor Laszlo Dr. Magyar Tibor
Dr. Bernath Sandor Dr. Téth Istvan
Allathigiénia Allattenyésztés |I. 27. szerda Tovabbképzés tanterem | Dr. Szabd Jozsef Dr. Bersényi Dr. Fekete Sandor
Genetika Takarmanyozastan | 8.30-t6l Dr. Brydl Endre Andras Dr. Rafai Pal
Dr. Z6ldag Laszlo
Dr. Kovacs Melinda
Dr. Jakab Laszl6
Parazitologia I. 27. szerda Elettan tanterem Dr. Kassai Tibor Dr. Baska Ferenc Dr. Békési Laszlo
Allattan 8.30-t61 Dr. Molnar Kalman Dr. Csaba Gyorgy
Halkortan Dr. Hornung Erzsébet Dr. Farkas Robert
Dr. Varga Istvan
Klinikumok I. 28. csiitortok Belgyogyaszat tanterem | Dr. Galfi Péter Dr. Sterczer Agnes | Dr. Salyi Gabor
Gyogyszertan 8.30-t6l Dr. Voros Karoly Dr. Németh Tibor | Dr. Semjén Gabor
Toxikologia Dr. Szenci Otto Dr. Varnagy Laszl6
Dr. Hevesi Akos Dr. Zoldag Laszld
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VIROLOGIA
MTA Allatorvos-tudomanyi Kutatointézete Virologia

MAJOM-ADENOVIRUSOK MOLEKULARIS JELLEMZESE
Janoska Maté, Panté Laura, Doszpoly Andor, Harrach Balazs

Az eddig kimutatott 54 human adenovirust (HAdV-t) hét speciesbe (HAdV-A-G) lehet
sorolni, melyek koziil a HAdV-B, -C, -E ¢és -G tartalmaz majom-eredetii virusokat is. Egy
species, a Simian adenovirus A (SAdV-A) csak majom-adenovirusokat tartalmaz. Az elmult
évig csak 25 majom-adenovirus szerotipus volt ismert, ekkor azonban varatlanul 25, korabban
még szeroldgiailag sem azonositott, Uj majom-adenovirus teljes genomjat publikaltak
amerikai kutatok. A majom-adenovirusok elsé 20 szerotipusanak legtobbjét 40 évvel ezelott
izolaltak, a jarvanyos gyermekbénulds (poliomyelitis) vakcina eldallitasa sordn, a felhasznalt
primer sejttenyészetekbol. Ezek a virusok tehat ovilagi, nem emberszabasu majmok
szoveteibdl szdrmaznak. A nem emberszabdsu majmok adenovirusair6l maig hianyosak az
ismereteink. Bar 5 virusbdl a teljes genom ismert (SAdV-1, -3, -6, -7, -20), de a legtdbb
esetben csak egy nagyon rovid DNS szekvencia, a virus-asszocialt RNS szekvencidja, vagy
semmi sem taldlhatdo meg a GenBank adatbazisaban.

Vizsgalataink soran ezekbdl a nem jellemzett virusokbol erdsitettiink fel rovid szekvenciakat
kettds (nested) PCR segitségével a DNS polimeraz, a IVa2, valamint a penton bazis génekbdl.
A kapott eredményeket egy korabbi, laboratoriumunkban késziilt szakdolgozat részleges
hexon génjein (nem kozolt eredmények) alapuléd torzsfaval is dsszehasonlitottuk. Az dvilagi,
nem emberszabdsi majmokbol nyert SAdV izolatumok mellett egy ujvilagi majmokbol,
valamint egy-egy orangutanbdl és gorillabol kimutatott adenovirust is vizsgaltunk PCR
segitségével. A reakciotermékeket az alkalmazott primerek segitségével megszekvenaltuk és a
BLASTX homologiakeresd program segitségével a kodolt aminosav-szekvencidkat
azonositottuk. A filogenetikai analizist a MOBYLE szerver segitségével, a PHYLIP
programcsomag alkalmazasait hasznalva, online végeztiik. A bioinformatikai elemzés sordn a
SAdV-6 ¢és -20 szerotipusokat is vizsgaltuk, mivel ezeknek a speciesbe osztasa sem tortént
még meg, annak ellenére, hogy teljes genomjuk megtalalhatdé a GenBank adatbazisban.
Eredményeink alapjan a vizsgalt virusok felét be lehet osztani a mar jelenleg is elfogadott
HAdV-G ¢és SAdV-A speciesekbe. A fennmarad6 virusok szamara négy 0j species felallitasat
javasoljuk, egy esetben pedig még tovabbi vizsgalatokra lesz sziikség a javasolt taxondmiai
besorolas megallapitasdhoz. Jelenlegi eredményeink azt bizonyitjak, hogy a HAdV-ok koziil
szamos a majom gazdakbol keriilt az emberekbe.

Koszonettel tartozunk Alistair Kiddnek és Alexander Zakartchouknak a virusizolatumok,
valamint Dan Adamnak az ujvilagi majom minta megszerzésében nyujtott segitségiikért,
Bernhard Ehlersnek a még nem publikélt primereinek az elkiildéséért, valamint az OTKA
K72484 sz. palyazat tamogatasaért.



SzIE-AOTK Jarvanytani és Mikrobiol6giai Tanszék' Viroldgia
SzIE-AOTK Korbonctani és Igazsagiigyi-allatorvostani Tanszék?

UJ ADENOVIRUS KIMUTATASA TORPE SELYEMMAJOMBOL
Hornyak Akos', Gal Janos®, Palade Elena Alina®, Demeter Zoltan?, Forgach Petra', Bakonyi
Tamas', Rusvai Miklos®

A selyem majmok a szélesorrai majmok (Gjvilagi) csoportjaban ¢él6 négy csalad egyikébe
(Csuklyasmajomfélék) tartoznak, elterjedési teriiletiik Brazilia, Kolumbia, Equador és Peru.
Az ide tartozdé majom fajok szamos virusos betegségét irtdk mar le a kutatok, de adenovirus
okozta megbetegedésrél ez idaig nem szamoltak be. A SzIE-AOTK, Kérbonctani és
Igazsagiigyi Allatorvostani Tanszékére 2009. augusztus 15.-én egy kb. 2,5 éves, 118 gramm
tomegli, him torpe selyemmajom keriilt koérbonctani-diagnosztikai vizsgalat céljabol. A
majom az elhullast megel6z6 3 nappal kedvtelen volt, nem szivesen hagyta el az odut,
idénként tiisszogott és az étvagya is jelentdsen csokkent.

A boncolés és a szovettani vizsgalat soran mellvizkér kialakulasat, félheveny, a bronchusok
hamjanak proliferatiojaval és desquamatiojaval, tovabba a tiid6 alveolus hdmjanak levalasaval
¢s oriassejt képzodéssel jarod tiidogyulladast allapitottunk meg. A tiidoelvaltozasok hatterében
felmeriild chlamidophylosis és a virusok okozta kérképek kizarasa érdekében szervmintakat
kildtiink a Kar Jarvanytani és Mikrobioldgiai Tanszékére. Virologiai vizsgalatra 1ép, maj tiido
¢s vékonybél szakasz érkezett, melybOl virusizoldldssal a tiidébol kloroform rezisztens,
halogénezett dezoxi-uridin  szdrmazékokkal multiplikacidjaban  gatolhato, amfofil
sejtmagzarvanyokat képezo, sejtlekerekedést okozo virust sikeriilt izoldlnunk sertéshere (ST)
sejtvonalon. Az ezzel a vizsgalattal egyidejlileg elvégzett, az adenovirusok polimeraz
génjének konzervativ szakaszara korabban Hanson ¢és mtsai altal tervezett primerekkel egy
1020 nt-nyi nagysagu génszakaszt sikeriilt felerdsiteni mind az eredeti mintabol, mind a
sejttenyészet feliiluszgjabol.

A kapott terméket Kkitisztitottuk és a Bécsi Allatorvos-tudomanyi Egyetemen nukleotid
sorrendjiiket meghataroztuk. A szekvencidk elemzéséhez a BLAST és CLUSTAL X
szamitogépes programokat hasznaltuk. Megallapitottuk, hogy a virus polimeraz génjének 951
bazispar sorrendje meglepd modon a kutya 2-es tipusu adenovirusaval és egy németorszagi
ujonnan leirt torpedenevér adenovirussal mutat rokonsdgot. A hasonlésag mindkét esetben
nukleotid szinten 72% volt, mig a bazissorrendbdl kovetkeztethetd aminosav sorrend kutya 2-
es tipust adenovirusaval 75%-o0s, a torpedenevér adenovirusaval 73%-o0s egyezést mutatott.
Ugyanezek a rokonsagi viszonyok a CAV-2 és a torpedenevér adenovirusai kozott 74% ill.
73%. Az amplifikdciés terméket szekvencidjanak meghatdrozasat kovetden torzsfa-
rekonstrukcids vizsgalatnak vetettiik ald, megjelenitéséhez és szerkesztéséhez a TreeView
version 1.6.6 szamitdogép programot hasznaltuk.

A tovabbi vizsgalatok sordn, az ugyanabbdl az adllomanybol szarmazo két majom egyikének
vérsavoja AGID teszttel pozitivnak bizonyult a mastadenovirus csoportspecifikus antigénnel
szemben, de negativ volt az atadenovirus csoportspecifikus antigénjével szemben. Az ezen
allatokbol vett orrvaladék mintak virusizolalasi és PCR eredménye mindkét esetben
negativnak bizonyult.

A szeroldgiai és szekvencia vizsgalatok eredményei alapjan megéllapitottuk, hogy az altalunk
izolalt virus a mastadenovirus nemzetség 1j, eddig még nem publikalt toérzse, mely a
legkonzervativabbnak tartott polimerdz génen is csak 72% hasonlosagot mutat a kutya és a
szarvasmarha torzsekkel, mig human és majom adenovirusokkal ugyanezen a génen csak 67-
68% a rokonsagi foka.
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A 2-ES SZEROTIPUSU EGER-ADENOVIRUS GENOMJANAK ES MAS EGERFELEK
ADENOVIRUS-RESZSZEKVENCIAINAK JELLEMZESE

Vidovszky Marton', Sandra Ramelli*, Willy Decurtins?, Justyna Ruminska?, Doszpoly
Andor', Skoda Gabriella', Janoska Maté', Gyuranecz Miklos®, Urs Greber?, Silvio Hemmi?,
Harrach Balazs'

Az egér két ismert adenovirus szerotipusa (murine AdV-1 és 2) meglehetdsen eltérd bioldgiai
tulajdonsagokat mutat, am csak a MAdV-1 genomja volt ismert. Ezért a MAdV-2 K87-es
torzsének teljes genomjat szekvendltuk, amely 35.203 bp hosszinak ¢és 63,35% G-C
tartalmunak bizonyult. A MAdV-2 genomja jelentdsen hosszabb, mint a MAdV-1 ¢és az
idokozben talalt és szintén szekvenalt MAdV-3 genomja (30.944 bp ¢és 30.570 bp). A
méretkiilonbségért a gének mérete, nem pedig a szamuk felelds. A filogenetikai fan a MAdV-
ok monofiletikusak és dsibbek, mint més ismert mastadenovirusok. A MAdV-3 sokkal jobban
hasonlit a MAdV-1-re mint a MAdV-2-re. A filogenetikai tadvolsdg a MAdV-1 és a MAdV-3
kozt is meghaladja a 10%-ot, mig a MAdV-1 és MAdV-2 kozott ez az érték még nagyobb.
Tehat a MAdV-2-t egy Gj, a MAdV-1-t6]l (MAdV-A) és a MAdV-3-t61 (MAdV-C) kiilonb6z6
MAJV fajba kell sorolni. Javaslatunkra a nemzetkozi virus taxonémiai bizottsag (ICTV),
fenntartotta a MAdV-B nevet, a mar korabban felfedezett, de még nem publikalt MAdV-2
késébbi besorolasara. A MAdV-1 és 2 genom szervezddése kis eltérésekkel megegyezik
egymassal. JelentSsebb eltérés csak a korai génkifejezédési régiokban van. igy az E1A 19K
gén mérete a harom tipusnal nagyon eltér (23, 175, 330 aminosav). Az E3 régio elsé génje
(12.5K) jelen van a MAdV-2-ben, mig hianyzik a MAdV-1 és 3-bol. Ez a gén egy eddig
ismeretlen, nem létfontossdgi mitkodésért felelds, és csaknem minden mastadenovirusban
jelen van. A MAdV-2 masik E3 génje nem mutat homologiat a MAdV-1 és MAdV-3 hasonlo
elhelyezkedésti fehérjéjével. A MAdV-1 genom jobb végén az E4 régioban 1évo, ismeretlen
funkciéja 5 ORF-bol (A-t6] E-ig) 4-re némi homoldgiat mutato ORF (A, C, D, E)
megtalalhaté a MAdV-3-ban is. A MAdV-2 E4 régidjaban csupan ketté ORF talalhato, de
egyik se mutat homoldgiat a MAdV-1 E4 ORF-jeivel.

Allatkerti bélsar mintdk monitorozasa soran talaltunk néhany a MAdV-2-héz nagyon hasonlo,
de azzal meg nem egyezd adenovirust. Ezek feltételezhetden az allatkertben elszaporodott €s
szabadon futkarozo ragcsaloktdl szarmazhatnak. Az altalanos adenovirus primerekkel
kimutattunk egy adenovirust egerész Olyvbdl is, mely a filognetikai elemzések utan
meglepden a mastadenovirusok kozé, a filogenetikai torzsfan a MAdV-1 és a MAdV-2 kozé
esett. Mivel eddig sohasem mutattak ki mastadenovirust madarbol (vagy barmilyen nem
emlés gazdabol), jogos a feltételezés, hogy az adenovirust a gazda altal elfogyasztott préda
allatbol mutattuk ki. Ugyanezen PCR-rel taldltunk (eddig ismeretlen) adenovirust mezei
horcsdg és pocok mintdkban is. A filogenetikai szamitas az egérfélék ezen adenovirusainak
kozos eredetére utal.

Koszonettel tartozunk Susan R. Compton-nak a MAdV-2 K87-es izolalt virustorzsért, és
Klaus Uberlanak a MAdV-3 szekvencia, publikaci6 elétt torténd rendelkezésre bocsatasaért.



MTA Allatorvos-tudomanyi Kutatéintézete' Virologia
SzIE Allatorvos-tudomanyi Kar, Nagyallatklinika, U116

INTRAUTERIN BOVIN HERPESZVIRUS 4 FERTOZES.

Egyed Lasz10', Sassi Gergely?, és Szenci Otto>

Bevezetés:

A négyes tipusu szarvasmarha herpeszvirus a nagylizemi dllomanyokban vilagszerte
altalanosan elterjedt klinikai tiinetekhez bizonyitottan nem kothetd gammaherpeszvirus.
Immunszuppressziv szerepét, sokféle korformaban (Méh-tégygyulladasok, idiilt
tiidogyulladasok) szerepét feltételezik.

Cél:

Vérsavo-szeroldgia, €s virus DNS-PCR vizsgalatokkal szerettiik volna kimutatni, hogy mikor,
mitdl, és hogyan fertdzddnek a borjak, ami a virusfertdzés elleni mentesitések szervezésének
szempontjabol lenne fontos adat.

Moédszer:

Alvadasgatolt és nem gatolt vérsavomintdkat vettiink 31 ell6 Holstein-friz tehénbdl és
borjaikbol kozvetleniil ellés utan, a kolosztrum itatas eldtt. A borjakbol még a 11 , 23
napokon ¢és a 8 héten. A kisérlet alatt a telepen tortént 7 halvaellés borjainak 1épét és a 31
tehén kolosztrumat is megvizsgaltuk PCR modszerrel.

A savomintdkat indirekt ELISA-val vizsgéltuk, a virus DNS-ét nested PCR modszerrel
mutattuk ki 1 ug DNS-bdl.

Eredmény:

A 31 borju koziil 17 (54%) kolosztrum itatds eldtt vett vérmintdja pozitiv volt a virusra,
mikdzben minden frissen ellet borju szeronegativ volt. Az 6sszes borju szeropozitivva valt a
11 napra, az anyai ellenanyagtiter lassan csokkent. Minden tehén és kolosztum minta pozitiv
volt, a 7 halvaellett borjulép koziil 4.

Kovetkeztetés:

Eredményeink alapjan megallapithatd, hogy a BoHV-4 klinikai tiinetek nélkiil (minden borju,
tehén, egészséges volt, az ellések normalisan zajlottak le) képes atjutni a placentan és
intaruterin fertdzést okozni. A fert6z6dés ideje moddja ismeretlen, feltételezhetéen a virus
kozvetleniil atjut a placenta barrier 3 sejtrétegén, érdekes modon klinikai tiineteket, fejléddési
problémakat nem okozva. Szintén feltételezhetd, hogy egy ilyen intrauterin fert6zés karositja
a fejlodé immunrendszert és bizonyos késdbbi immunfunkciok gétja lehet. Az allatok
szeronegativan sziiletnek, azaz a vemhesség utols6 harmaddban mar immunkompetens borju
nem reagél ellenanyagképzéssel, ami ideiglenes immuntoleranciat jelent. Ez az intaruterin
fert6z0dés alapja lehet a virus késébbi immunszuppressziv hatasanak, rossz antigenitasanak
¢s a neutralizalo6 ellenanyagok hianyéanak.

Koszonetnyilvanitas: Koszonjiik Madl Istvannak, és Tibold Janosnak, az Agroprodukt Zrt.
vezetdinek, hogy munkénkat, mintavételezéseinket telepiikon lehetdvé tették.
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Tamogatas: OTKA K72484 palyazat.

SZIE-AOTK Virologia
Jarvanytani és Mikrobiologiai Tanszék'

Korbonctani és Igazsagiigyi Allatorvostani Tanszék?

SERTES HOKOVIRUSOK MAGYARORSZAGON
Csagola Attila', Lérincz Marta', Tombéacz Kata', Biksi Imre?, Balka Gyula®, Tuboly Tamas'

Bevezetés: A klasszikus sertés parvovirus (porcine parvovirus, PPV) toérzseknek
tulajdonithatdé szaporodasbiologiai zavarokat okozd fertdzottség vilagszerte elterjedt,
kiilonosen azokban az 4llomanyokban, ahol a vakcinazéasi protokollokat helyteleniil
alkalmazzak, vagy ahol a vakcinazas hatékonysagat immunszupressziv tényezok csokkentik.
A rohamosan fejl6dd nukleinsav amplifikalé modszereknek kdszonhetden az utdbbi években
Uj sertés parvovirusokat irtak le. Myanmarban addig ismeretlen parvovirust mutattak ki sertés
szérumbol, melynek genomja tavoli rokonsdgban 4&llt a kordbban megismert PPV
szekvenciakkal, ezért PPV2-nek nevezték el. 2007-ben ijabb parvovirust izolaltak hong kongi
sertésekbdl, igy ezeket sertés hokovirusnak (porcine hokovirus, PHoV) nevezték el. A sertés
hokovirusrol kideriilt, hogy kozeli rokona a szintén nemrégiben azonositott négyes €s 6tos
tipusu human parvovirusoknak (PARV4, 5) és a szarvasmarha hokovirusnak. Az PHoV
foldrajzi elterjedtsége ma még nem ismert.

Cél: Munkank célja az volt, hogy kideritsiik, jelen van-e a virus Magyarorszagon, ¢s ha igen,
mennyire elterjedt, valamint hogy Osszehasonlitsuk a  hazankban el6forduld
virusszekvenciakat a GenBankbdl letdlthetd PHoV genomokkal.

Modszer: Sertés eredeti szervmintakat (tiido, maj, vese, 1ép és nyirokcsomo) gytijtottiink
vagohidakrol, valamint a SZIE Korbonctan ¢s Igazsagiigyi TanszEk vizsgalati anyagabol,
2006-t6l 2009-ig. A mintakat standard nukleinsav tisztitasi modszerekkel dolgoztuk fel, majd
megvizsgaltuk hokovirus genomok jelenlétére polimeraz lancreakcidval, amit szekvendlassal
egészitettiink ki. Tobb primerpart terveztiink, egy diagnosztikai primer part (130 bazis
hosszisdgu szakasz), valamint olyanokat, amelyeket a virus genom szekvenalasara
hasznaltunk.

Eredmény, kovetkeztetés: Eredményeink szerint a PHoV a vizsgalt mintdk 39%-abol
kimutathaté volt, ez a gyakorisdg megfelelt a szakirodalmi adatoknak. Nem taldltunk
Osszefiiggést a pozitiv mintak szdrmazasi helye €s a virus el6forduldsanak gyakorisdga kozott.

A pozitiv mintak ardnyanak ndvekedését tapasztaltuk 2006 és 2009 kozott.

Koszonetnyilvanitas: A kutatast az NKB 15945 szamu palyazat finanszirozta.
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SzIE Allatorvos-tudomanyi Kar, Kérbonctani Tanszék ' Virologia
RecombiVet Kft, 2085. Pilisvorosvar, Kapolna u. 143b?

A BROJLERCSIRKEK SATNYASAG ES TORPENOVES TUNET-EGYUTTESENEK
(,,RUNTING-STUNTING SYNDROME”) KOROKTANABAN RESZTVEV(O VIRUSOK
VIZSGALATA

Elena Alina Palade', Zoltan Demeter', Mihaly Dobos-Kovacs', Miklos Rusvai', Janos Kisary?,
és Mira Mandoki'

A brojlercsirkék satnyasag és torpendvés szindromaja (RSS) széles korben jelentkezd
komplex enteralis betegség, amely sem megjelenési formdjaban, sem oktanilag nem egységes,
hanem szamos korkép gylijténeve. Ezek a korképek esetenként mds €s mas koérbonctani
elvaltozas mellett kozos klinikai tiinetben (pl. levertség, hasmenés) nyilvanulnak meg. A
morbiditds és a mortalitas valtoz6é, de minden esetben fellelhetdé a fejlddésben valod
visszamaradas, a fejletlenség €s az dllomany szétndvése, ami jelentds gazdasagi kartételt okoz
kiilondsen annak fényében, hogy a RSS altalaban a gyors ndvekedési erélyli brojlercsirkéket
érinti legstilyosabban tobbnyire korai fert6zodés utan, a 4-5 héten.

Kiilonb6z6 kutatocsoportok kiilonbozd virusokat neveztek meg a satnyasag és torpendvées
szindroma okozojaként, igy a rota-, reovirusok, tovabba astro-, parvo- €s coronavirusok is
emlitésre keriiltek, de ezek a virusok gyakran egészséges allatok bélcsatorndjanak vizsgalata
soran is kimutathatok. A betegség hatterében feltételezett virusok pathogenitdsa dnmagaban
nem szamottevo, és altalaban csak hajlamosito tényezok és koinfekciok mellett alakitjak ki a
megbetegedést. A gazdasagi kart az okozza, hogy még a gyenge pathogenitasii virus
szaporodasa is megtorpanast 1déz eld a csirkék fejlodésében, vagyis az allatok kizokkennek
genetikailag meghatarozott fejlodési erélyiikbol. Napjainkban a védekezésre nem all
rendelkezésre vakcina.

A Korbonctani és Igazsagiigyi allatorvostani Tanszéken folyd diagnosztikai munka soran 6t
kiilonboz6, emelkedett elhullast tapasztald brojler-allomanyt vizsgaltunk. A hulldk a
satnyasag €s torpendvés szindroma jellegzetes makroszkopos, tovabba korszovettani képét
mutattdk. Munkacsoportunk ezutan elektronmikroszképos és molekuldris biologiai (PCR)
diagnosztikai médszerrel igazolta parvo, kiilonboz6 astro (avian nephritis, chicken astro és
avian astro) valamint reo, rota virusok egyidejii jelenlétét és vizsgalta a talalt virusok
eléfordulasat, gyakorisagat, variabilitdsat, genetikai tulajdonsagait és a kovetkezményes
elvaltozasokat. Meghatdroztuk a mind az 6t vizsgalt allomanyban jelenlévo csirke parvo virus
(chicken parvovirus - ChPV) szekvenciajat. A filogenetikai vizsgalat alapjan kideriilt, hogy a
magyarorszagi torzsek nagyon hasonldak egymashoz és a korabban leirt pulykéban eléforduléd
parvo virus torzsekhez.

A vizsgéalat meger0sitette, hogy a természetes koriilmények kozott fert6zodott brojler-
allomanyokban mindig az egyiittes fertézések (koinfekciok) alakitjak ki a RSS szindromat.
Szlrdvizsgalataink alapjan kimondhato, hogy a széles korben eldforduld virusok egyiittes
jelenléte sulyosbitja a kialakulo elvaltozasokat, tovabba eredményeink hangsulyozzédk a
pulykak esetleges fertézéskozvetitd szerepét a csirke parvovirus okozta megbetegedés
jarvanytanaban.
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SzIE Allatorvos-tudomanyi Kar Virologia

Korbonctani és Igazsagiigyi Allatorvostani Tanszék'

MgSZH-ADI?

SzIE Allatorvos-tudomanyi Kar, Jarvanytani és Mikrobiologiai Tanszék?
Bécsi Allatorvos-tudomanyi Egyetem, Sertésklinika®*

PRRS VIRUSOK ORF7 REGIOJANAK OLVADASPONT-VIZSGALATA VALOS IDEJU
PCR MODSZERREL

Balka Gyula', Dan Adam?, Hornyak Akos®, Ladinig Andrea®, Rusvai Miklés'

A sertések reprodukcios zavarokkal és 1égzdszervi tiinetekkel jaro szindromaja
(porcine reproductive and respiratory syndrome, PRRS) széles korben elterjedt virusos
megbetegedés, melyet a PRRS virusa (PRRSV, porcine arterivirus) altal okozott fert6zés idéz
el6. Nevét onnan kapta, hogy kocdkban reprodukcids zavarokat, fiatal allatokban pedig
légzbszervi tlineteket idéz el6. A PRRSV az eddig ismert egyik legvaltozékonyabb RNS
virus, az egyes virustorzsek genetikai valtozékonysaga pedig még az adott genotipuson beliil
is rendkiviil, igy a betegség diagnosztikaja rendkiviil nagy kihivast jelent.

Munkacsoportunk altal korabban kidolgozott valds idejii PCR modszer PriProET
elven alapul. A modszer legfontosabb elénye, hogy olyan virusgenomokhoz is képes tapadni,
melyek szekvenciaja eltér a probaétol. A reakcidk utan elvégzett olvadaspont-vizsgalat azt
méri, hogy milyen erdsen kapcsolodik a proba a célteriilethez, milyen magas hdmérsékleti
értéken valik le a templatrol. Kutatasaink célja az volt, hogy biztosan pozitiv mintdkon
elvégzett PriProET reakciot kovetd olvadaspont-vizsgalatokkal, illetve az adott génszakasz
nukleotidszekvencia vizsgalataval megallapitsuk, hogy a proba célteriileten megfigyelt
mutéciok szama illetve helyez6dése milyen hatassal van az olvadaspont értékekre.

Ehhez PRRSV pozitiv mintdkat gyiijtottiink hazankbol, Ausztriabol, Németorszagbol,
Szerbiabol, megvizsgaltuk emellett az Eurdpaban beszerezhetd ¢ldvirusos vakcinatorzseket,
tovabba egy eurdpai Ill-as szubtipusba tartozo fehérorosz, illetve egy magas pathogenitasu,
Bhutanbdl szarmazo szekvenciat.

Az altalunk vizsgalt 25 virusszekvencia, az olvadaspont értékek alapjan 0sszesen 8
kiilonb6z6é csoportba volt sorolhaté 62.4°C-os olvadaspont értékektdl egészen a tokéletes
illeszkedést mutatd torzsek esetében megfigyelheté 76°C-ig. A primerek illetve a préoba
tervezésekor a génbankbdl letdltott 235 szekvencia adatai alapjan az volt lathato, hogy az
amerikai genotipusu torzsek esetében a proba tapadasi teriiletén (egy altalanosan, az 5° vég
kozelében megfigyelhetd delécio kovetkeztében) legalabb 4 mismatch van, mely olvadaspont
vizsgalatot kovetden lehetdvé teszi a kiilonbozd genotipusu torzsek elkiilonitését. Ezzel
szemben egyes, napjainkban kimutatott eurdpai szekvencidk vizsgdlata azt bizonyitotta, hogy
a mutaciok pozicidja sokkal nagyobb hatassal van az olvadaspont értékekre, mint azok szama.
Minél kozelebb van az eltérés a proba tapadasi helyének 3° végéhez, az anndl nagyobb
hémérséklet csokkenést eredményez az olvadaspont vizsgalat soran. igy szamos ujonnan
talalt eurdpai genotipusu PRRSV minta alacsonyabb olvadasponttal rendelkezett, mint
barmely eddig vizsgalt amerikai torzs.
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Orszagos Epidemiologiai Kozpont, Virusdiagnosztikai Osztaly' Virolégia
Az MTA Allatorvos-tudomanyi Kutatointézete®

KULLANCSENCEFALITISZ VIRUS URULESE KECSKETEJJEL.

Balogh Zsuzsanna', Egyed Lasz16%, és Ferenczi Emoke'

Bevezetés:

A kullancsencefalitisz virusa egy Flavivirus, amely leggyakrabban kullancs-csipés
kovetkeztében fertdz emldsallatokat és embert. A betegség joindulati, a nagy tobbség
tiinetmentesen atvészeli a fertézést, az esetek kb. 6%-ban alakulnak ki tartdés (enyhe)
bénulasok, mozgaszavarok, 0,1-0,2%-ban fordulnak el6 halalesetek.

Cél:

A kullancsencefalitisz virusa gyakran nyers kecsketej fogyasztassal fert6zi meg az embert
(2007-ben 30/62 eset). Egy 20 anyakecskés kisérletben szerettiik volna tisztdzni, hogy a
fert6zott allatok meddig tiritik a virust, fertézik-e gidaikat, van-e klinikai tiinet, vakcinazassal
kivédhet6-e a virustirités?

Modszer:

A 20 szoptatd kecskét 4 db. 5 f6s csoportra osztottuk. Az elsd csoportot virulens virussal
fertoztiik, a masodikat elozetes immunizalas utan oltottuk virussal, a harmadik csak vakcinat
kapott a negyedik csoport semmilyen kezelést sem. Madasnaponta vér és naponta vett
tejmintakbodl probaltuk kimutatni a virust, illetve ellenanyagot kisérleti allatoltassal, RT-PCR-
el, IF, HAG ¢és ELISA modszerekkel (VN folyamatban). Az allatok testhémérsékletét naponta
mértiik, mindvégig klinikai megfigyelés alatt voltak.

Eredmény:

Klinikai tiinetet a virusfert6zés nem okozott. Tejjel (nagy egyedi kiilonbségekkel) a 2-23
napok kozott liriilt virus, virémia nagyon rovid, alig kimutathat6 volt a 2-3 napokon. HAG
titerek 1/40-1/320 ko6zott mozogtak. ELISA hasonld eredményeket hozott nagyobb szérassal.
Az eldzetes (inaktivalt) vakcinazas kivédte a tejjel vald virus tiritést. Fél évvel a kisérlet utan
vett vérmintak vizsgalata bizonyitotta, hogy a gidak fert6zddtek a tejjel.

Kovetkeztetés:

Eredményeink alapjan kimondhato, hogy a TBEV-t a fert6z6 kecskék klinikai tiinetek nélkiil
nagy egyedi eltérésekkel 2-18 napon at {iritik tejiikkel, gidaikat is megfertézve, szerologiailag
athangolva. Eldzetes immunizalas (természetben el6z0 kullancscsipés) kivédi a tovabbi
heveny fertézédéseket, a virémia nagyon rovid ideig tart és alacsony szintli. Diagnosztikai
szempontbol a HAG proba megbizhatobban miik6dott, mint az ELISA, a kisérleti allatoltas
kissé érzékenyebbnek mutatkozott, mint az RT-PCR.

Koszonetnyilvanitas: Koszonjilk dr  Hajtos Istvan BAZ megyei Aeii-i  Allomas
igazgatohelyettesének és dr. Farkas Imre allatorvosnak a kisérlet megszervezésében, a
mintavételezésben nyujtott fontos segitségiiket, timogatasukat. Koszonjiik Kaposi Tamasné
szakasszisztens rendkiviil aktiv segitségét a kisérletek lebonyolitasaban.
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Mezdgazdasagi Szakigazgatasi Hivatal, Virologia
Allatgyogyaszati Termékek Igazgatosaga'

ALLATGYOGYASZATI OLTOANYAGOK TORQUE TENO VIRUS (TTV)
SZENNYEZETTSEGE

Farsang Attila', Kulcsar Gabor'

Bevezetés: Az artalmatlansag az allatgydgyaszati oltdanyagok kiemelten fontos kritériuma,
amelyre allandé veszélyt jelent az idegen agensekkel vald szennyezddés lehetdsége. Az
oltdbanyag gyartasa, mint bioldgia folyamat tobb, a potencialis szennyezddés szempontjabol,
kritikus 1épésbdl all. A jelenlegi jogi és szakmai szabalyozas képes arra, hogy minimalisra
csokkentse az idegen agenssel vald szennyezddés esélyét, de teljesen védelmet nem képes
biztositani.

A gyartok mellett a nemzeti kompetens hatosagok, illetve a hivatalos ellendrzé
laboratériumok is fontos szerepet jatsszanak az oltdbanyagok mindségének biztositasaban
elsésorban a gyartohelyek engedélyezési eljarasa, illetve inspekcioja, a torzskonyvi
dokumentacio értékelése, illetve a végtermék vizsgalata révén. A magyar hatosag régre
visszanyulo tradicidéval bir az oltdanyag ellenérzés terén, azonban sziikséges az allando
megujulas, mivel szamos 0j eljaras jelenik meg féleg a kutatoi szférabol, amelyek lehetdvé
teszik bizonyos, specidlis vakcina-ellendrzési problémaék jobb, hatékonyabb megoldasat. Az
Uj eljarasok mellett pedig jabb, addig ismeretlen idegen agensek feltiinésével is szdmolni
kell. A TTV az Anellovirus genusba tartozé un. nem-burkos virus. A genom egyszala, negativ
iranyitottsagu cirkularis DNS. A TT virust eldszor Japanban, human paciensbdl izolaltak, de
megtalaltdk sertésben, szarvasmarhaban, birkdban, kutyaban, macskaban, illetve csirkében is.
Koroktani szerepe nem teljesen tisztazott, de egyre tobb kozlemény hozza Osszefiiggésbe
kiilonboz6 allati, illetve emberi megbetegedésekkel (pl. PMWS, asztma, hasnyalmirigy tumor,
maj elvaltozasok).

Cél: Vizsgalataink célja a TT virus esetleges jelenlétének vizsgalata volt allatgydgyaszati
oltéanyagokban.

Modszer: A virus DNS-ét kozvetleniil ampullabol vontuk ki standard DNS extrakcids
technikaval, majd a nem-kddold régi6 (NCR) 230 bazisnyi szakaszat PCR-rel amplifikaltuk,
illetve megszekvenaltattuk (Biomi Kft., G6dollo). A kapott szekvencidkat a BioEdit program
segitségével hasonlitottuk dssze a hasonlé génbanki szekvencidkkal. Osszesen 11 gyarto 35
oltdanyagat vontuk vizsgalat ala beleértve 15 baromfi betegség elleni oltéanyagot.

Eredmény: A PCR 6t baromfi ¢s tiz emlds betegség elleni vakcina esetében mutatott ki TTV
szennyezettséget. Valamennyi baromfi vakcina baromfipestis elleni oltdanyag volt. Az emlds
vakcinak koziil 6 kutya parvovirozis elleni vakcina, egy PRRS és két macska panleukopénia
virus elleni oltéanyag volt TTV-re pozitiv.

Kovetkeztetés: A TT virust szamitasba kell venni, mint lehetséges idegen agenst. A széles
gazdaspektrumanak koészonhetéen nem csak az emlds vakcindk lehetnek érintettek, hanem
akar baromfi vakcindk esetében is szamitani lehet TTV szennyezddésre. Az oltdbanyag-
gyartasban felhasznalt kontaminalt borjusavo, illetve tojas lehet a legfontosabb szennyezést
kozvetitd anyag. Megfeleld hatosagi allaspontot kell kialakitani az ujonnan felbukkané idegen
agensek, igy a TTV esetére is.
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SZIE AOTK Biomatematikai és Szamitastechnikai Tanszék Virolégia
TERBEN STRUKTURALT SEIR MODELLEK ATLAGOLT ERINTKEZESI RATAVAL

Lang Zsolt, Reiczigel Jeno

Térben heterogén prevalenciaju fert6z0 betegségek terjedését nagyméretii szimuldcios
kisérletekkel lehet modellezni, ami alapvetden empirikus megkdzelités. SEIR-tipust
modellekkel egyszeriibben irhato le a betegség terjedésének dinamikdja, azonban fel kell tenni
a homogén térbeli keveredést, vagyis azt, hogy minden személy ugyanakkora valoszintiséggel
érintkezik egymadssal. Ez tulzott egyszertsités.

e ey

statisztikailag jol kezelhetd indexeket dolgoztunk ki. Ezek az indexek altalanosithatok fert6zo
betegségek terjedését leir6 modellekben a fogékony — fert6zé kapcsolat intenzitdsanak,
,zsufoltsaganak” szamszertsitésére. Olyan térben atlagolt érintkezési ratarol van szo, ami az
intenzitas mellett kifejezi a térbeli heterogenitast és korrelacidt is. Az indexet a klasszikus
SEIR modellekbe épitve atlathatd szerkezetli modell fejleszthetd térben heterogén mintazata
betegségek terjedésére. Az alkalmazott korrekcid ugyanaz mind a sztochasztikus, mind pedig
a determinisztikus SEIR modellek esetében. Az egyszeriisités alkalmazhatdsagahoz fel kell
tételezniink, hogy az atlagos érintkezési rata idében nem valtozik.

Az atlagos érintkezési rata statisztikai becslésére, tesztelésére és konfidenciaintervallum
szerkesztésére eljarasokat alakitottunk ki.

Modelliink alkalmazhatdsagat a 2008 januar-februari idészakban lezajlott human influenza A
virus okozta magyarorszagi megbetegedések jarvanyanak adataihoz illesztve mutatjuk be.
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BAKTERIOLOGIA

MgSzHK-Allategészségiigyi Diagnosztikai Igazgatosag Bakteriologia

A HAZAI SZARVASMARHA-ALLOMANYOK ATIPUSOS MYCOBACTERIUM
FERTOZESEI, A DIAGNOSZTIKA NEHEZSEGEI

Roénai Zsuzsanna, Dan Adam, Dencso Laszl6 és Janosi Szilard

Kozismert, hogy a giimékor mellett mas mycobacteriumok okozta fertézések is eléfordulnak
szarvasmarhdban. Mind a M. avium komplexbe tartoz6, mind pedig az atipusos
Mycobacterium torzsek okozta fertézések soran kialakulhat allergids athangolddas (a
mycobacterium fajok kozotti antigénszerkezeti hasonldésag miatt), amely pozitiv tuberkulin-
reakciokat eredményezhet, és ezzel megneheziti a szarvasmarha-giimokor in  vivo
diagnosztikajat.

A laboratériumunkba az elmult négy évben érkezett tobb mint 3000 db nyirokcsomd mintabol
- a kozelmultban bevezetett fejlesztéseknek kdszonhetden - kozel 350 egyéb mycobacterium
torzset izolaltunk. Ezen torzsek tobb mint 60%-a a Mycobacterium avium komplexbe
tartozott, kozel 130 tdorzs pedig atipusos, sem a Mycobacterium avium, sem pedig a
Mycobacterium  tuberculosis ~ komplexbe  nem  tartoz6, Un. nem-tuberculosis
mycobacteriumnak (NTM) bizonyult.

Az atipusos mycobacterium fajok szama mara mar tobb mint szaz. A fajok igen jelentds része
a kozelmultban keriilt leirdsra, igy a hagyomanyos tenyésztési-ndvekedési tulajdonsagokon és
biokémiai vizsgéalatokon alapuld identifikdldshoz nem 4llnak rendelkezésre korszerii
adatbazisok. A tudomany fejlodését kovetve molekularis bioldgiai mdédszereket kerestiink a
kitenyésztett torzsek pontos faji meghatdrozdsdhoz. A kereskedelmi forgalomban kaphato
rendszerek koziil kettét probaltunk ki (INNO-LiPA MYCOBACTERIA (Innogenetics, Ghent,
Belgium), GenoType Mycobacteria (Hain Lifescience, Nehren, Germany), melyek nukleinsav
szekvencia alapu amplifikacios modszerrel (PCR) €s az azt kovetd hibridizacios 1épéssel 14-
29 mycobacterium fajt képesek azonositani. A meghatdrozhaté fajok listai -vélhetéen-
els6sorban a human klinikai gyakorlat szempontjai alapjan keriiltek kialakitasra, azonban
jellemzéen magukban foglaljak a klasszikus méddszerekkel azonosithatd baktériumfajokat. A
konnyebb kivételezhetoség, és a meghatarozhatd fajok nagyobb szama (29 db) miatt a
GenoType Mycobacteria CM ¢és AS kittel végeztiink kiterjedtebb vizsgalatokat.

Az elmult évek sordn szarvasmarha nyirokcsomo mintdkbdl kitenyésztett torzseink egy
valogatott csoportjat GenoType Mycobacteria kittekkel vizsgalva a kdvetkezd eredményeket
kaptuk. A vizsgalatba vont 61 toérzsbdl 2 M. gordonae, 2 M. shimoidei, 2 M. phlei, 1 M.
malmoense, 5 M. intermedium, 9 pedig M. kansasii volt. 40 mycobacterium torzset (66%)
nem tudtunk azonositani ezzel a modszerrel.

A nemzetkozi szakirodalomban szamos probalkozast talaltunk atipusos mycobacterium
torzsek DNS szekvencian alapulé meghatarozasara. Eldkisérletben Osszehasonlitottuk hat,
kiilonbozé génekre (ITS1, rpoB, hsp65, sod, tuf, ssrA) tervezett primerparral végzett
szekvenalas eredményeit, és kivalasztottuk a legmegfeleldbbnek tiindt, mellyel reményeink
szerint azonositani tudjuk majd a Geno Type kittel meg nem hatarozhat6 torzseinket.

17



Mez6gazdasagi Szakigazgatasi Hivatal Kozpont Bakteriologia
Allategészségiligyi Diagnosztikai Igazgatosag

ELHULLASRA VEZETO LEGZOSZERVI MEGBETEGEDESEK VIZSGALATA
BORJAKBAN

Szeredi Levente, Palfi Vilmos, Janosi Szilard

Bevezetés: A borjak 1€gzdszervi megbetegedésének kialakitdsaban a tartasi, a takarmanyozasi
¢s az idojarasi viszonyok mellett fontos szerep jut a fert6zéseknek. A virusos és baktériumos
eredeti tiidogyulladasok hazai felmérd vizsgalatarol tobb mint 10 évvel ezel6tt jelent meg
utoljara kézlemény.

Cél: A borjak kozott napjainkban el6forduld, elhullasra vezetd, fert6zé 1égzdszervi
megbetegedések felmérd vizsgalata.

Modszer: A 2005 és 2007 kozott eltelt 3 év soran 27 alloméanybdl diagnosztikai vizsgélatra az
Intézetbe kiildott, 3 napos €s 11 honapos kor kozott, 1égziszervi tiinetek kiséretében elhullott
48 borju tidémintajat vizsgaltuk meg rutin korbonctani, koérszovettani, bakteriologiai és
viroldgiai modszerrel. Immunhisztokémiai (IH) vizsgalatokat végeztiink a bovin adenovirus
(BAV), a bovin coronavirus (BCV), a bovin herpesvirus (BHV)-1, a bovin respiratory
syncytial virus (BRSV), a bovin viral diarrhoea virus (BVDV), a Chlamydiaceae, az A tipusu
influenza virus, a Mannhemia/Pasteurella, valamint a Mycoplasma (M.) bovis kimutatisa
céljabol.

Eredmények: 47 esetben figyeltiink meg tiidogyulladast, amelyek koziil 40/47 (85%) esetben
mutattunk ki 1égzdszervi korokozot. Mannhemia/Pasteurella: 36 (90%); A. pyogenes: 16
(40%); M. bovis: 12 (30%); BRSV: 4 (10%); H. somni: 2 (5%); BHV-1: 1 (2,5%); BVDV: 1
(2,5%); Parainfluenzavirus 3-as tipusa: 1 (2,5%); BAV, BCV, A tipusu influenza virus,
Chlamydiaceae: 0 esetben. A virusfertozéseket egy kivételével baktériumos tarsfert6zés is
kisérte. Tisztan baktériumos fertdzést 33/40 (82,5 %) esetben mutattunk ki. Az esetek 42,5 %-
ban csak egyféle korokozot talaltunk a tiidében. A korszovettani vizsgalattal hurutos-gennyes
bronchopneumoniat, kruppos pleuropneumoniat, interstitialis pneumoniat és ezek kiilonféle
kombinaciojat talaltuk. Kérokozo-specifikus korszovettani elvaltozasokat a BRSV, a BHV-1,
az Arcanobacterium (A.) pyogenes, a Mannheimia/Pasteurella és a M. bovis fertdzések
esetében figyeltiink meg.

Megbesz¢lés: A borjak elhullasra vezetd tiidogyulladasat elsésorban baktériumok okozzak.
Az esetek kozel 2/3-dban kombinalt fertdzések fordulnak eld. Az eredmények megerdsitik a
10 évvel ezel6tti kutatasokat, ahol a borjakban a Mannheimia/Pasteurella baktériumok
bizonyultak a legjelentdsebb léguti fertézéseknek. Hazai koriilmények kozott elsé alkalommal
mutattuk ki, hogy a M. bovis az esetek kozel 1/3-aban jatszik szerepet a borjak elhullasra
vezetd tiidogyulladdsdban. Ez az eredmény felhivja a figyelmet az anti-mycoplasma
aktivitassal is rendelkezd antibiotikumok gyakorlati hasznalatanak jelentdségére. Az
eredményeink alapjan a virusos eredeti 1égzdszervi megbetegedések hatterében
leggyakrabban a BRSV fert6zés all. Az IH modszer és a Brown-Brenn festés alkalmazasa
lehet6vé tette korokozo-specifikus korszovettani elvaltozasok meghatarozasat. Ezek ismerete
hozzasegithet egy eldzetes, gyors diagnozishoz, ¢és a megfeleld, célzott kiegészitd
laboratoriumi modszer kivéalasztdsdhoz.
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MTA Allatorvos-tudomanyi Kutatointézete' Bakteriologia
Calier Laboratorios, Barcelona, Spanyolorszag?

A MYCOPLASMA FERTOZOTTSEG NEGATIV HATASANAK KIVEDESE

Béres Andrea', Marca Joan? és Stipkovits Lasz16'

A Mycoplasma fert6zottség jelentés mértékben elterjedt hazidllatainkban és emberben is.
Negativan befolyasolja a gazdaszervezet immunrendszerét. A negativ hatids tobb szinten
valésul meg. Mindezek kovetkeztében Mycoplasma fertézéskor konnyebben terjednek a
kiilonféle virusos és masodlagos bakteridlis fertézések, sulyosabb korképet eldidézve.

Kutatasaink célja annak vizsgalata volt, hogy az immunrendszer megfeleld stimulalasaval
csOkkenteni lehet-e a Mycoplasma gallisepticum fertdzottség okozta klinikai tiineteket és
korbonctani elvaltozasokat. Erre a célra olyan immunstimulanst hasznaltunk, amely célzottan
a makrofagokat stimulalja.

Az els6é kisérletben a M. gallisepticummal fertézott csirkéknek a fertdzés elott, vagy a
fert6zést6l szamitva 3-3 napon 4t adtuk az immunstimulanst (Inmunair (Calier,
Spanyolorszag), 1ml / 1 liter ivoviz). A kisérleti eredményekbdl azt lattuk, hogy a fertdzott
allatokban a koérbonctani elvaltozadsok sulyossdga az immunstimuldns kezelés hatasara
jelentésen csokkent a fert6zott, de nem kezelt allatokéhoz viszonyitva. Ugyanakkor a kezelés
hatasara mind az IgM mind az IgG titer a vérsavoban jelentdsen emelkedett, kiilondsen akkor,
ha a kezelést a fert6zést kovetden végeztiik.

A kovetkezd kisérletekben 5 4altaldnosan hasznalt antibiotikumos kezelés (tilozin,
oxitetraciklin,  klortetraciklin,  doxiciklin, linkospektin)  hatékonysagat  vizsgaltuk
immunstimulans kezeléssel kombindlva. (Az antibiotikumokat a M. gallisepticum fert6zés
utdn javasolt dozisokban adagoltuk. A immunstimulanst a korabban emlitett dozisban, vagy
az antibiotikum kezelés el6tt, vagy alatt, 3 napon at adagoltuk. A Mycoplasma fert6zés
hatasara a fert6zott csirkék testtomege 15-20 %-kal kisebb lett a nem fertézott allatok
testtomegéhez viszonyitva, benniik sulyos 1égzsdkgyulladas alakult ki. Antibiotikum kezelés
hataséra a csirkék testtomege csak kismértékben nétt, a korbonctani levaltozasok sulyossaga
csak enyhén csokkent. Ezzel szemben az antibiotikummal és immunstimulanssal egyidejlileg
kezelt allatok testtomege azonos lett a nem fertdzott kontrol allatokéval, a korbonctani
elvaltozasok sulyossaga pedig jelentdsen csokkent a csak antibiotikummal kezelt csoport
leletéhez viszonyitva. Ezzel egyidejiileg a savok IgM és IgG titere is megndtt. Ha az
immunstimuldnst antibiotikum kezelés eldtt adagoltuk, a kedvezd hatds az el6z0hoz képest
gyengébb volt.

Osszességében kijelenthetjiik, hogy az antibiotikum kezelés hatékonysagat egyidejii
immunstimulans adagolassal nagymértékben ndvelni lehetett.
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SZIE AOTK Jarvanytani és Mikrobiologiai Tanszék®

A HISTOPHILUS SOMNI MOLEKULARIS EPIDEMIOLOGIAI VIZSGALATA
Kardos Gabor'?, Janosi Katalin®, Fodor Laszlo®, Kiss Istvan!

A MOLECULAR EPIDEMIOLOGY STUDY ON HISTOPHILUS SOMNI
Gabor Kardos'?, Katalin Janosi *, Laszl6 Fodor?, Istvan Kiss'

Correspondence to: G. Kardos; kg@dote.hu

A Histophilus somni kér6dzok l1éguti és genitalis korképeit okoz6 opportunista patogén, amely
foleg borjudllomanyokban okozhat komoly gazdasagi kartételt. A kérokozo a nyalkahartyakat
kolonizélja, a megbetegedést valamilyen stresszhatas eredménye.

A munka célja volt, hogy H. somni torzsek tipizalasara alkalmas pulzaldé mezejl
gélelektroforézis (PFGE) modszert dolgozzunk ki, és ennek segitségével hazai H. somni
izolatumok kozotti 0sszefliggéseket térképezziink fel.

Osszesen 94, 1984 és 2007 kozott 6 juh-, 5 szarvasmarha-, 14 borju- és 2 kecskeallomanybol
gyljtott izolatumot, és két borju eredetli (tiid6bol illetve agybdl szarmazd) tipustorzset
vizsgaltunk. A PFGE soran Smal és Cfr9I restrikcios enzimeket alkalmaztunk. A Smal-gyel
21 torzs nem volt tipizalhatd, ezért annak DNS-metildciéra nem érzékeny izoskizomerjét, a
Cfr9l-et alkalmaztuk. A két enzim hasitdsi mintazatit minden izoldtum esetében
Osszehasonlitottuk. A torzsfan a >85%-0s hasonldsdgot mutatd izolatumokat tekintettiik
genetikailag rokonnak.

A két enzim mintadzata minden izoldtum esetén >85%-o0s hasonldésagot mutatott, harom
izolatum kivételével a hasonlosag >95% volt. Az egyes allatfajok izoldtumai genetikailag
elkiiloniiltek, nem taldltunk rokon izoldtumokat tehén- és borjuallomanyok kozott sem. Mind
a tehén, mind a juh alloményok esetében taldltunk egyazon allomanyban genetikailag
fliggetlen torzseket, a legnagyobb diverzitast egy juhallomanyban mutattuk ki (17 izolatum
Osszesen 7 fiiggetlen tOrzsbe tartozott). Egy borjudllomanyban egy torzs évekig tartd
perzisztencidjat talaltuk. Juh-, tehén- és borjudlloméanyok is hordoztak egyazon faj kiilonb6z6
allomanyaiban rokon izoldtumokat, két, egy illetve két esetben. Ezek altalaban idében és
térben egymashoz kozel allo izolatumok voltak. Egy borjualloméanyokra jellemzé klont
azonban az orszag harom régiojabol, dsszesen négy allomanybdl is kimutattunk. Ehhez a
klénhoz tartozott még 5 ismeretlen borjidllomanybol szarmazoé izolatum és a két invaziv
tipustorzs is.

A Histophilus somni torzsek korében kifejezett gazdafaj- és anatomiai hely szerinti
szegregaciot figyeltink meg. Az egy allomanyon beliil megfigyelhetd nagy genetikai
diverzitds arra utal, hogy a torzsek nagy része kolonizal6, opportunista torzs. Felmeriilt
azonban egy borju eredetli torzs esetében, hogy a klon megfelelhet egy virulens, invaziv
torzsnek. Az alkalmazott moddszer és a Iétrehozott ujjlenyomat-konyvtar alkalmas a
feltételezhetden patogén torzsek nyomon kovetésére. Az allomanyok szallitdst megel6zo
szlirésével a magas kockazatu torzseket hordozé egyedek illetve allomanyok kiszlirhetdek,
igy a bemutatott modszer a borju histophilosisok megeldzésére adhat lehetdséget.

Koészonetnyilvanitas: munkankat az OTKA (62663) tamogatta.
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A MGSZH ADI DEBRECENI MIKROBIOLOGIAI OSZTALYANAK DIAGNOSZTIKAI
CELLAL VEGZETT MOLEKULARIS TIPIZALASSAL KAPCSOLATOS
TAPASZTALATAI

Kardos Gabor'?, Kecskeméti Sandor', Bajméocy Endre', Kiss Istvan'

EXPERIENCE WITH MOLECULAR TYPING APPLIED FOR VETERINARY DIAGNOSTIC PURPOSES
IN THE DEBRECEN MICROBIOLOGY DEPARTMENT OF THE VETERINARY DIAGNOSTIC
DIRECTORATE OF THE CENTRAL AGRICULTURAL OFFICE

Gabor Kardos'?, Sandor Kecskeméti !, Endre Bajmocy', Istvan Kiss'

Correspondence to: G. Kardos; kg@dote.hu

Az intézetben a molekularis tipizalassal 2003-ban kezdtiink el foglalkozni, PCR-alapu
technikakat és pulzadlé mezeji gélelektroforézist (PFGE) alkalmazunk. A PFGE vizsgalat
2008 ota megrendelhetd az ADI-t0l; Pasteurella multocida, Mannheimia haemolytica,
Actinobacillus pleuropneumoniae, Histophilus somni, Riemerella anatipestifer, Escherichia
coli, Salmonella, Yersinia pseudotuberculosis, Pseudomonas, Campylobacter ¢&s
Flavobacterium psychrophilum tipizalasaban gylijtott tapasztalatot a laboratorium. A
laboratorium 2006-ban a PulseNet Europe tagja lett, az E. coli O157 és Salmonella tipizalasa
nemzetkdzi standardoknak megfelelden torténik.

A molekularis tipizalas alkalmazasi teriilete, tobbek kozott, a jarvanytanilag Osszefliggd
izolatumok genetikai rokonsaganak kizarasa vagy igazolasa. A feldolgozott izolatumok egy
ujjlenyomat-konyvtarba kertilnek, a tovabbi izolatumok mint4zatait ezekhez hasonlitjuk egy
szoftver (Fingerprinting II) segitségével. Két példan, a Riemerella anatipestifer és a
Flavobacterium psychophilum példajan keresztiil mutatjuk be a PFGE nyujtotta diagnosztikai
lehetdségeket.

Egy kiilfoldi megrendeld szamara 2007-ben 75 kiilonbozd forrasbol szarmazd Riemerella
anatipestifer PFGE-tipizalasat végeztilk. Egy nagyobb és tobb kisebb rokonsagi csoportot
azonositottunk, a legnagyobb csoportba 28, 2004 és 2007 kozott gylijtott izolatum tartozott;
ezek egyazon kacsaallomanybol szarmaztak. A késdbbi megrendelések soran szintén ebbdl az
allomanybdl szarmazo6 tovabbi 34 izolatum vizsgalatat végeztiik el dsszesen 6t alkalommal.
Minden izoldtum az adatbazis nagy rokon csoportjaba tartozott, tehat az adott Riemerella
torzs folyamatos perzisztencidjat igazoltuk. A tobbi az adatbazis épités sordn vizsgalt
allomanybol nem kaptunk izoldtumokat.

Szintén kiilf6ldi megrendelésre vizsgaltunk meg 21 2006-bol és 2007-bél szarmazd
Flavobacterium psychrophilum izoldtumot, amelyek jarvanytanilag kapcsolatban 4ll6
tenyésztett lazacallomanyokbol szarmaztak. Koziiliik 15 alkotott egy rokonsagi csoportot, mig
a tobbi izolatum genetikailag fliggetlennek bizonyult. 2008-ban még 11 izolatum vizsgalatat
végeztiik el tovabbi harom alkalommal. Ezek koziil egy izolatum a korabban megtalalt
csoportba tartozott a tOrzs perzisztencidgjara utalva, Ot genetikailag az addig vizsgalt
izolatumoktol fiiggetlen volt (sporadikus torzsek), és két uj genetikai csoportot talaltunk,
amelyek harom, illetve két torzset foglaltak magukba.

A moddszert mindegyik bemutatott esetben kulcsfontossagi jarvanytani adatok gytijtésére
alkalmaztuk. Ilyen mddon a sporadikus izolatumok biztonsaggal megkiilonboztethetéek mind
a perzisztalo, mind pedig az Gjonnan behurcolt jarvanyos torzsektol.

Koszonetnyilvanitas:A munkdhoz sziikséges elozetes kutatas-fejlesztést részben a GVOP-3.1.1.-2004-05-
0472/03, részben az OTKA K62663 palyazat soran végeztiik.
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HAZAI BROILER EREDETU VAGOHIDI CAMPYLOBACTER IZOLATUMOK
GENETIKAI DIVERZITASANAK FELMERESE

Kardos Gabor'?, Gulyas Marta®, Kiss Istvan'

INVESTIGATION OF THE GENETIC DIVERSITY OF HUNGARIAN
CAMPYLOBACTER ISOLATES OF SLAUGHTERHOUSE-DERIVED BROILER MEAT
ORIGIN

Gabor Kardos'?, Marta Gulyas®, Istvan Kiss'

Correspondence to: G. Kardos; kg@dote.hu

A munka célja a 2008-as baseline Campylobacter vizsgalat sordn majus €s december kdzott
kitenyészett termotolerans Campylobacter izolatumok genetikai diverzitdsanak felmérése volt.
A mintdk a baseline felmérésre bekiildott vagohidi test és coecum mintdk voltak, 0sszesen
237 alloméany mintait dolgoztuk fel. Az allomanyok 70,46%-a (167/237) volt Campylobacter
pozitiv, a test 135 esetben, a coecum minta 118 esetben. Mindkét minta pozitiv volt 86
allomany esetében. A kitenyészett Campylobacter izolatumok koziil 85-6t vizsgaltunk tovabb.
Ezek esetében species-specifikus PCR-t végeztiink, a fluorokinolon rezisztenciat a Thr86lle
mutaciora specifikus PCR-rel vizsgaltuk, majd a tipizalast pulzald6 mezeji gélelektroforézis
(PFGE) segitségével, a Kpnl és a Smal makrorestrikcidos mintdzatok vizsgélataval, valamint
ERIC-PCR-rel végeztikk. Genetikailag rokonnak tekintettiik az izolatumokat, ha mindkét
makrorestrikcids mintdzat >85%-0s hasonlosagot mutatott.

A species specifikus PCR-rel 19 izolatum bizonyult C. colinak. Mindegyik C. coli izoaltum,
valamint a C. jejuni izolatumok 79,1%-a hordozta a ciprofloxacin rezisztenciat biztositd
mutéciot.

A genetikai diverzitas nagyobb volt a C. coli izolatumok korében. A PFGE a 67 C. jejuni
izolatum esetén 9 rokon part, 6 genetikai csoportot és 19 egyedi izolatumot mutatott ki. Egy
allomanybdl a test és a coecum eredetli izolatumok kozeli rokonoknak bizonyultak. A
legnagyobb rokon csoportba 11 izolatum tartozott, ezek egy foldrajzi teriiletrdl (két
szomszédos megyébol), de Osszesen négy vagohidrdl, 10 kiillonbozd allomanybol szarmaztak,
¢s idében is két csoportra kiiloniiltek el. Mas rokon csoportok esetében nagyobb térbeli és
iddbeli tavolsag is eléfordult az izoldtumok kozatt.

C. coli esetében egyetlen rokon csoportot taldltunk, a maradék 16 izolatum mindegyike
egyedi volt, beleértve az egy dllomanybdl szarmazoé test és coecum eredeti két-két izolatumot
is. A rokon csoportba két szomszédos megyébdl, harom kiilonb6zé vagohidon vagott harom
kiilonbdz6 allomany izolatumai tartoztak.

A hazai broiler vagasbol izoladlt Campylobacter torzsek tilnyomo6 tobbsége
fluorokinolonokkal szemben rezisztens. Adataink C. jejuni esetében a torzsek alloméanyok
kozotti terjedésére illetve perzisztencidjara utalnak, a C. coli esetében a genetikai diverzitas
joval kifejezettebb. Az allomanyok kozotti terjedés utvonalainak felderitése fontos feladat
lesz a jovében a broilerek Campylobacter kontaminaciojanak visszaszoritasa érdekében.
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NAPOSKACSAK KISERLETES FERTOZESE BRACHYSPIRA PILOSICOLIVAL
ILLETVE B. ALVINIPULLIVAL

Thuma Akos, Dan Adam, Juhaszné Kaszanyitzky Eva, Dencsé Laszl6, Fazekas Béla, Glavits
Robert

Szerzok brachyspirosisban megbetegedett torzskacsakbol izolalt B. pilosicoli ill. B.
alvinipulli torzsek tenyészetével p.o. fertdztek napos kacsa csoportokat (12-12 allat), és a
gyarapodast, és a klinikai tlineteket. Az egyes csoportokbol hetente 3-3 allatot elvérzetettek,
¢s vizsgaltak. Regisztraltak a toxin okozta elvaltozasokat, valamint a brachyspiraknak a
kiilonb6z6 bélszakaszokban immunhisztokémiai modszerrel torténd kimutathatosagat, és
visszaizolalhatdsagat.

A csak brachyspirakkal fert6zott csoportok testtomeggyarapodasa négy héten at
minden alkalommal szignifikansan alacsonyabb volt, mint a kontroll. A brachyspirakkal
fertdzott és T-2 toxint tartalmazo tapot fogyasztott allatokban az elmaradés szignifikdnsan
sulyosabb volt. Utobbi csoportokban a 14., 21. és 28. napokban a szaj nyalkahartya elhaldsos
gyulladédsa valamint a lymphoid szervek, szovetek sorvadasa mutatkozott. Elhullas egyik
csoportban sem fordult eld.

Mindkét Brachyspira torzs immunhisztokémiai médszerrel kimutathato és
tenyésztéssel visszaizolalhatod volt mindegyik vizsgalati idOpontban az allatok egy részének
vastagbelébdl (vakbélbol, vagy remesebélbol), ritkabban a csipdbélbol. A brachyspirdk a
nyalkahartydk feliiletén, és a mirigyek liregében nagy szdmban voltak fellelhetok. A
brachyspira kolonizacié mértéke (az érintett allatok szama, ill. az érintett bélszakaszok szama)
tekintetében a T-2 toxinnal szennyezett és a normal tapot fogyasztott kacsak kdzott nem volt
szignifikans a kiilonbség.
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BRACHYSPIRA FERTOZOTTSEG VIZSGALATA NOVENDEKKACSA
ALLOMANYOKBAN

Thuma Akos, Ivanics Eva, Dan Adam, Juhaszné Kaszanyitzky Eva,
Glavits Roébert

Az elmult években a szerzok beszamoltak a lud és a kacsa intestinélis spirochaetosisarol
(brachyspirosisrol). Mindkét fajban a megbetegedések ¢€s elhulldsok feln6tt torzsalloméanyokban, a
tojasrakasi periodus masodik felében jelentkeztek, és elsésorban a vastagbelek (vakbél, remese-,
végbél) fibrines-elhalasos gyulladasaban, tovabba szubakut nephropathiaban nyilvanultak meg.

Jelen vizsgalatokban a brachyspira fertézottség eldfordulasat, és kortani szerepét a
felnevelés soran, fiatal ndvendékkacsa allomanyokban tanulmanyoztdk. Négy-hét hetes életkort,
Osszesen 3 pecsenyekacsa és 1 torzskacsa alloméanybol 32 elhullott madarat vizsgaltak. A
Brachyspira fert6zottséget valamennyi allomanyban az allatok tobbségének vastagbelében
immunhisztokémiai, baktériumtenyésztéses €s molekularis bioldgiai vizsgalatokkal igazoltdk. Az
izolalt 10 Brachyspiratdrzs tobbsége B. pilosicolinak volt meghatarozhat6. Az elhullasok
emelkedése rendszerint 3-4 hetes korban kezdddott, és a 7000-15000 létszamt allomanyok
mintegy 7-9 %-at érintette.

Az elhullott allatok korbonctani és korszovettani vizsgalata soran az intestindlis
spirochaetosisra jellemz0 vastagbél elvaltozasok (fibrines-elhaldsos gyulladas) enyhébb forméaban
voltak felismerhetok, mint ami a felndtt kacsdk brachyspirosisa esetén lathatd. Emellett két
allomanyban takarmanyozasi artalomra gyanut kelté mdj- és veseelvaltozasokat (m4jelfajulést,
heveny tubulonephrosist), egyben kacsa circovirus fert6zottséget, egyben anatipestifer betegséget,
¢s egyben pedig nem megfeleld tartasi koriilményekre jellemzo leleteket is észleltek.

A fiatal torzskacsa allomany havonta ismételt monitoring vizsgalataval 8 és 9 hdénapos
korban fibrines-elhaldsos vastagbélgyulladast és szubakut nephropathiat — azaz a felndtt
torzsallomanyok brachyspirosisara jellemz6 elvaltozasokat — figyeltek meg.

Az eredmények arra utalnak, hogy a Brachyspira fertdzottség kialakulasara névendékkacsa
allomanyokban a nem megfeleld tartasi koriilmények, a rossz mindségii takarmany etetése, vagy
immunszuppressziv hatasu (pl. circovirus) fertdzés hajlamosithat, és gyakran mas betegségekkel
egyiitt fordul eld. Emiatt a ndvendékkori kacsaelhullasokban a kortani jelentOséget az emlitett
tényezok és az adott allomanyban jelenlévd egyéb megbetegedések egylittes figyelembe vételével

célszert értékelni.
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A MEZEI HORCSOG (CRICETUS CRICETUS) FRANCISELLA TULARENSIS-
FERTOZOTTSEGENEK VIZSGALATA EGY MAGYARORSZAGI
ELOHELYEN

Gyuranecz Miklos', Dénes Béla’, Dan Adam? Rigd Krisztina®, Foldvari Gabor’, Szeredi
Levente?, Sallos Alexandra®, Janosi Katalin', Fodor Lasz16', Erdélyi Karoly?, Makrai Lasz16'

A tularemia jarvanytani ciklusaban a nyulalakuak és a ragcsalok jatsszak a legfontosabb
gazdaadllat szerepét, és kullancsok, valamint vérszivo rovarok szolgéalnak biologiai (kullancs)
¢s mechanikai vektorként. Hazankban az els6 emberi megbetegedést 1951-ben figyelték meg.
Az évente bejelentett emberi esetek szama az elmult husz évben 20 és 148 kozott ingadozott.
Ezek koziil tobb esetben mezei horcsoggel (Cricetus cricetus) tortént kozvetlen kontaktus
szerepelt a korelézményben. Vizsgalataink célja a mezei horcsog Francisella tularensis
fert6zottségének felmérd vizsgalata volt.

Telekgerendas, Gerendas és Csorvas falvak altal hatdrolt termdfoldeken €16 horcsog-
populdciot vizsgaltuk 2008-ban és 2009-ben. Osszesen 900 allatot boncoltunk fel, és
vérmintakat gyijtottiink beldliikk szerologiai vizsgalatra. 2008. majusaban 250, 2009.
majusaban 500, mig oktoberben 150 allat savdjat vizsgaltuk meg targylemez agglutinacios €s
csOagglutindciés probaval.  Utobbinal hatarértéknek az 1/40 titert tekintettiik. 2009.
majusaban ¢és oktoberében 50-50 allatbol, egyedenként tiido-, 1ép-, mdj- és vesemintat
vettliink. Ugyanezen iddszakban kullancsokat is gylijtottiink a horcsogrol, amelyeket 10-esével
egyesitettiink. Egy-egy horcsog egyesitett szervmintait €s a kullancs mintakat Francisella
tularensis specifikus, TagMan tipusu, real-time PCR-rel vizsgaltuk. Két €16, kifejlett, him
horcsogot is  befogtunk, s az egyiket 1x10° CFU F. tularensis-szel fertOztiink
intramuszkularisan, a masikat pedig 1x10° CFU-val szdjon at. Az allatokat elhullasuk utan
targylemez  agglutinaciés  probaval,  valamint  kérbonctani,  korszovettani  é€s
immunhisztokémiai modszerrel megvizsgaltuk.

Mind a 900 horcsdg szerologiai vizsgalata negativ eredménnyel zarult. Az allatokrol 374
Ixodes acuminatus kullancs nimfat (6) és ndstényt (368) gylijtottiink, melyek real-time PCR
vizsgalva negativak lettek. A 100 horcsog egyedével egyesitett szervmintdinak real-time
PCR-rel torténd sziirése ugyancsak negativ lett. A két, mesterségesen fertdézott allat a 8.,
illetve 9. napra pusztult el. Szerologiai athangoloddst nem lehetett kimutatni. Az egyetlen
makroszkopos korbonctani elvaltozas az erdsen duzzadt 1ép volt. Az intramuszkularisan
fertdzott allat esetében ezentul tliszardsnyi, sziirkésfehér gocok is el6fordultak a Iépben. Az
immunhisztokémiai vizsgalat soran intenziv extra és intracellularis festddés volt tapasztalhato
valamennyi szervben, ami vérfertdzésre utal.
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A TULAREMIA JARVANYTANI CIKLUSANAK VIZSGALATA EGY
ENDEMIKUS TERULETEN

Gyuranecz Miklos', Rigoé Krisztina?, Dan Adam’, Foldvari Gabor’, Makrai Lészl6', Dénes
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Kevés informdcido 4all rendelkezésre a Francisella tularensis természetben torténd
el6fordulasarol, rezervodarjairdl, vektorairdl. Az elmult év sordn a Koros-Maros Nemzeti Park
teriiletén, a dévavanyai-ecsegi pusztakon végeztiink vizsgélatokat, hogy felmérjiik, milyen
emlds ¢€s izeltlabu fajok vehetnek részt a F. tularensis jarvanytani ciklusaban, fenntartasaban
egy endemikus teriileten, jarvanymentes idoben.

Targylemez-agglutinacios probaval szlrtiik a mezei nyulakat 2008. és 2009. decemberében, a
vadaszatok alkalmaval. A korokozé izoldldsa céljabol egereket oltottunk. Vért vettiink 50
racka és 50 cigdja juhtol, 50 magyar sziirke marhatol és 50 bivalytol 2009. majusaban,
amelyeket csdagglutinacids probaval vizsgéaltunk. Hatarértéknek az 1/40-es titert tekintettiik.
Két eltérd biotopban; egy nyilt fiives teriileten és egy kocsanytalan tolgyes-korises erdoben
kisemlésoket csapdaztunk (50-50 Sherman csapda, 5 csapda éjszaka) aprilis, jalius, oktober és
november honapokban. A kisemldsok vérét targylemez-agglutinacios probaval vizsgaltuk,
illetve egyedenként tiid6-, 1ép-, maj- és vesemintakat vettiink, majd a szervmintakat
egyedenként egyesitettiik. A kiseml6sokrdl a kullancsokat €s bolhdkat szintén 0sszegyljtottiik
egyedenként. Aprilis, julius és oktober honapokban minkét teriileten harom-harom ora gytijtés
soran a novényzetrdl kullancsokat, illetve hét kiilonb6z6 vizfolyasbol vizmintakat vettiink. Az
allatokrol és a ndvényzetrdl gyljtott kullancsokat és bolhdkat fajmeghatarozas utan
egyesitettiik (larva-30, nimpha-15, adult /ivar/-10). A vizmintakbol 250 ml-t 0,2 um-es sziirén
atszlrtiik. A kiseml6sokbol szarmazd, az ektoparazita mintakat és a vizszirdket F. tularensis
specifikus, TagMan tipusu, real-time PCR-rel vizsgaltuk. Az igy pozitivnak talalt mintakat a
17-kDa lipoprotein génen alapuldé 400 bp nagysagu terméket adé konvencionalis PCR-rel
igyekeztiink felerdsiteni €s a DNS-szakasz szekvenciajat meghatarozni.

2008. decemberében 75 mezei nyul koziil 4 volt szeropozitiv (5,3%), és két allatbol sikeriilt a
F. tularensis-t izolalni (2009-es évi vizsgalat folyamatban). A 200 kér6édzé vérsavdjanak
szerologiai vizsgalata negativ lett. Az év sordn a mezon a ragesald allomany végig alacsony
volt, mig az erddben az év elérehaladtiaval ndvekedett a kisemlésok szama. Osszesen 177
kisemldst gytijtottiink: 110 sarganyaku erdei egeret (Apodemus flavicollis), 39 mezei pockot
(Microtus arvalis), 15 pirok egeret (Apodemus agrarius), 8 torpe cickanyt (Sorex minutus) és
6 erdei cickanyt (Sorex araneus). A kisemldsokrol €s a novényzetrdl gytijtott 2007 kullancs
faji megoszlasa a kovetkezd volt: 75% Ixodes ricinus és 25% Haemaphysalis concinna,
illetve 1 Ixodes acuminatus. A kullancsok faji aranya a honapokkal valtozott. A kisemldsokrol
15 Ctenophtalmus assimilis és 10 Nosopsyllus fasciatus bolhat sikeriilt 6sszegyiijteni. Egy-
egy, nyaron, mezOn gyujtott H. concinna nimfa €s ndstény poolbol és egy, oktdberi
sarganyaku erdei egérbdl sikeriilt PCR-rel és szekvenalassal is kimutatni a F. tularensis ssp.
holarctica-t.
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A tularemia jarvanytani ciklusaban a ragcsalok fontos szerepet jatszanak. Feltételezések
szerint a pocok fajok (Microtus spp.) képesek lehetnek a Francisella tularensis hosszan tarto
hordozéasara, jarvanyok kozotti fenntartdsdra a természetben, igy rezervoar fajként
szolgalhatnak. Természetes fertézodésiik feltételezhetden szajon at torténik a vizelettel
szennyezett taplalék vagy kannibalizmus révén. F. tularensis ssp. holarctica széjon at torténd
beadasa utan kialakult tularemia fertézés korfejlodésének tanulmanyozasat (szerologiai
athangolodas, vér citologiai, kérbonctani, korszdvettani, immunhisztokémiai elvaltozasok)
tiztik ki célul mezei pockon (Microtus arvalis), hogy eredményeink alapjan
kovetkeztetéseket vonhassunk le a mezei pocok tényleges jarvanytani szerepével
kapcsolatban.

Kisérleteinkhez fogsagban tenyésztett, 3-6 honapos mezei pockokat hasznaltunk. Eldzetes
vizsgalataink soran 1x10° 10* és 10> CFU dozissal tortént fertzés esetén is 100%-os elhullast
tapasztaltunk a 7. napra. A jelen kisérletben 1x10* CFU dozissal fertéztiikk a pockokat, majd
10 napon at, naponta CO,-dal torténd talaltatas utan, a vena axillaris atvagasaval, 5-5 egyedet
elvéreztettiink. Tovabbi 5 egyedet és 5 nem fert6zott, kontroll allatot a 28. napon véreztettiink
el. A vért heparinnal alvadasban gatoltuk, targylemez agglutinacidval vizsgaltuk a szerologiai
athangolodast és  vérkeneteket  (Giemsa-festés)  készitettlink.  Korszovettani  és
immunhisztokémiai vizsgalatok céljabol az alabbi szervekbdl vettiink mintat: sziv, tiidd, gator
kozi nyirokcsomo, 1ép, maj, vese, gyomor, vékony és vastag bél, bélfodri nyirokcsomo,
hugyholyag, méh, here, 4ll alatti nyirokcsomo és agyveld. Naponta 4 allat 1épébdl kb. 50 mg
tomegli szervdarabokat gytjtottiink Francisella tularensis specifikus, TagqMan tipust, real-
time PCR vizsgaltra.

Az eldzetes vizsgalatok soran tapasztalt mortalitas nem kovetkezett be. A kisérletben 5 allat
pusztult el (4-6. napokon), illetve tovabbi két allat volt moribund allapotban az
elvéreztetéskor (6., 8. napokon). Az elsé 10 napon elvéreztetett allatok szeroldgiailag nem
hangolodtak at. A 28. napon elvéreztetett 5 allatban szintén nem tudtunk ellenanyag valaszt
kimutatni. Makroszkopos korbonctani elvaltozast (duzzadt 1épet) csak a moribund és az
elhullott allatokban észleltiink. A PCR vizsgalatok soran csak a két moribund ¢és egy, a 6.
napon elvéreztetett, enyhén duzzadt 1épi egyedben sikeriilt a F. tularensis-t kimutatni. (Az
elhullott allatokat nem vizsgéaltuk PCR-rel.) A korszovettani ¢és immunhisztokémiai
vizsgélatok, valamint a vérkenetek kiértékelése folyamatban van.
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A Brucella canis okozta kutya brucelldzis vetéléssel, terméketlenséggel és az ivarszervek
gyulladasaval jard fertdzé betegség, amely allatrol emberre is atterjedhet (zoonosis). A
korabbi években hazankban elvégzett szeroldgiai vizsgalatok a betegség el6forduldsat nem
igazoltak. Az alabbi esetismertetésben egy kutyatenyészetben kitort jarvany kapcsan elvégzett
diagnosztikai vizsgalatok eredményeirdl szamolunk be.

Az Osszesen 30 kutyat szamlalo, havanese (20 szuka, 2 kan) és beagle (7 szuka, 1 kan)
tenyészetben 2008. oktoberétdl szorvanyos vetélések kezdddtek. 2009. julius elején két vetélt
magzat €s egy magzatburok keriilt diagnosztikai vizsgalatra. A bekiildott mintakbol Brucella
sp.-t izolaltunk. A kitenyészett baktérium apr6d, Gram-negativ, coccoid palca, katalaz és
oxidaz pozitiv volt és R telepmorfologiat mutatott. Az S teleptipus ellen termelt monovalens
savoval agglutindlt €s a Brucella fajokat elkiilonité multiplex PCR rendszerben, a B. suis-ra
jellemzdé nagysagu termékeket adott. Valamennyi egyedtdl hiively, torok és vérmintakat
vettiink bakteriologiai vizsgalat céljabol, valamint a vérsavok szeroldgiai vizsgalatat is
elvégeztilk. A bakterioldgiai vizsgalattal egy vetélt szuka (BC3) hiivelyébdl, tovabba egy
tenyészkan (BC2) és egy fél éves szuka kutya (BC21) haemokulturdjabol sikeriilt brucellakat
izolalni. A torok- és a tovabbi vérmintdk bakterioldgiailag negativak voltak. Hat allat, koztiik
a harom fenti egyed kiirtasra és diagnosztikai boncolasra keriilt. A BC2 és BC21 jelzésu allat
nyirokcsomoé-, 1ép- és maj homogenizatumabdl sikeriilt a korokozot kitenyészteni. Ezt
kovetden az Gsszes allat (24 tenyész + 16 kolyok) intézeti vizsgalat céljabol kiirtasra kertilt.
Ezen allatok bakteriologiai vizsgalata negativ eredménnyel zarult. A szénforrds hasznositasan
alapul6 rendszerben (Biolog) a kitenyészett baktériumokat B. suis/B. canis-nak hataroztuk
meg. A Brucella sp. azonositasara tovabbi, 5 SNP kimutatasan alapuldé molekularis biologiai
eljarast alkalmaztunk, ami a B. canis-t és a B. suis biotipusokat kiiloniti el egymastol. Ennek
eredményeként az izolalt baktériumok egyértelmiien B. canis-nak bizonyultak.

A vérmintak szerologiai vizsgalata sordn B. suis-ra irdnyuld Rose-Bengal, komplementk&tési
¢s agglutinacids probat, mig B. canis-ra irdnyuld Rose-Bengal tesztet végeztiink. A BC3,
BC21- valamint egy harmadik kutyadkban B. canis-al szembeni ellenanyagokat mutattunk ki.

A BC21 kutya vérébdl kitenyészett torzs felhasznalasaval hyperimmun nyulsavoét allitottunk
el6. Ezen reagens segitségével immunhisztokémiai modszerrel is sikeriilt a korokozot a

szervekbol készilt metszetekben detektalni.

A jarvanytani koriilmények és a diagnosztikai vizsgalatok alapjan B. canis-okozta vetélést
allapitottunk meg.
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BORDETELLA  BRONCHISPETICA 1ZOLATUMOK FLAGELLIN GENJENEK
VIZSGALATA PCR-RFLP MODSZERREL

Khayer Bernadett, Wehmann Enikd, Magyar Tibor

A Bordetella bronchiseptica a természetben meglehetdsen elterjedt, széles gazdaspektrummal
rendelkez0 Gram-negativ baktérium. Képes megbetegiteni a sertést, kutyat (kennel kohoges),
macskat, nyulat, de szérvanyos emberi megbetegedésekrdl is beszamoltak mar. A sertések
torzitd orrgyulladasa koroktandban betdltdtt szerepe intenziven kutatott teriilet, mivel a
betegség sulyos gazdasagi karokat okoz a modern sertéstartasnak.

Munkank soran az elmult 25 évbdl, kiillonbozo foldrajzi helyekrdl és gazdafajokbol izolalt
B. bronchiseptica torzseket elemeztiink. Ezek koziil 38 sertésbol, 14 kutyabol, 13 nyualbol,
516bol, 4 tengerimalacbol, 2 koalabdl és 2 pulykébol, valamint 7 human megbetegedésbol
szarmazott.

A torzsek flagellin-génszakaszat (flaA) vizsgaltuk PCR-RFLP moddszerrel. A flagellint egy
kétkomponensli szabalyozd rendszer altal represszalt gén kodolja, ami antigén modulaciod
soran fejezddik ki. Az irodalomban eddig csak kevés adat all rendelkezésre a flaA-rol és a
gazdafajhoz val6 adaptalodasban betoltott szerepérol.

Vizsgélatainkhoz harom restrikcidos endonukleazt (Bg/l, Hincll, Mspl) hasznaltunk, és a
hasitasi mintazatok alapjan 6sszesen 10 csoportba soroltuk térzseinket. Az Osszes izolatum
89 %-a harom dominans tipusba keriilt, néhany hasitdsi mintdzatot pedig csak 1-1 tdrzs
reprezentalt. Azonos gazdafajbdl szarmazo torzsek altalaban (minimum 80 %) egy hasitasi
tipusba tartoztak, kivételt a pulyka és a humdn torzsek képeztek. Hasonld eredményeket
kaptunk a kiilfoldi eredetti B. bronchiseptica izolatumoknal is, viszont a hazai torzseknél nagy
egyezést talaltunk a gazdafaj és a hasitdsi mintazat kozott. Megallapithatd, hogy sziik foldrajzi
kornyezet elemzésekor a gazdafajhoz valo adaptalodas jegyei fellelhetok. A human eredetli
torzseknél tapasztalt nagyfokll valtozatossag az esetleges zoonozis veszélyére hivja fel a
figyelmet.

Tavolabbi céljaink tovabbi virulencia faktorok (filamentézus haemagglutinin, fimbridk,
pertaktin, adenilat-ciklaz toxin) gazdafaj specifikussaganak elemzése, illetve annak feltarasa,
hogy a baktérium hogyan képes a virulenciat szolgalo tényezok segitségével alkalmazkodni a
kornyezet valtozasaihoz.
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MTA Allatorvos-tudomanyi Kutatointézete' Bakteriologia
MgSzH Ko6zpont Allategészségligyi Diagnosztikai Igazgatosag?

LIBAKBOL 1ZOLALT ELTERO PATHOGENITASU PASTEURELLA MULTOCIDA
TORZSEK OSSZEHASONLITO VIZSGALATA

Varga Zsuzsanna', Sellyei Boglarka', Ivanics Eva® és Magyar Tibor'

A Pasteurella multocida baktérium igen elterjedt a hazai baromfiallomanyokban,
madarakban baromfikolerat vagy idiilt pasteurellozist okozhat. A baromfikolera, kiillondsen
annak tilheveny formdja sulyos karokat okozé fert6z6 betegség, amely nagyiizemi csirke és
pulyka alloméanyokban a zart tartasi rendszer kdvetkeztében gyakorlatilag megsziint, de a félig
zart tartdsu vizi baromfidllomanyokban tovabbra is jelentOs veszteségeket képes eldidézni. Az
eltérd virulencidval rendelkez6 térzsek morfologiai, tenyésztéses vagy molekuléris biologiai
elkiilonitése mindmaig megoldatlan, a diagnosztikai intézetek kisérleti allatfert6zéssel
dontenek a kevéssé virulens torzsek patologids folyamatokban jatszott szerepérol.
Vizsgalataink célja az azonos allatfajbol izolalt eltérd virulencidju P. multocida térzsek minél
sokrétiibb  Osszehasonlitisa a pathogenitdsban szerepet jatszo elkiilonité bélyegek,
sajatossagok feltarasa céljabol.

A vizsgalathoz liba eredetli torzseket valasztottunk, mert ez volt az egyetlen madarfaj,
ahol mind kolerds, mind pedig pasteurellosisos korképbdl szdrmazd nagyobb szamu
izolatummal rendelkeztiink. A tobbi vizi szarnyas allomanyban, kacsa, barbarie és mulard
kacsa esetében szinte mindenkor kolera Iépett fel.

A P. multocida torzsek jellemzése soran meghataroztuk azok alfajat, Heddleston féle
szomatikus szerotipusat, buroktipusat, a szénhidratok bontasdn alapuld biotipusat,
toxintermeld képességét, tanulmanyoztuk a kiils6 membranfehérjék (omp) poliakrilamid
gélen mutatott mintazatat és a gazdaszervezethez torténd tapadasban szerepet jatszo ptfA gén
alléltipusat.

A perakut esetek tobbségébdl, illetve koleras korképek egy részébdl elkiilonitettiink
egy jellemzo sajatossagokkal bird erdsen pathogén torzstipust, amelyet mar legkorabbi, 1990-
bol szarmazd izolatumaink kozott is kimutattunk. A torzsek kozos jellemzdje a septica
alfajba, a Heddleston féle els6 szerotipusba valo tartozas, az A buroktipus és a 6-os biotipus.
Az e csoportba tartozd torzsek az omp mintdzat alapjan a filogenetikai torzsfa elkiiloniilo
agan iilnek, s a ptfA gén esetében valamennyien azonos A tipusu allélmintazatot mutatnak. Ez
az a torzs, amelyet Szécsényi Istvan, az AEG baromfi osztalyanak vezetéje mar az 1950-es
években felismert klinikai, laboratoriumi és jarvanytani megfigyelései alapjan, amelyet
azonban akkor nem lehetett elkiiloniteni a tobbi P. multocida torzstdl a kor adott technikai
szinvonala miatt.

Az izolatumok tobbi része a P. multocida-ra jellemzd véltozatossagot mutatta,
multocida vagy septica alfajba tartoztak A vagy F buroktipussal, 1, 3, 3x4, 4x5 Heddleston
féle szomatikus szerotipus, 1, 2, 3, 7, 13 és besorolasba nem ill6 maltézbontd biotipus
jellemezte dket. Talaltunk azonos jellemzdkkel bird, kolerat sohasem okoz6 3-as szomatikus
szerotipusu torzseket, €s azonos jellemzokkel, de eltérd pathogenitassal bird térzseket, mint a
3x4(x5) Heddleston szerotipusu torzsek. Utodbbi torzsek eltérd virulencidjat aldtdmasztotta a
kisérletes allatfert6zés is. Az omp mintazat alapjan az F buroktipusu torzsek és az A:l
szerotipusi maltozbontd torzs elkiiloniilé agra keriilt, és az utobbitdl eltekintve valamennyi
torzset B tipusu ptfA allél jellemezte.
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SZIE Allatorvos-tudomanyi Kar, Jarvanytani és Mikrobiologiai tanszék?

EGYEDI, MACSKA SZAJFLORA EREDETU, PASTEURELLA DAGMATIS-SZERU
TORZSEK FENO-, ES GENOTIPUSOS JELLEMZESE

Sellyei Boglarka', Wehmann Enikd', Makrai Lasz16* és Magyar Tibor'

A Pasteurella dagmatis a husevok, elsdsorban a macskdk szajlireg, ¢és szajgarat
mind egyéb fenotipusos sajatsagaiban kisértetiesen hasonlit az emldsok felsé 1égutait béleld
nyalkahartyakon gyakran el6forduldé rokon fajra, a P. multocida—ra. A nagyfoku
hasonlatossag megneheziti a sokszor egyiittesen izolalt két faj megkiilonboztetését.
Elkiilonitésiikre csak néhany fermentacids sajatsag alkalmas. Bar a macskakarmolast,
harapast kovetd human fertdzésekben egyre novekszik a P. dagmatis jelentdsége, igen
keveset tudunk e fajrol.

Munkénk célja, alapvetden, 60 P. multocida gyanus macska szajflora eredetli izolatum pontos
faji meghatarozasa volt, melynek soran 12, 8 kiilonb6zé macskabol szdrmazo, torzset
emeltliink ki részletes vizsgalatokra. Ezeket az izolatumokat, elsé 1épésben, hagyomanyos
fermentacids, majd szénforras-hasznositasi vizsgédlatnak (Biolog Microstation™ ID System)
vetettiik ald. Az igy kapott eredmények megerdsitésére reprezentativ izolatumok 16S rRNS és
sodA (mangan-fiiggd szuperoxid-diszmutdz enzim) génjének szekvencia elemzését végeztiik
el.

A vizsgalatra szant izolatumok kivalasztasa eltéré telepmorfologiajuk alapjan tortént. A
fennmarado 48 torzs mind telepmorfolégia, mind feno-, és genotipusos vizsgalatokban
egyarant P. multocida-dnak bizonyult. A 12 izolatumot fermentacios sajatsagai és szénforras-
hasznositasi eredményei alapjan ugyan P. dagmatis-ként lehetett azonositani, de a macska
eredetli izolatumok tobb ponton eltérést mutattak (aszparaginsav, szukcinilsav) a P. dagmatis
referencia torzsek adataitol. Az igy felmeriild bizonytalansdgot a 16S rRNS, majd sodA
génszekvencia alapu filogenetikai elemzéssel kivantuk eloszlatni. Mindkét vizsgélat azonos,
de nem vart eredményt hozott. A macska eredetli izolatumok a P. dagmatis és P. multocida
fajtol egyarant elkiiloniilé, 6nalld, monofiletikus csoportot alkottak. Szamottevo szekvencialis
homologiat egyetlen, rendszertanilag hibasan besorolt P. pneumotropica-val mutattak.

Osszegzésként elmondhaté, hogy a macska sz4jflora eredetii izolatumok vizsgalata sordn egy
hasonlatos, de att6l genetikai szinten egyértelmiien elkiiloniilé P. dagmatis-szerii baktérium
torzset sikertilt izolalni és jellemezni. Az izolatumok pontos rendszertani besorolasa és ezzel
egyiitt megfeleld elnevezése tovabbi, kiterjedt filogenetikai vizsgélatokat igényel. Jelenleg, a
rendelkezésiinkre 4ll6 adatok tiikrében P. dagmatis-szerii torzseinket és a velik kozeli
rokonsagot mutatd [P. pneumotropica] torzset a Pasteurella nemzetségen belilli Uj
»Zenomospecies’-ként jegyezhetjuk.
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HAZAI ES KULFOLDI BROILER EREDETU SALMONELLA INFANTIS TORZSEK
OSSZEHASONLITO VIZSGALATA FENO- ES GENOTIPIZALO MODSZEREKKEL

Nogrady Noémi', Kiraly Margit' és Nagy Béla®

Nemrégiben hazai huscsirkék bélsardbol és husabol 2004-2005-ben izolalt Salmonella
Infantis torzsek jellemzése soran egy dominans multirezisztens klon hazai terjedésérol
szdmoltunk be (Nogrady ¢és mtsai, 2007, 2008). Ezen klonba tartozé torzseket azonos, vagy
kozeli rokon fagtipus és makrorestrikcids mintazat, egy azonos méretli (>168 kb) nagy
plazmid, nalidixinsav-tetracyclin-streptomycin-sulphonamid rezisztencia és (a nagy
plazmidon) egy 885 bp méretli 1-es tipusu integron jellemezte. Tekintettel arra, hogy a
magyar baromfi dllomanyokban a S. Infantis (S.I) rendkiviil elterjedt, jelen munkéban arra a
kérdésre kerestiikk a valaszt, hogy a magyar broiler alloményokat jellemzd S. Infantis klon
mennyire egyedi.

A vizsgalatba 8 orszagbol szarmazo osszesen 76, broilercsirkékbdl (his és bélsar) 2004-2009.
években izolalt S. Infantis torzset vontuk be. Ezek koziil 18 német, 16 osztrak, 12 lengyel, 10
magyar, 9 angol, 9 olasz, egy cseh és egy roman eredetli volt. Osszehasonlitasképpen a
vizsgélatba 6 korabbi, (1994-es) magyar izolatumot is bevontunk. Vizsgaltuk a torzsek
fagtipusat, antibiotikum érzékenységét, plazmid- és makrorestrikcios (PFGE, Xbal enzimmel)
mintazatat. Az spvC-nek mint ismert, virulencia plazmidhoz kéthetd génnek, valamint az 1-es
tipusu integronoknak meglétét PCR modszerrel vizsgaltuk.

Eddigi eredményeink szerint a torzseket (9 kivételével) a PFGE mintédzataik (pulzotipusuk)
alapjan (90%-os hasonldséagi hatarértéket figyelembe véve) két nagy genetikai csoportba (,,A”
¢s ,,B” clusterbe) lehet sorolni. Az ,,A” clusterbe tartoz6 torzsek (n=39) tobbféle fagtipusba
tartoznak, ¢és zomiikben érzékenyek a megvizsgalt antibiotikumokkal szemben. Nem
hordoznak integront, és kevés kivétellel nem rendelkeznek plazmiddal sem. A német, az olasz
¢és az angol eredetli torzsek zomén tul ebbe a csoportba tartoznak az 1994-bdl szarmazé hazai
izolatumok, néhany lengyel és egyetlen osztrék torzs is. Erdekes modon ezen a clusteren beliil
viszont elkiiloniilt csoportot képvisel 9 német torzs, amelyeket azonos pulzotipus, egy azonos
méretlh (125 kb) nagy plazmid, valamint sumetrolim, vagy sumetrolim ¢és ampicillin
rezisztencia jellemez. A ,B” clusterbe (n=34) ezzel szemben zomében olyan torzsek
tartoznak, amelyeket 213-as fagtipus, nalidixinsav-tetracyclin-streptomycin-sulphonamid
rezisztencia, a 885 bp méretli, 1-es tipusu integron, és a 168 kb nagy plazmid jellemez. Ide
tartozik az Osszes recens hazai izolatum, valamint az osztrak torzsek dontd zome és két
lengyel torzs, valamint a roman és egy Anglidban izolalt (de eredetileg t6rok import broiler
sziild csirkébdl szarmazd) S.1. torzs is. Utobbiak csak fagtipusukban térnek el a fent emlitett
torzsektol. A szerotipusra jellemzden, egyetlen torzs sem rendelkezett spvC génnel.

A fentieken tal, 6 orszag 9 S.I. torzse egy jol elkiiloniild, de heterogén csoportot alkotott,
melyek nagy plazmidot vagy integront nem hordoztak, s f6ként 213-as fagcsoportba tartoztak.

Koévetkezésképp, a recens hazai S.I. torzsek altal képviselt klonba tartozd torzsekkel azonos
vagy nagyon hasonl6 tulajdonsagokat mutatd torzseket zOmében az osztrak, (esetenként a
lengyel, valamint a romén ¢és a torok) eredetii torzsek kozott talaltunk. A hasonlésag adodhat a
foldrajzi kozelségbdl, kereskedelmi kapcsolatokbol, hasonld technoldgiabdl (antibiotikum és
fertStlenitdszer hasznalat). Az azonossag viszont adddhat a broiler sziilok azonos eredetébdl.
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Koészonetnyilvanitas: A kiilfoldi kollégaknak koszonjiik a torzsek kiildését, az EU FP6 Med-Vet-Net projektnek
pedig az anyagi tAmogatast. A technikai asszisztencidért Orban Juditot és Bohuss Mariannat illeti kdszonet.

Az MTA Allatorvos-tudomanyi Kutatointézete' Bakteriologia
Wiirzburgi Egyetem, Institut fiir Molekulare Infektionsbiologie *

EXTRAINTESZTINALIS ES INTESZTINALIS EREDETU BAROMFI ESCHERICHIA
COLI VIRULENCIA ES FILOGENETIKAI TIPIZALASA

Toth Istvan', Ulrich Dobrindt?, és Nagy Béla'

Az avian Escherichia coli (APEC) torzsek kizarélag extraintesztinalis megbetegedések
okozdi. Intesztinalis colibacillozist a baromfiban nem ismeriink. Az intesztinalis eredetii E.
coli torzsek esetleges extraintesztinalis rezervoar szerepe, ¢s filogenetikai eredete viszont
érdekessé teszi ezen normal béllakok vizsgalatat is. Eppen ezért célunk volt a kiilonbdzé
extraintesztinalis fert6zésekbdl szarmazd napos és ndvendék, valamint egyéb betegségben
elhullott hasonlé koru csibék és pulykapipék vakbelébdl izolalt E. coli torzsek virulencia

génjeinek Osszevetése €s a torzsek filogenetikai csoportositasa.

Jelen munkankban 71 extaraintesztinalis (EXPEC) és 43 intesztinalis eredetli E. coli (IntEC)
torzsben vizsgaltuk a var (vacuolating autotransporter), pic (serine protease precursor/ toxin
subunit, sit 1A), iss (increased serum survival) kpsM (polysaccharide transport protein) és
malX (transcriptional antiterminator/MalX) gének jelenlétét. A jellegzetes APEC virulencia
gének koziil leggyakrabban a szérum rezisztenciat meghatarozo sis gént (90,4%)mutattuk ki.
A torzsek 28%-a bizonyult kpsM-, 19,3%-a vat-, 9%-a pic és 4.4%-a malX pozitivnak. A vat,
pic, iss, kpsM gének nagyobb gyakorisaggal jellemezték az EXPEC torzseket, az malX gén
azonos gyakorisaggal fordult el6 az EXPEC ¢&s intesztinalis eredetli torzsekben. A torzsek
kozel azonos gyakorisaggal reprezentaltak a négy filogenetikai fécsoportot: ,,A” (34%), ,,.B1”
(24,6%), ,,B2” (14,9%) és ,,.D” (26,3%). Erdekes modon a vizsgalt EXPEC torzsek koziil a
legtobb az ,,A” filogenetikai csoportba (40,8%) tartozott, és 15,5% bizonyult ,,B2” és 29,6%
,D” csoportinak, mely csoportok a human eredeti EXPEC torzsek jellegzetes filogenetikai
csoportjainak felelnek meg. Az intesztindlis eredetli torzsek kozott viszont a legtobb torzs a
,»B1” filogenetikai csoportba tartozott. Eredményeink az intesztinalis eredetli baromfi E. coli
torzsek tobbségének az ExPEC-tdl eltérd genetikai vonalat jelzik, de egyes vonalakra nézve

azok potencialis rezervoar szerepét is mutatjak.
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A baromfi eredetii E. coli torzseknek a tovabbi jellemzése, fiiggetleniil azok eredetétdl,
kiilondsen fontos, hiszen egyre tobb irodalmi adat bizonyitja az APEC és human ExPEC
torzsek virulencia génjei- és filogenetikai eredetének hasonlosagat, esetenkénti egyezését.

Az MTA Allatorvos-tudoméanyi Kutatointézete
Bakteriologia

ESCHERICHIA COLI 0157 TORZSEK LONG POLAR FIMBRIAINAK
GENOTIPIZALASA

Svab Domonkos Laszlo, Toth Istvan

A long polar (hosszl polaris) fimbridk (LPF) az enterohemorrhagias Escherichia coli (EHEC)
torzsek nemrég felfedezett €s egyre nagyobb jelentdséggel bird virulenciafaktorainak
szamitanak. Az Ujabb kutatdsok szerint hozzajarulnak a béltraktus kolonizalasahoz, igy az
intimin mellett mint Gjabb adhézids faktorral lehet velikk szamolni. Az EHEC patotipus
legjelentdsebb képviseldinek szamito O157:H7 torzsekben e fimbridknak két operonjat
azonositottak: IpfA1 és IpfA2. Ezek homologjai megtaldlhatok szamos kiilonbozd szero- és
patotipusokba tartozo E. coli torzsben. Az LPF variansok elkiilonitheték egy nemrég publikalt
PCR alapu tipizal6o sémaval.

Jelen munkéankban 6sszesen 50 E. coli O157 torzset vizsgaltunk, melyek koziil 42 egészséges
szarvasmarha , 8 pedig beteg human eredetii volt. Hirom humdn eredetli E£. coli O157:NM
torzs szorbit bont6 (SF) volt, mig a tobbi térzs nem értékesitette a szorbitot (SNF). Célunk az
volt, hogy az eddig megismert virulenciafaktorok mellett jellemezziik az egyre nagyobb
jelentdséggel bird long polar fimbridkat is, felhasznalva a fent emlitett genotipizald rendszert.

Az 50 E. coli O157 torzs koziil 48 (96%) hordozott legalabb egy LPF operont. A 19 EHEC
O157:H7/NM (non-motil) torzs, valamint a 22 EPEC O157:H7 torzs (n=41, 82%) mindkét
LPF operont hordozta, az [pf41-bdl a 3-as allélt, az [pf42-bdl a 2-es allélt. Ezen kombinaci6 a
genotipizald rendszert leird kozlemény szerint is megbizhatdé markere a jellegzetes E. coli
O157:H7/NM szerotipusoknak. A 9 atipikus (stx-, eae-) torzs koziil 7 (14%) az IpfA2 1-es
alléljét hordozta, mely korabbi kozleményekben Ipfo;;; néven szerepelt, és tulnyomorészt
nem O157 torzsekben terjedt el. A maradék 2 atipikus torzsbdl (4%) LPF gén nem volt
kimutathato.

A fenti eredmények a kordbbi, haztartasi és virulencia géneken alapul6 vizsgalatokkal egytitt

tovabb erdsitik azon hipotézist, hogy az atipikus E. coli O157 torzsek egy vagy tobb 1j
leszarmazasi vonalat képviselnek az O157 torzseken beliil.

34



MTA Allatorvos-tudomanyi Kutatéintézete' Bakterioldgia
PTE Orvosi Mikrobioldgiai és Immunitastani Intézet?
Medizinische Hochschule Hannover®

HUMAN-PATOGEN ES KOMMENZALISTA PSEUDOMONAS AERUGINOSA TORZSEK
OSSZEHASONLITO GENETIKAI ES PATOGENETIKAI VIZSGALATA

Szmolka Ama', Emddy Levente', Lutz Wiehlmann®, Nina Cramer’ és Nagy Béla'

A Pseudomonas aeruginosa (P.a) human opportunista patogénként a legismertebb, de rendkiviil
valtozatos genetikai tulajdonsagainak koszonhetéen szamos életteret képes benépesiteni. Ugy az allati
szervezetben mint a kornyezetben megtalalhato, igy orvosi jelentosége mellett allatorvosi-, és
esetleges élelmiszerbiztonsagi fontossaga sem elhanyagolhaté. A P.a patogenitasaért felelés gének
nagy része nagyfoku variabilitdist mutatd kromoszomalis egységeken, un. genomi szigeteken és
mobilis elemeken helyezkedik el, fenntartva a virulencia- és egyéb tulajdonsagok atadasanak
lehetéségét. Ertelemszeriien nagy hangsuly helyez6dik a human torzsek genetikai vizsgalatara, de az
allati és a kornyezeti P.a izolatumokrol e tekintetben is még nagyon kevés ismeretiink van.

Ezen hiany részbeni potlasat céloztak az elmult évi beszamoloban ismertetett vizsgalataink, melyek
folytatdsaként felmeriilt annak igénye, hogy a rendelkezésiinkre all6 hazai human-, szarvasmarha,
valamint kornyezeti P.a torzsek konzervativ és variabilis génallomanyat, tovabba virulenciajat
Osszehasonlitsuk. Vizsgalatainkkal ugyanis kozelebb kertilhetnénk annak megvalaszolasdhoz, hogy a
kornyezeti és allati eredetli kommenzalista P. aeruginosa izolatumok genetikai hovatartozasuk ¢€s
pathogenetikai tulajdonsagaik alapjan jelenthetnek-e kdozvetlen, vagy kozvetett human-egészségiigyi
és élelmiszerbiztonsagi kockazatot.

Jelen munkaban human klinikai mintakbol és egészséges szarvasmarhakbol (bélsar, remese, tej)
szarmaz6, valamint mélykuti eredetii kdrnyezeti P. aeruginosa torzsek microarray-alapu geno- és
patotipizalasat végeztiik el és Osszehasonlitottuk a kapott génmintazatokat. A fenti hannoveri intézet
korabban kidolgozott, s itt alkalmazott, P. aeruginosa Tube-Array génkészlete a fobb konzervativ
kromoszomalis lokuszokat és a nagyfoku variabilitdssal jellemezhetd ismertebb genomi szigetek
génjeit egyarant lefedte, beleértve a fontosabb virulencia géneket is (Wiehlmann és mtsai, 2007). Az
egyes klonokat 13 génre vonatkozé SNP mintazat alapjan azonositottuk be.

A genetikai vizsgalatok eredményeként elmondhatd, hogy a fenti harom kiilonb6z6 eredetii csoport
(humén, bovin, kornyezeti) egymastol jol elkiiloniilt. Az SNP mintazatuk alapjan a vizsgalt P.
aeruginosa torzsek 22 klonra oszthatéak, melyek egy része nemzetkozileg ismert, de 14 koziiliik 0j
klon, mely egyelére csak a hazai kollekcioban talalhatd. Az egyes klonok jellegzetesen egységes
eredetlinek bizonyultak (eredet fiiggd klonalitas). A nem-human kldénok egy részét viszont korabban
human cisztas fibrdozis esetekbdl izolalt torzsekben is azonositottak, mely azonnal folveti a torzsek
human-egészségligyi jelentéségének lehetdségét.

A genetikai vizsgalatokat kdvetden a harom kiilonb6z6 eredetii csoport 3-3 torzsének tiidé- és 1ép
invazids készségérdl valamint letalitasardl — egér tiido modellben végzett vizsgalatokkal - szereztiink
informacidt. Az egér kisérletek szerv invazids és letalitasi adatai - a genetikai eredményekkel
Osszhangban - a kornyezeti eredetli P.a torzsek lényegesen alacsonyabb virulencijat, valamint, a
human-, és bovin P.a toérzsek kozel azonos virulenciajat jelezték.

Eddigi adataink szerint, a vizsgalt bovin eredeti (kommenzalista) P. aeruginosa izolatumok koziil

egyesek, genetikai hovatartozasuk és patogenetikai tulajdonsagaik alapjan, kozvetlen, vagy kozvetett
human-egészségligyi és élelmiszerbiztonsagi kockazatot jelenthetnek.
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