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Bevezetés

Tudomanyi iranti érdeklédésem még egyetemi hallgatoként a vadegészségligy teriiletén indult.
TDK dolgozataimat vadmadarak himldvirus fertézése és allatkerti madarak tiidomikoézisanak
témakoreiben készitettem. Allatorvosi diplomam kézhezvétele utan a vadegészségiigyi vonalon
maradva a tularémiat vélasztottam kutatasi teriiletemnek a SZIE Allatorvos-tudoméanyi Kar
Jarvanytani és Mikrobiologiai Tanszékén. PhD értekezésemet 2011-ben védtem meg ,,A
tularémia 6kologiajanak vizsgalata és Francisella tularensis torzsek 6sszehasonlito elemzése”
ciml dolgozatommal. Doktori kutatdsaim soran érdeklédésem egyre inkdbb a zoonotikus,
allatot és embert egyarant megbetegiteni képes, baktériumok fel¢ fordult. 2012-ben sikeriilt
elnyernem a Magyar Tudomanyos Akadémia fiatal kutatoknak kiirt, nagy presztizsi Lendiilet
palyazatat, aminek segitségével sajat kutatocsoportot alapithattam az MTA ATK Allatorvos-
tudomanyi Intézetében ,,Zoondtikus Bakteriologia és Mycoplasmatologia” névvel.

Folytattuk tularémia kutatasainkat, az allategészségiigy teriiletén a vilag egyik vezet6 tularémia
laboratériumava, kutaté mithelyévé valtunk. Ennek egyik elismerése volt, hogy 2015 és 2018
kozott laboratoriumunk a vilag egyetlen OIE (Word Organization for Animal Health) tularémia
referencia laboratériumaként is funkciondlt. Vizsgélatainkat egyuttal kiterjesztettiik a
brucellozis, a Q-laz és a 1épfene teriileteire is. Idével azonban kutatasaink sulypontja egyre
inkdbb a mycoplasmatologia iranyéba tolodott. A 2019-ben elnyert Elvonal palyazatom is a
Mycoplasma fajok vizsgalatat célozza. Jelenleg tizenot f6s csoportom kutatasainak 80%-a a
mycoplasmatologia teriiletét fedi le.

Véleményem szerint legjelentdsebb tudoményos eredményeim az utdbbi évek
mycoplasmatoldgiai kutatasaibol szarmaznak. Egy-egy vizsgalatot azonban csak egyszer illik
Uj tudoményos eredményként elszamolni, €s mivel nem szeretném a PhD hallgatoim eldl
»elvenni” a kutatdsi eredményeket, ezért korai post-doc idészakom brucellozis és Q-laz
teriiletén végzett munkaihoz nyualtam vissza az MTA doktori értekezés elkészitéséhez. Ezek
jellemzéen nem megtervezett kutatdsok voltak, hanem tobbségében az élet kinalta varatlan
lehetdséget ragadtuk meg, és dolgoztuk fel kivancsisagtol vezérelve tudomanyos szemszogbol.
A kezdeti csalodottsdgomat szerencsére karpotolta a dolgozat megirdsa soran érzett nosztalgia,
az egykori élmények Ujra élése, amikor még gondtalan kutatoként idém zomét a terepen és a
laborasztal mellett tolthettem, nem pedig a szamitogép monitorja eldtt gérnyedve irdnyitottam

egy nagy csoport mindennapi tigyeit.
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Anyag és Mddszer
A brucellozis vizsgalatanak anyag és modszertana

Immunhisztokémiai (IHK) vizsgalatokat végeztiink B. abortus specifikus (S tipust Brucella
fajok), B. canis specifikus (R tipusu Brucella fajok) hiperimmun nyul és B. suis specifikus (S
tipusu Brucella fajok) hiperimmun egér savo segitségével. Az utobbi kett6t magunk allitottuk
eld.

A Klinikai mintakat (tampon, szovet, vér) Brucella szelektiv vagy véres agarra oltottuk. A
vérmintakbol kazeinpepton-szojapepton tartalmu folyékony tapkozegbe is inokulaltuk.
Standard mddszerekkel vizsgaltuk a kitenyészett torzsek tenyésztési, morfologiai és biokémiai
aktivitasat valamint CO2- és HoS-termel6 képességét, illetve, hogy novekednek-e tionint és
fukszint tartalmazo taptalajokon, 5% CO> jelenlétében vagy hianyaban. Az API 20 NE teszt, a
referencia savok és a BioLog rendszer segitségével is karakterizaltuk az izolatumokat.
Meghataroztuk a B. ovis torzsek autoagglutinacios képességét.

A savo mintakat R- és S-teleptipusti Brucella fajokra specifikus targylemez agglutinacios
probaval (RSAT), Rose-Bengal teszttel, csdagglutinacidval, komplement kotési probaval (KK)
¢és enzime-linked immunosorbet assay-vel (ELISA) vizsgaltuk.

A Brucella fajok kimutatasara a kiilonb6z6 klinikai mintakbol konvencionalis és egy valos ideji
PCR rendszereket hasznaltunk. A ,,Bruce-ladder”, a ,,Suis-ladder” és pontmutaciok vizsgalatan
alapulo modszereket alkalmaztuk az izolalt baktériumtorzsek azonositasara. A B. ovis torzsek
vizsgalata soran az omp31 gén nagyobb darabjanak az felsokszorozasa céljabol egy uj PCR
rendszert terveztiink.

Két féle MLVA rendszert hasznaltunk a kiilonb6z6 Brucella torzsek 6sszehasonlitd genetikai
vizsgalatara. Az B. canis torzsek elemzésére a 15 variable-number tandem repeat (VNTR)
régiot vizsgaldo modszer altalunk tovabbfejlesztett valtozatat hasznaltuk. A tobbi faj vizsgalata
soran egy 16 VNTR régiot elemz6 modszert és annak alpaneljeit vettiik igénybe. A torzsek
kozotti evoltcids kapcesolatokat neighbor-joining mddszerrel vizsgalatuk a MEGAG6 program
segitségével és a goeBURST algoritmus felhaszndldsdval minimum spanning torzsfat
készitettink a Phyloviz programmal. A klasszikus PCR termékeken Sanger szekvenalast
végeztiink és Uj generacids szekvenalasi modszert (lon Torrent) hasznaltunk a B. microti
izolatum genomjanak bazis sorrend meghatarozasahoz. A B. ovis torzs vizsgalata soran sodium

dodecyl sulfate-polyacrylamide gel elektroforézist (SDS-PAGE) végeztiink.
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A Q-laz vizsgalatanak anyag és modszertana

Az IHK vizsgalat soran a C. burnetii kimutatdsara nyalban termelt hiperimmun savot
alkalmaztunk.

Az allati eredetli vérmintak szerologiai vizsgalata soran KK probat és ELISA vizsgalatot
végeztiink. Az emberi savo mintakat mikro-immunofluoreszcencia teszttel (MIF) vizsgalatuk.
A minték sziirésére a genomban tobb kopiaban jelen 1évo 1S1111 gén szakaszt célzo TagMan
tipusu valods idejiit PCR rendszert hasznaltuk.

A PCR pozitiv mintdk genotipizalasara két modszert alkalmaztunk. Az egyik egy 10 kitoltd
régiot vizsgald multi-spacer typing (MST), mely egy kozepes felbontod képességli modszer, ami
egymastol relative tavoli rokonsagban 4ll6 torzsek sszehasonlitisara, evoltcios kapcesolataik
feltarasara alkalmas. A masik alkalmazott genotipizalé modszer egy 6 16kuszon alapuld6 MLVA
volt, ami egymassal kozeli rokonsagban allo torzsek kozotti finom genetikai kapcsolatok
feltarasat is lehetové tevo rendszer, ami igy kivéaloan alkalmas akar jarvanytani nyomozas

céljara is.
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Kutatasi eredmények bemutatasa

A brucellozis jarvanytananak vizsgalata

Mezei nyul (Lepus europaeus) brucelldzisanak vizsgalata

Harom vadaszati idény alatt 510 mezei nyulat (Lepus europeus) vizsgalatunk meg Rose-Bengal
proba segitségével, melyek koziil 5 bizonyult szeropozitivnak. A korbonctani vizsgalat soran
sargas-fehér elhaldsos gocokat talaltunk az allatok 1€pében, tovabba néhany esetben a tiidoben,
a vesében, a méhben és a majban. A granulomak kozpontjat néhany heterofil granulocitat és
bazofil tormeléket tartalmazo eozinofil massza toltotte ki, melyet széles zondban hamsejtek
hataroltak, néhany heterofil granulocitdval és Langhans tipust oriassejttel kiegésziilve. Az ezt
kortloleld zonat hamsejtek, nagy szamban heterofil granulocita, kozepes mennyiségben
limfocita ¢és néhany fibrocita hatarolta. Minden szeropozitiv allatban kimutattunk
immunfestédést az IHK vizsgalat soran. Kevéstdl kozepes mennyiségben észleltiink B. suis
antigént a gocok kozépso részét képezd tormelékben és az extracelluldris izzadméanyban. A B.
suis sziirkésfehér, 1 mm atmér6ji telepeit izolaltuk mind az 5 szeropozitiv esetb6l 4 napos
inkubalas utan.

Korabbi kiilf6ldi kutatasok soran B. suis-szal fert6zott mezei nyulakban azt talaltak, hogy a
makroszkopikus és mikroszkopikus gocok els@sorban az ivarszervekben és a majban fordulnak
elé. Ehhez hasonld elvaltozasokat a sajat vizsgalataink soran is tapasztaltunk, de a kiilfoldi
kutatasokkal ellentétben mi a 1épben észleltiik a legmarkénsabb elvaltozast, hasonldan a korabbi
hazai vizsgélatokhoz. A korszdvettani vizsgélat soran kézponti elhalt tartalommal rendelkezd
granuldmadkat talaltunk, melyhez hasonl6 elvaltozasokat tobb korokozo is képes eldidézni a
mezei nyulban, ezért tovabbi kiegészitd laboratoriumi vizsgalatokra van sziikség a brucellozis
megallapitasdhoz. Vizsgalataink soran elsdként fejlesztettiink €s hasznaltunk IHK eljarast a
mezei nyulak B. suis fert6zésének a kimutatasara. Az IHK modszer érzékenysége és
specificitisa megegyezett a baktérium izolalaséval.

Habar csak kis mintaszamon tudtuk a vizsgalatainkat elvégezni, ezek alapjan ugy tlinik, hogy
az IHK eljaras egy megfelelé diagnosztikai modszer a mezei nyulak B. suis okozta

megbetegedésének a megallapitisara.
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Az omp31 gén természetes gatlasa IS711 beékel6dés kovetkeztében B. ovis-ban

Egy B. ovis elleni szelekcidos mentesitést hajtottunk végre egy 2400 anyajuhot és 93 kost
szamlalo merinod juhdszatban. A mentesités folyamata 8 honapig tartott, mialatt 42 szeropozitiv
kost sziirtiink ki, kiilonitettiink el, majd vagtunk le. A le6lt kosok heréjébdl és mellékheréjébol
végzett tenyésztés soran egy kiilonleges tulajdonsagokkal rendelkezé B. ovis torzset (Bol0)
izolaltunk. A B010-es izolatummal fertdzott kos a vizsgalatok soran ELISA és PCR pozitivnak
bizonyult. A korbonctani, korszovettani vizsgalat soran kronikus, difftz, gennyes
mellékheregyulladast lattunk, a herében pedig talyogok és idiilt limfo-hisztiocitas gyulladast
észleltiink. Az THK vizsgalat soran nagy mennyiségii Brucella antigént mutattunk ki. A Bo10-
es torzs telepei 1 nappal kés6bb (4. napon) jelentek meg az izolalas soran, mint a tobbi mintabol
kitenyészett torzsek. Klasszikus biokémiai tulajdonsagai megegyeztek a tobbi torzsével, de a
Bol10-es izolatum nagyon gyengén agglutinalt R savoval, a Biolog rendszer B. suis-ként
azonositotta €s erds autoagglutinacids képességgel rendelkezett. A Bol0-es torzs a ,,Bruce-
ladder” multiplex PCR soran az omp31 gént célz6 PCR-ben a B. ovis-ra jellemz6 1071 bp
nagysagu termék helyett egy kozel 1915 bp nagysagh terméket adott, amirdl szekvenalas utan
kideriilt, hogy magaba foglalt egy 842 bp hosszl inzerciot, az IS711-et. Az IS711
koto hely elé (-10 boksz/Pribnow box) €és 388 nuklotidnyira a BOV A0367 16kusz utan. Az
SDS-PAGE soran a Bo10-es torzsben hianyzott az Omp31 fehérje méretének megfelel6 31 kDa
méretii termék, mig a tobbi B. ovis izolatumban jelen volt.

A vizsgalat sordn els6ként allapitottuk meg az 1S711 egy eddig ismeretlen elhelyezkedését a B.
ovis genomjaban. Eredményeink alapjan feltételezhetd, hogy az IS711 B. ovis-ban egy
helyvaltoztatasra képes aktiv transpozon. A B010-es torzs lassabb ndvekedési képessége,
autoagglutinacios tulajdonsaga, az 1S711 genombeli elhelyezkedése és a jellemz6 31 kDa
nagysagi fehérje hidnya alapjdn megalapozottan feltételezhetjiik, hogy az omp31l gén
természetes inaktivaciojat észleltiik B. ovis-ban.

Osszefoglalva egy természetes koriilmények kozott kialakult, IS711 beékelddés altal eldidézett

omp31 gén inaktivaciot volt szerencsénk felfedezni egy virulens B. ovis torzsben.



dc_1740 20

B. canis fertozés els6 hazai megallapitasa

Egy magyarorszagi, 31 kutyat szamlald tenyészet tulajdonosa 8 honapon &t jelentkezo
szorvanyos szaporodasbiologiai zavarokat és vetéléseket kovetGen intézeti diagnosztikai
vizsgalatra kiildott egy vetélt magzatot és magzatburkot, amib6l B. canis-t tenyésztettiik ki. A
magzatburok korszovettani vizsgalata soran elhaldsos gyulladést, az IHK vizsgalattal pedig a
trofobalszt sejtekben nagy mennyiségben B. canis-t figyeltiink meg. A 31 kutya koziil 7 allat
(23%) bizonyult szeropozitivnak a RSAT prébaban, mig a vér-, hiively- és toroktampon mintak
bakteriologiai vizsgalata soran 3 allatbol (10%) sikeriilt a B. canis-t kitenyészteni. Hat
elaltatasra keriilt allat mindegyikében korszovettani elvaltozasok voltak megfigyelhetdk, mig
az IHK és kozvetlen PCR vizsgalatok csak egy-egy esetben adtak pozitiv eredményt.
Vizsgalatainkhoz hasonldan hosszu ideig fennall6 szaporodasbiologiai tiinetekrdl szamoltak be
kiilfoldi szerzék is B. canis jarvany esetén. Kutatasunk soran a vizsgalt kutyak koziil
legnagyobb aranyban a RSAT mutatott pozitiv eredményt. Az esetek 4/7 (57%)-aban
szubklinikai fertézést allapitottunk meg, amely eredmény hasonlé a szakirodalomban
leirtakkal. Esetiinkben a szeropozitiv egyedek aranya (23%) alacsonyabb volt, mint egy hasonld
kilfoldi vizsgalat soran. A szerologiai statusz két esetet kivéve mindegyik kutyanal valtozott
az 1d0 folyaman. A szeroldgiailag pozitiv allatoknak kevesebb mint a fele volt pozitiv a
baktérium tenyésztés soran, aminek az oka az intermittalo bakterémia. Korabbi vizsgalatokhoz
hasonléan mi is Uigy talaltuk, hogy a biokémiai vizsgalatok és a szénforras hasznosités vizsgalat
onmagaban nem alkalmasak a B. canis és B. suis elkiilonitésére. A ndvekedési tulajdonsagok
alapjan egyediil a telepmorfologia volt 6nmagéaban is alkalmas a két faj differencialasara. Még
a kifinomultabb molekularis bioldgiai modszerek, mit példaul a ,,Bruce-ladder” modszer is
elbukott a faj meghatarozéasaban, amelynek a kozeli rokonsdg a magyardzata. Az egyértelmii
azonositashoz végiill az 5 pontmutacié kimutatisan alapuldé molekuléris biologiai modszer
bizonyult megfelelonek. Az esetek tobbségeében a baktérium direkt kimutatasa PCR reakcioval
sikertelen volt. Ezen eredmények figyelembevételével egy 0j PCR eljaras kidolgozésa, vagy
mas szervmintak vizsgalata megfontoland6. A kutyakban és a magzatburkokon talalt szovettani
elvaltozasok, valamint az IHK eredmények a korabbi cikkekben leirtakhoz hasonloak voltak.
Osszefoglalva a jarvanytani koriilmények és a modern diagnosztikai vizsgalatok
alkalmazasaval hazankban el6szor allapitottuk meg B. canis okozta vetélést egy
kutyatenyészetben. Szamos modszer (szeroldgia, vérmintdk és nemi valadékok bakteriologiai
vizsgalata) egyidejli és ismétlddd alkalmazasa sziikséges az €16 egyedek fertdzottségének a

megallapitasdhoz.
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A B. canis gazdafajon beliili evolucidja a jarvany soran

A B. canis jarvany soran 8 torzset izolaltunk a kutya tenyészet kiilonb6z6 kutyaibol. A 15
vizsgalt VNTR lokusz koziil 10 nem mutatott kiillonbséget a vizsgalt torzsek kozott. A VNTR3
7 izolatum esetében megegyezett, mig egy izolatum esetében nem volt jelen (0 allélt adott), igy
ezt azt allélt monomorfnak tekintettiink a vizsgalatunk soran. A VNTR1 és a VNTR30 egy
ismétl6do egységnyi inzercidt tartalmazott az egyik izolatum (C6) esetében. A VNTR2 és
VNTR33-as markerek nagy valtozatossagot mutattak a nyolc izoldtumban. Alternativ allélok
jelenlétét is kimutattuk a VNTRI, 2 és 33 esetében. Tiz eset koziil nyolcban olyan alternativ
allélt észleltiink, ami egy masik izolatumban els6dleges allélként szerepelt. Ha az els6dleges és
masodlagos allélokat egyarant bevontuk az elemzésbe, akkor jelentds genetikai
hasonlosagot/atfedéseket mutattunk ki az egyes torzsek kozott. Az alternativ allélok szerepének
a megjelenitésére a korokbol és vonalakbol allo torzsfak helyett alkalmasabbnak talaltuk felho-
szerl abrazolast. A nyolc izolatum a filogenetikai vizsgalat soran harom agra tagolodott. A
nyolc izolatum koziil hat egyedi genotipussal rendelkezett. Ugyanabbdl a kutyabol, de
kiilonb6z6 idOpontban vagy szervbdl izolalt térzsek egymastol elkiiloniilve helyezkedtek el a
torzstan.

Az MLVA segitségével genetikai kiilonbségeket tudtunk kimutatni més modszerekkel
egyébként megkiilonbozhetetlen izoldtumok kozott, melyek kiilonbdzd egyedekbdl, vagy
ugyanazon allat kiilonb6zd szerveibdl szdrmaztak. Eredményeink alapjan valoszinisithetd,
hogy a kiilonb6z6 egyedekbdl izolalt B. canis torzsek k6zos 6stél szarmaznak, ami nem sokkal
korabban keriilhetett be az allomanyba, majd gyors in vivo genetikai valtozasokon ment
keresztiil. A C1 torzs a vizsgalt szuka kutya magzatabol lett izolalva jiniusban. Ez a torzs kozeli
rokonsagban all a C2 és 3 torzsekkel, melyek a ndstény kutya vérébdl és hiivelyébdl izolaltunk
juliusban. Ehhez hasonléan in vivo evolicid6 mutathatdé ki a kan kutyabdl juliusban és
augusztusban izolalt C4 és C5 torzsek kozott. Ugyancsak in vivo mutaciot észleltiink a kolyok
kutyabol kitenyészett C6, 7 és 8 izolatumok kozott. Kiilondsen fontos része volt a munkanknak
az alternativ allélok vizsgalata, melyek aztan elsddleges allélla 1épnek eld mas torzsekben és
ezzel mutatjak a genetikai valtozas folyamatat az MLV A vizsgélat soran.

Ez az elsé olyan vizsgalat, mely finom felbontd képességli genetikai vizsgdld modszerrel
feltarta egy B. canis jarvanybol szarmazo torzsek rokoni kapcsolatait. Kimutattuk, hogy tobb
VNTR lokusz gyorsan mutalodik a B. canis-ban és alternativ allélok jelenhetnek meg.
Igazoltuk, hogy a B. canis akar igen rovid iddintervallumon beliil is képes genetikailag valtozni

a gazdaszervezetben.
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B. microti els6 izolalasa vaddisznobdl (Sus scrofa)

Egy Rajka melletti vadaszat soran elejtett vaddiszno all alatti nyirokcsomojabol B. microti
torzset izolaltunk. A nyirokcsomd korbonctani, korszovettani €¢s IHK vizsgalata soran nem
tudtunk kortani elvaltozast kimutatni. A nyirokcsomobol kézvetleniil Brucella szelektiv agarra
tortént kioltas negativ eredménnyel zarult, de a Brucella szelektiv taplevesben tortént elédusitas
utan sikerrel izolaltuk a korokozot. A kezdetben atlatszo, tiszurasnyi, krémes allaga telepek
barna szinezddést mutattak 3 napos inkubalds utan. A kitenyésztett baktérium Gram-negativ,
Koster-pozitiv, kokkoid-palca volt, katalaz, oxidaz és ureaz aktivitast mutatott, de HoS-t nem
termelt. Novekedett 20 pg/ml tionin és bazikus fuxin jelenlétében és CO2-t nem igényelt a
szaporodasahoz. Erésen agglutinalt A és M savokkal, de R savoval nem reagalt. Az API 20 NE
teszt Ochrobactrum anthropi-ként azonositotta 99,9%-0s valdszintiséggel. A kitenyészett
torzset B. microti-ként (HUN-Bmi-01) azonositottuk a tovabbfejlesztett ,,Bruce- és Suis-
ladder” modszerekkel. Meghataroztuk a torzs inkomplett teljes genom szekvenciajat, melyet
SRP053188 azonositoszamon elhelyeztiink a GénBankban. Osszehasonlitottuk a kapott genom
szekvenciat a GénBankban talalhato B. microti referencia genom szekvenciaval és 19 nuklotid
eltérést azonositottunk az 1-es ¢és 11-et a 2-es kromoszoman a két torzs kozott. Az MLVAI16
vizsgalat soran egy uj, eddig nem ismert B. microti profilt azonositottunk.

Az eredmények alapjan ugy tlinik, hogy a B. microti endemikus Ko6zép-Eurdpaban.
Feltételezésiink szerint a vaddiszné egy ragcesald vagy allati tetem (pl. pocok, roka)
elfogyasztisa soran, vagy egyszerlien csak a foldet tarva fertdzddhetett a torzzsel.
Elképzelhetdnek tartjuk, hogy a vaddiszné egyfajta rezervodar szerepet is betolthet, ami képes a
kornyezetben fenntartani és terjeszteni a B. microti-t. A telepmorfologiai, novekedési és
biokémiai tulajdonsdgai a kitenyészett torzsnek, beleértve az izoldlas 3. napjan megjelend
barnas szinii pigmentaciot megegyeztek a kiilfoldi szerzok altal az elsé B. microti torzsrol leirt
tulajdonsagokkal. Az agglutinacids profilja azonban egyedi volt. A cseh mezei pocok eredetii
¢s a hazai vaddisznobdl szarmazo B. microti térzsek inkomplett teljes genom szekvenciajanak
az Osszehasonlitasa soran felfedezett csupan 30 pontmutacié meglepden kevés, ami arra enged
kovetkeztetni, hogy igen nagy lehet a B. microti torzek kozott a genetikai hasonlosag Kozép-
Eurdpéban. A nagy mutacios rataval rendelkez6 VNTR lokuszokra fokuszalo MLV A vizsgélat
sordn azonban a vaddisznobol kitenyészett torzs jol elkiiloniilt a kdérnyezd orszagokbol
szarmazo6 mezei pocok, roka és talaj eredetli izolatumoktol.

Eredményeinket Osszefoglalva elmondhatjuk, hogy elséként mutattuk ki a B. microti-t

vaddisznobdl és elséként izolaltuk Magyarorszag teriiletérdl.
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Sertés, vaddiszno és mezei nyul eredetii B. suis 2-es biotipusu térzsek
o0sszehasonlito genetikai vizsgalata

A 68 magyarorszagi torzs MLVA16 vizsgalata soran 55 genotipust kiilonitettiink el, melyek
koziil 45-6t csak 1-1 izolatum képviselt, mig a maradék 23 torzs 10 db 2-3 fés csoportba
sorolodott. A 203 vizsgalt eurdpai B. suis 2-es biotipust torzs kozott 167 genotipust
kiilonboztettiink meg. Az MLVA vizsgalat eredményei alapjan a hazai B. suis 2-es biotipus
populaci6 rendkiviil heterogén. Osszesen kilenc MLVAS és tizennégy MLVAI1 genotipust
azonositottunk, melyek koziil 6t MLVAS (108, 109, 118, 119 és 120) és kilenc MLVA11 (213-
221) 0j genotipusnak bizonyult.

A hazai mezei nyul és vaddiszn6 eredetii torzsek két, genetikailag €élesen elkiiloniilt csoportot
alkottak. A hazai vaddiszné eredetli torzsek esetében nem talaltunk 0sszefliggést a genotipus és
a hazai torzsek orszagon beliili eredete kozott. Ugyanabba a genotipusba tartozd torzset
kimutattunk az orszag nyugati €s keleti rész¢ébdl egyarant, de azonos foldrajzi eredetli térzsek
kozott tobb, kiilonbozé genotipust is megfigyeltiink. Az egyes hazai torzsek izolalasanak ideje
¢s genotipusa kozott nem talaltunk Osszefiiggést. A kiillonbozé eurdpai mezei nyul eredetii
torzsek (Franciaorszag, Lengyelorszag, Magyarorszag, Németorszag, Svajc) egymashoz kozel
helyezkedtek el az MLV A11 térzsfan, de ezen a nagyobb csoporton beliil nem talaltunk tovabbi
csoportosulast a torzsek kozott a foldrajzi eredetiik alapjan. Ezzel szemben az eurdpai szinten
a vaddiszno eredetli torzsek genotipusa tobbnyire foldrajzi lokalizaciét mutatott. Az Ibériai-
félszigetrdl szarmazd valamennyi vaddisznd és hazi sertés eredetli torzs egy csoportba
sorolodott. A német vaddisznokbol és sertésekbdl kitenyészett izolatumok valtozatos
genotipusokkal rendelkeztek €s tobbnyire a magyar vaddiszn6 és sertés eredetii torzsekkel
mutattak rokonsagot. Az eurdpai és hazai izolatumok MLVAI6 vizsgalata sordan azt
tapasztaltuk, hogy egy horvat sertés és egy magyar vaddiszno eredetii izolatum genotipusa
megegyezik. Ez az eredmény egyrészt megerdsiti a fertdzés terjedését a vaddiszno és hazi sertés
allomanyok kozott, masrészt utal a korokozo hatarokon ativeld terjedésére az allatok vandorlasa
vagy attelepitése révén.

Egyes B. suis 2-es biotipust torzsek sokkal inkabb a mezei nyulakhoz, mind a vaddisznokhoz
adaptalodtak. Az eurdpai vaddisznd eredetli torzsek elsdsorban foldrajzi eredetiik alapjan
csoportosultak a torzsfan. A sertés eredetlieck nem alkottak kiilonallo csoportot, hanem egyes
izolatumok a vaddiszno, mig masok a mezei nyul eredetii torzsekkel mutattak rokonsagot. Ezek
az eredmények alatdmasztjadk azokat a korabbi feltételezéseket, hogy mind a vaddisznd, mind a

mezei nyul populaciok a szabadon tartott sertés allomanyok fertézési forrasai lehetnek.
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Teve eredetii B. melitensis torzsek osszehasonlito genetikai vizsgalata

Az MLVAS vizsgalat alapjan az Egyesiilt Arab Emiratusokbdl szarmazo 15 vizsgalt B.
melitensis torzs 5 kiilonb6z6 genotipusba sorolodott, melyek koziil kettd Gj tipusnak bizonyult.
Az MLVALI és 16 vizsgalat soran tovabbi alcsoportokat hatdroztunk meg, az elébbivel hét, az
utobbival tiz genotipust kiilonitettiink el. Az Egyesiilt Arab Emiratusokbol szarmazo térzsek
két 6 genetikai kladba, a kelet-mediterran és az afrikai kladba sorolodtak. Az emiratusi teve
eredetli torzsek a helyi vad és hazi kér6dzokbol szarmazé izolatumokkal vagy akar a vilag mas
részeirdl szarmazo torzsekkel mutattak genetikai rokonsagot. Ugyan limitalt szamu (11) tevébdl
szarmaz6 izolatumot vizsgaltunk, azok a tevék foldrajzi eredete vagy a mintavétel datuma
szerint kisebb genetikai csoportokat alkottak.

Eredményeink alapjan feltételezziik, hogy négy kiilonboz6 forrasbol érkezett B. melitensis torzs
a vizsgalt telepre és ezek koziil kettd 1) MLV AS8 genotipusnak bizonyult. Az elsé két esetben a
Szaud-Arabiabol és Szudanbol importalt tevékkel keriilt be a fertdzés az alloméanyba. Az
afrikai kladba tartozo B. melitensis térzsek megjelenéséhez az Egyesiilt Arab Emiratusokban.
Mindkét esetben sikeresen mentesitették az allomanyt. Az utdbbi két fertézodés forrasa nem
teljesen tisztazott, de feltételezhetd, hogy az Egyesiilt Arab Emiratusokban széles kdorben
elterjedt ¢l6lény (kiskérddzd, vadallat) lehet a korokozo rezervoarja. A telep korbekeritett €s
szigorl jarvanyvédelmi intézkedésekkel rendelkezik. Idonként azonban vadallatokat (pl.:
gazellakat) lehet latni a telep kozelében, a keritésen kiviil, amik esetleg a brucellozis fertdzési
forrasai lehetnek. Ezt a feltételezést tamasztja ala, hogy ugyanezt B. melitensis genotipust
sikeriilt kimutatni Dubai tavolabbi részeibdl szarmazo kecske és tejeld szarvasmarha mintakbol
is.

Osszefoglalva az MLVA segitségével sikeresen feltartuk az egyes teve eredetii B. melitensis
torzsek kozotti genetikai rokonsagot és eredményeink hozzajarulhatnak a korokozo elleni

sikeres védekezéshez az Egyesiilt Arab Emiratusokban.
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A Q-laz jarvanytananak vizsgalata

A C. burnetii prevalenciaja Magyarorszagon: tejel6 szarvasmarha allomanyok,
juhaszatok, kereskedelmi forgalomban kaphato tejek és kullancsok felméro
vizsgalata

A tejeld szarvasmarha allomanyokban atlagosan 19,33%-0s egyed szintli szeropozitivitast
¢észleltiink a KK vizsgalatok soran. Az esetek tobbségében (15,7%) alacsony (1:10-1:40), mig
kisebb hanyadaban (3,7%) magasabb (< 1/80) titer értékeket tapasztaltunk. A vizsgalt juh
allomanyokban KK vizsgéalattal nem tudtunk szeropozitivitast kimutatni. Az ELISA
vizsgalatok soran a szarvasmarha és juh allomanyokban 38,0%-os és 6,0%-0s egyedi
szeropozitivitast és 100,0%-o0s és 60,0%-os allomany szinti pozitivitast detektaltunk. A tej
mintak valos ideji PCR vizsgalata soran 8,7% (Ct 24,2-36,8) C. burnetii tiritést mutattunk ki
szarvasmarhaban és 4,0%-ot (Ct 34,5-35,1) juhban. A tanktej mintak vizsgalata soran a tejeld
szarvasmarha allomanyok 66,7%-a (Ct 32,6-36,8) bizonyult Q-1az pozitivnak. A C. burnetii
DNS-ét a vizsgalt 9 kereskedelmi forgalomban kaphat6d pasztérizalt tej koziil 8-bdl sikeriilt
kimutatnunk (Ct 27,7-34,8). Az 5402 kullancs C. burnetii specifikus valos idejii PCR vizsgalata
negativ eredménnyel zarult.

Eredményeink ugyanakkor alatdmasztjak a koradbbi megfigyeléseket, miszerint a KK proba
érzékenysége elmarad az ELISA vizsgalatétol. A KK proba elonye azonban, hogy a titer értékek
alapjan konnyen elkiilonithetd egymastdol a heveny és a kronikus fertézés. A tejeld
szarvasmarha allomanyokban tapasztal egyedi és allomany szintli szeroprevalencia értékek
meghaladtdk a nemzetkozi atlagot (20,0% és 37,7%). Ennek egyik magyarazata az lehet, hogy
a korabbi felmérd vizsgdlatokat még akkor végezték, amikor csak kevésbé érzékeny
diagnosztikai modszerek (Pl: KK proba) alltak rendelkezésre. Ezt a feltételezést tamasztja ala
a tanktej mintdk PCR vizsgélati eredménye, mely soran hasonl6 allomanyszintli prevalencia
érteket kaptunk, mint mas kutatok. A C. burnetii hazai juh alloméanyokban tapasztalt allomany
szintli eléfordulasa szintén meghaladta a nemzetkozi atlagot (25,0%), mig az egyedi szintii
prevalencia elmaradt a kiilonb6z6 orszagokbdl jelentett értékektdl (15,0%). Eredményeink
alapjan azt feltételezziik, hogy a kullancsok Hollandidhoz hasonléan nem jatszanak fontos
szerepet a Q-14z hazai jarvanytanaban.

Az adekvat prevalencia adatok elengedhetetlenek a megfeleld jarvanyvédelmi intézkedések
meghozataldhoz, ezért vizsgalatunk soran Magyarorszagra vonatkozdan igyekeztiink alapvetd

prevalencia adatokat szolgaltatni a C. burnetii fertézottség elterjedésére vonatkozoan.
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Hazai allati és emberi eredetii C. burnetii torzsek 6sszehasonlit6 genetikai
vizsgalata

Hat szarvasmarha és 6t juh minta MST vizsgalata soran egy 0j (ST37) és két kordbban leirt
(ST20, ST28) szekvencia tipus (ST) eléfordulasat mutattuk ki Magyarorszagon. A tizenegy juh
¢s szarvasmarha minta MLV A vizsgalata sordn 6t genotipust kiilonitettiink el, melyek koziil
kettd uj tipusnak bizonyult. A szarvasmarha mintak harom MLVA tipusba (I, J, M) sorolddtak,
mig a juh mintak adtak a két 0j genotipust (AF és AG). Az emberi mintanak a relativ magas
DNS koncentracié (Ct 28,31) ellenére is csak részlegesen sikeriilt elvégezni a genotipizalasat.
MLVA tipusuktol fiiggetleniil valamennyi szarvasmarha eredetli minta 20-as szekvencia tipusu
C. burnetii torzset tartalmazott. A juh eredetl torzsek két MST tipusba sorolddtak. A 28-as
szekvencia tipust adtak az AG MLV A profilt térzsek, mig az Gijonnan javasolt 37-es szekvencia
tipusba az AF MLVA profilt toérzsek sorolodtak. Tehat Osszefiiggést talaltunk a torzsek
gazdafaji eredete és genotipusa kozott.

Az ST20-as genotipus széleskorii elterjedtségét tapasztaltuk vilagszerte, kimutattak
szarvasmarha tejbol, kecske méhlepénybdl, human diagnosztikai mintabol €s talaj mintakbol
Az ST20-as genetikai mikrovariansait is kimutattdk a Fold kiilonb6zd részeirdl. Az I, J és M
MLVA genotipusokat azonositottak szarvasmarha tejben és tejtermékekben Eurdpa és a vilag
kiilonboz6 orszagaiban. Kovetkeztetésként elmondhatjuk, hogy ugyan a 20-as szekvencia
tipust C. burnetii torzset elsdsorban szarvasmarha eredetli mintakbol mutattak ki, idonként mas
gazdafajban is azonositottak. A 28-as szekvencia tipusu térzseket korabban juh, szarvasmarha,
Hyalomma sp. kullancsbol és emberi vérmintakbol mutattak ki Kazahsztanban. Az ST37 az
ST8, ST9, ST10, ST27, ST28 és ST31 genotipusokkal mutat kozeli rokonsagot, melyek
jelenlétét emberekben, juhokban és kecskében mutattdk ki a vilag szdmos pontjan. A
vizsgalataink soran Ujonnan leirt AG és AF genotipusok kozeli rokonsdgot mutatnak a szintén
Européban juh, kecske és emberi mintakbdl leirt AA és T varidnsokkal. Sem az MST, sem az
MLVA vizsgalat soran nem tudtunk genetikai rokonsagot kimutatni a hazai C. burnetii térzsek
¢s a 2007-es hollandiai jarvanyt okozé izoldtumok (ST33) kozott.

Eredményeink alap adatokat szolgaltatnak a magyarorszagi C. burnetii populacidé genetikai
sokszinliségérdl. A megvizsgalt 12 hazai szarvasmarha, juh és emberi eredetli térzs 3 MST
(koziiliik 1 1j) és 5 MLVA (koziiliik 2 4j) genotipusba sorolédott. Osszefiiggést talaltunk a
torzsek gazdafaji eredete €s genotipusa kozott, ami megerdsiti mas kutatok gazdaftaj adaptacios

evolucios hipotézisét. Eredményeink hozzajarulnak az eurdpai C. burnetii monitoringhoz is.
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Uj C. burnetii genotipusok kimutatasa etiépiai kullancsokbél

Osszesen 296 kullancsot (Amblyomma variegatum, n=118; A. cohaerens, n=100; A. lepidum,
n=2; Rhipicephalus decoloratus, n=50; R. evertsi, n=17; R. praetextatus, n=8 and Hyalomma
rufipes, n=1) gyljtottink 6ssze 18 kiilonb6zé zebu csordaba tartozd 109 szarvasmarhar6l
délnyugat Etiopiaban. A C. burnetii specifikus valés idejii PCR vizsgalat soran 32 pozitiv
kullancsot azonositottunk, melyek koziil 8 (Amblyomma cohaerens, n=6; A. variegatum, n=2)
tartalmazott elegendé6 DNS-t (Ct<35) a tovabbi genetikai vizsgalatokhoz. Az MST analizis
soran egy Uj szekvencia tipust (ST52) azonositottunk a vizsgalt kullancs mintakban. Az MLVA
modszer segitségével két 1j genotipust irtunk le. A 24-es genotipust a Coxiella MLV A adatbazis
nomenklatirdja alapjan vagy a korabbi publikidciok nevezéktana alapjan AH genotipust
mutattuk ki mindkét vizsgalt Amblyomma kullancs fajban, a 26-os vagy Al genotipust az A.
cohaerens-ben.

Az éaltalunk Ujonnan azonositott ST52-es genotipus kozeli rokonsdgot mutat a vilagszerte
elterjedt 20-as szekvencia tipussal, mely leggyakrabban szarvasmarhakban fordul el6, de leirtak
mar mas allatfajokbol is. Az ST52 ugyancsak rokonsidgot mutatott az ST19-cel, melyet
korabban egy emberi mintdbol mutattak ki Szenegalban. Az MLVA vizsgalat soran az 52-€s
szekvencia tipust tovabbi két variansra (24/AH ¢és 26/Al) bontottuk. Ez a két Gjonnan leirt
MLVA genotipus szintén szarvasmarhabol leirt C. burnetii tipusokkal mutatott rokonsagot.
Példaul a 24/AH varians a 25/L tipustol, melyet egy szlovak tej mintaban azonositottak, csupan
az Ms24-es 16kuszon kiilonbozott egy ismétlodo régionyi egységben (12 helyett 13 kopia).
Mindkét genotipizald vizsgalat soran azt talaltuk, hogy az altalunk leirt genotipusok, mas, a
vilag kiilonbozd részeirdl kimutatott szarvasmarha eredetli genotipusokkal mutatnak kozeli
rokonsagot. Ez egybevag azzal, hogy az altalunk vizsgalt kullancsokat zebu szarvasmarhakrol
gyljtottiik. Kutatasunk megerdsiti a korabbi eredményeket, miszerint az egyes C. burnetii
genotipusok erds gazdafaj adaptacioval rendelkeznek.

Vizsgalataink soran genetikai informacidval szolgaltunk a kevéssé vizsgalat afrikai C. burnetii
populéciorol. Az etidp szarvasmarhakrol gyiijtott 8 kullancs mintaban talalhatdo C. burnetii
torzseket egy Ujonnan leirt MST (ST52) ¢és két, uyy MLVA (24/AH ¢és 26/Al) genotipusba
soroltuk. Valamint ijabb bizonyitékkal szolgaltunk az egyes C. burnetii variansok erételjes

gazdafaj adaptéciojarol.
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Egy hazai Q-laz jarvany ismertetése

A jarvany gocpontja egy koriilbeliil 10 km?-es teriilet volt a Baranya megyei Vokany (851 £0)
és Kistotfalu (321 £6) telepiilések teriiletén. Aprilis 17. és julius 31. kozétt 176 fertézés gyants,
magas lazzal, 1égzdszervi tiinetekkel, fejfajassal és mellkasi fajdalommal jar6 emberi
megbetegedést regisztraltak. Szaztizenhét emberbdl sikeriilt savopar mintdkat venni és 70
esetben (60%) allapitottunk meg igazolt Q-14z fertdzést. A valds idejii PCR vizsgalat sordn a
26 alvadasban gatolt vérminta koziil harombol, mig az 51 savé minta koziil 17-bdl tudtuk a
korokozot kimutatni (Ct 29,4-36,1) 1-3 héttel a klinikai tiinetek megjelenését kdvetden. A
vokanyi juhaszatbol gyttt savo mintak 23,2%-a (13/56) és 44,6%-a (25/56) bizonyult
pozitivnak a KK és ELISA vizsgalatok soran. A valos idejii PCR vizsgalat alkalmaval a 20
egyedi tej minta koziil 4-bol tudtuk kimutatni a kérokozot (Ct 30,1-33,5), mig a tragya mintak
kétharmada (41/65, Ct 28,9-36,82) bizonyult pozitivnak. Az MST vizsgalat soran egy human
mintabol és a juhaszatbol gyjtott két tragya mintabol egyarant ST18-as C. burnetii genotipust
sikeriilt kimutatnunk. A mintdk MLV A mintdzata szintén majdnem megegyezett; 4/5-9-3-3-0-
5 (Ms23-Ms24-Ms27-Ms28-Ms33-Ms34).

A szerologiai és valos idejii PCR vizsgalatok segitségével sikeriilt néhany nap alatt pontos
diagnodzist adnunk az els6 betegekkel kapcsolatban, ami lehetdvé tette a tovabbi fertdzés gyanus
megfeleldnek bizonyult a helyes diagnozis felallitasdhoz a fertdzés korai, elsé két hetes
stadiumaban. A jarvany forrasaként a vokanyi juhéaszatot azonositottuk. Erdekes modon a
juhasz nem tapasztalt a szokdsosnal nagyobb szdmu szaporodas bioldgiai problémat a januartol
aprilisig tarto ellési iddszak alatt. A vizsgalat soran megallapitott 44,6%-o0s szeropozitivitas
viszont sokkal magasabb volt, mint a korabbi felmérd vizsgalat soran a juhaszatokban tapasztalt
6,0%-0s prevalencia, ami egyértelmiien jarvanyra utalt. A fertdzés okozdja egy 18-as
szekvencia tipusu, hazankban uwjonnan megjelent C. burnetii térzs volt. A genetikai
vizsgalataink soran szintén igazolast nyert, hogy az Baranya megyei emberi Q-lazas
megbetegedések forrasa a vokanyi juhaszat volt. Feltételezésiink szerint a C. burnetii-t
tartalmazo méhvaladékkal szennyezett és beszaradt tragyat a szél fujhatta el a teleprdl a
telepiilések iranyaba. A juhaszatban jarvanyvédelmi intézkedéseket vezettek be és a helyszint
fertétlenitették. Ezt kdvetden Gjabb akut emberi Q-14zas megbetegedést nem regisztraltak és az
egy ével késobbi ellenérzd vizsgalat sordn sem tudtuk mar a kérokozét (ST18) kimutatni.

A munka soran a Baranya megyében lezajlott Q-laz jarvany jarvanytani, intézeti diagnosztikai

¢és molekularis epidemioldgia vizsgalatait foglaltuk 6ssze tudomanyos igényességgel.

15



dc_1740 20

A C. burnetii kimutatasa hazi és vadon €16 kérédzok egészséges és vetélt
magzatburok mintaib6l Magyarorszagon

A kutatds sordn méhpogacsa mintakat gytijtottiink 111 hazi kérédzo (85 szarvasmarha, 21 juh,
5 kecske) vetélt magzatburkabol és 91, vadaszatok soran elejtett vad kér6dz6 (33 6z /Capreolus
capreolus/, 22 damvad /Dama dama/, 36 gimszarvas /Cervus elaphus/) egészséges
magzatburkabol. A szarvasmarha magzatburok mintak 26%-bol (22/85) tudtunk valos ideji
PCR-rel C. burnetii DNS-t kimutatni. A vizsgalat esetek 3,5%-ban (3/85) tudtunk magas DNS
tartalmat azonositani (Ct 14,12-17,06), de magzatburok gyulladast nem tapasztaltunk, és a
fertézést IHK-val sem tudtuk meger6siteni. A C. burnetii DNS-ét a juh vetélés mintak 47,6%-
bol (10/21) sikeriilt kimutatnunk. Az &sszes PCR pozitiv mintdban méhgyulladast is
diagnosztizaltunk a koérszovettani vizsgalat soran. Harom PCR pozitiv esetben (Ct 8,51-13,07)
korszovettani és IHK vizsgélattal is megerdsitettiik a fertdzést, igy feltételezésiink szerint a C.
burnetii oktani szerepet jatszott a vetélés kialakulasaban. Csak 6t kecske magzatburok mintat
volt lehet6séglink megvizsgalni, és koziiliik csak az egyikbdl tudtuk kimutatni a C. burnetii
jelenlétét (Ct 35,3). A vad kér6dzé mintak kozil két gimszarvasbol szarmazoé méhpogacsa
mintabdl sikeriilt a C. burnetii-t kimutatni a PCR vizsgalat soran (5,55%, 2/36, Ct 34,73 és
35,98).

Vizsgalatunk soran tapasztalt magas Ct értékek (22,3%, 19/85) és az antigén kimutatds hidnya
arra enged kovetkeztetni, hogy a C. burnetii csak szubklinikai megbetegedést okoz
szarvasmarhaban, és a kiilfoldi tapasztalatokhoz hasonléan Magyarorszagon sem tekinthetd
jelentds vetélést okozd korokozonak. Vizsgaltunk soran THK-val megallapitott C. burnetii
okozta juh vetélések szama (14,3%, 3/21), illetve egy korabbi hazai vizsgalat eredményei (2%,
5/246) meghaladjak Eurdpa mas részein tapasztalt prevalenciat (kb. 1% vagy az alatt). A juh
vetélések soran gyakran fennallo szubklinikai C. burnetii fertézés és a Baranya megyei Q-laz
jarvany felhivja a figyelmet a hazai juhaszatok higiéniai helyzete javitdsanak a sziikségességére.
A vad kérddzokre vonatkozoan egy korabbi spanyol vizsgélat all rendelkezésre, ahol a mi
kutatasunkhoz hasonléan a gimszarvas mintak 5,1%-bol (4/78) mutattak ki a C. burnetii DNS-
ét.

Vizsgalataink alapjan megallapithato, hogy a C. burnetii igen elterjed a hazai hazi kérédzo
allomanyokban. Elsésorban kiskérddzdkben, idonként a vetélés kozvetlen kivaltod oka is lehet
a fert6zés. Szarvasmarhaban inkabb csak szubklinikai megbetegedést okoz és Magyarorszagon
sem tekinthetd jelentGs vetélést okozo korokozonak. A vadon €16 kérédzokben pedig csak

elvétve fordul el6 a C. burnetii hordozasa.
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Uj tudomanyos eredmények

10.
11.

12.

Immunhisztokémiai modszert fejlesztettlink ki a mezei nyal (Lepus europaeus)
brucell6zisanak kimutatasara.

Az omp3l gén természetes gatlasat mutattuk ki az I1S711 beékelodése kovetkeztében B.
ovis-ban. Bizonyitottuk, hogy az IS711 természetes koriilmények kozott is mobilis
genetikai elem lehet a B. ovis genomjaban.

Els6ként mutattuk ki a B. canis jelenlétét Magyarorszagon, és leirtuk, hogy jelentOs
szaporodasbiolodgiai zavarokkal jaré megbetegedéseket tud okozni hazankban is.

Els6ként mutattuk ki, hogy a B. canis képes a gazdaszervezeten beliil, az id6beli és térbeli
valtozasok fliggvényében mutalddni.

Els6ként izolaltuk a B. microti-t vaddisznobol (Sus scrofa), és el6szor mutattuk ki a
korokozo jelenlétét Magyarorszagon, valamint jellemeztiik a kitenyészett baktériumot.
Kimutattuk, hogy egyes B. suis 2-es biotipusu torzsek sokkal inkabb a mezei nyulakhoz,
mind a vaddisznokhoz adaptaloédtak. Az eurdpai vaddisznd eredetli torzsek elsOsorban
foldrajzi eredetiik alapjan mutatnak rokonsagot. A sertés eredetiick nem alkottak kiilonalld
genetikai csoportot, hanem a vaddiszné és a mezei nyul eredetii torzsekkel is rokonsagban
allnak, bizonyitva, hogy mind a vaddisznd, mind a mezei nydl populdciok a szabadon
tartott sertés allomanyok fertdzési forrasai lehetnek.

Els6ként végezziik el egypupu teve (Camelus dromedarius) eredeti B. melitensis térzsek
Osszehasonlitd genetikai vizsgalatat, megallapitva, hogy mind az afrikai, mind a kelet-
mediterran kladba tartoz6 B. melitensis torzsek el6fordulnak tevében.

Meghataroztuk a C. burnetii prevalenciajat Magyarorszagon. Megallapitottuk a tejeld
szarvasmarha és juh allomanyok, kereskedelmi forgalomban kaphato tejek, valamint
kullancsok C. burnetii fertdzottségét.

Feltartuk a magyarorszagi kér6dz6 és emberi eredetii C. burnetii torzsek genetikai
sokféleségét. Egy uj MST (ST37) és két uj MLVA (AF és AG) genotipust irtunk le.

Egy uj MST (ST52) és két uj MLVA (24/AH és 26/Al) mutattunk ki etiopiai kullancsokbol.
Az ST18-as genotipusi C. burnetii torzset azonositottuk egy nagyszamu emberi
megbetegedést kivalté Q-laz jarvany okozojaként.

Megallapitottuk, hogy a hazai juhokban idonként a vetélés kozvetlen kivaltod oka is lehet a
C. burnetii fert6zés, mig szarvasmarhaban nem tekintheté jelentés vetélést okozd

koérokozonak. Vadon é16 kérddzékben csak elvétve fordul eld a C. burnetii hordozasa.
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