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Bevezetés 
 

A tularaemia kórokozója a Francisella tularensis egy Gram-negatív, obligát aerob, zoonotikus 

baktérium, amely állatban és emberben akár kevesebb, mint 10 baktérium révén is 

életveszélyes megbetegedést okozhat (Ellis és mtsai., 2002).  

F. tularensis els!dlegesen a Föld északi féltekén fordul el!. Az elmúlt évtizedben, számos 

országban a tularaemia megjelenését, illetve ismételt tömeges felbukkanását figyelték meg, 

amely tények újonnan e betegségre irányították a figyelmet (Petersen és Schriefer, 2005). Az 

egyes F. tularensis törzsek virulenciája és földrajzi elterjedtsége nagyban összefügg genetikai 

állományukkal, amely alapján alfajokat, s ezeken belül pedig genetikai csoportokat 

különböztetünk meg (Keim és mtsai., 2007). 

A F. tularensis nagyszámú gerincest (eml!sök, madarak, kétélt"ek, halak) képes megfert!zni, 

de gerinctelenekben is kimutatták már. Ökológiai ciklusában a nyúlalakúak és rágcsálók 

játsszák a legfontosabb gazdaállat szerepét, és kullancsok, valamint vérszívó rovarok 

szolgálnak biológiai (kullancs) és mechanikai vektorként (Mörner és Addison, 2001). A 

tularaemia kórbonctana igen eltér!en alakulhat a különböz! állatfajokban. Heveny fert!zés 

esetén általában a lép megnagyobbodása látható, míg elhúzódóbb esetben gyulladásos-

elhalásos gócok megjelenése a jellemz! a különböz! szervekben. A tularaemia 

diagnosztikája több módszer együttes alkalmazásán alapul, a kórbonctani vizsgálatok mellett, 

a F. tularensis izolálására, valamint molekuláris biológiai és szerológiai módszerek 

alkalmazására támaszkodunk (OIE, 2008). 

Az ember nagyon fogékony a F. tularensis fert!zésre. Megbetegedések els!sorban nyúzás 

során történ! kézsérülés révén, rovarok vérszívásához kapcsolódóan következnek be, de 

történhet fert!z!dés köt!hártyán át, inhalációs úton, rágcsálók és nyulak vizeletét!l, tetemét!l 

szennyezett szénától, takarmánytól, vagy akár elégtelenül átsütött hús fogyasztásától, 

valamint fert!zött ivóvízt!l is (Dennis és mtsai., 2001). Mindemellett a F. tularensis egy A 

kategóriás potenciális biológiai fegyver is (Dennis és mtsai., 2001). 

Magyarországon az els! emberi tularaemia eseteket 1951-ben figyelték meg, és ett!l az 

id!ponttól kezd!d!en jelenlétét minden évben megállapították. Az emberi tularaemia esetek 

többségében a kórel!zményben kullancscsípés, mezei nyúllal (Lepus europaeus), mezei 

hörcsöggel (Cricetus cricetus) vagy patkánnyal (Rattus spp.) történt közvetlen kontaktus 

szerepel (Epinfo). Hazánk évente több tízezer él! mezei nyulat exportál Olaszországba és 

Franciaországba, melynek feltétele a F. tularensis-mentes mezei nyúl (Somogyi, 2006).  
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Célok 
 

Ad 1. Retrospektív adatgy"jtés hazánk F. tularensis-fert!zöttségér!l és a tularaemia 

el!fordulásáról a mezei nyúl állomány szeropozitivitásának és az emberi 

megbetegedések abszolút számának elemzése révén az 1984 és 2009 közötti 

id!szakban.  

 

Ad 2. A F. tularensis ökológiai ciklusában, fenntartásában szerepl! eml!s és 

ízeltlábú fajok szerepének vizsgálata egy endemiás területen, járványmentes id!ben.  

 

Ad 3. A mezei hörcsög járványtani szerepének vizsgálata a F. tularensis 

ökológiájában, valamint a klinikai tünetek, a kórbonctani és a kórszövettani 

elváltozások leírása két élve befogott hörcsög természetes fert!z!dést modellez!, 

mesterséges fert!zése során. 

 

Ad 4. F. tularensis ssp. holarctica-fert!zés hatására kialakuló makroszkópos, 

mikroszkópos és immunhisztokémiai elváltozások leírása mezei nyúlban.  

 

Ad 5. Leírjuk egy huszármajom (Erythrocebus patas) és egy szavanna cerkóf 

(Chlorocebus aethiops) kórbonctani és bakteriológiai vizsgálatának eredményét, 

melyek tularaemiában hullottak el a Szegedi Vadasparkban. 

 
Ad 6. Magyarország különböz! területeir!l és különböz! gazdafajokból származó F. 

tularensis izolátumok összegy"jtése révén egy hazai törzsgy"jtemény felállítása.  

 

Ad 7. Reprezentatív számú és eredet" hazai F. tularensis törzs anyagcsere-

ujjlenyomatásnak vizsgálata 95 különböz! szénforrás hasznosítása révén. 

 

Ad 8. Egy magyar F. tularensis ssp. holarctica törzs teljes genomszekvenciájának 

meghatározása és összehasonlítsa az elérhet! genomszekvenciákkal, 19 magyar és 

olasz izolátum filogenetikai vizsgálatának elvégzése, valamint a magyar és 100 

különböz! európai törzs genetikai állományának összehasonlítása és ezáltal 

következtetések levonása, hogy a magyar mezei nyúl export milyen hatással lehet 

Európa F. tularensis-fert!zöttségére. 
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Anyag és Módszer 

 

Retrospektív adatgy!jtés 

A mezeinyúl-állomány szeropozitivitására vonatkozó adatokat az megyei Mez!gazdasági 

Szakigazgatási Hivatalok és az él! mezei nyúl export telepek adatbázisaiból gy"jtöttük. Az 

emberi megbetegedések számai az Országos Epidemiológiai Központ nyilvántartásából 

származtak.  

 

Szerológiai módszerek 

Tárgylemez- és cs!agglutinációs vizsgálatokat végeztünk elölt baktériumot használva, a 

diagnosztikumot gyártó cég (Bioveta Inc., Ivanovice na Hané, Czech Republic) utasításait 

követve. 

 

Kórbonctani módszerek 

A tetemeket (mezei nyúl, majom, rágcsáló) a mintagy"jtés napján boncoltuk. A 

szervmintákból 4 µm vastagságú, hematoxilin-eozinnal festett metszeteket készítettünk. 

Immunhisztokémiai módszert alkalmaztunk a F. tularensis lipopoliszacharid (LPS) 

antigénjének kimutatására, melyhez LPS specifikus egér monoklonális ellenanyagot 

használtunk (FB11 és T14 klónok, MAB8267; Chemicon International Inc., Southhampton, 

UK). Az antigén-ellenanyag kapcsolódás kimutatását tormaperoxidázzal jelölt polimerrel 

(EnVisionTM+Kit; Dako, Glostrup, Denmark) végeztük.   

 

Bakteriológiai módszerek 

A gyulladásos-elhalásos gócok dörzsölékéb!l készített szuszpenziót egerekbe, b!r alá 

oltottuk. A fert!zést követ!en az egerek 5-7 nap múlva hullottak el. Ezután a szívb!l vett 

vérb!l és a csontvel!b!l módosított Francis-féle táptalajra (1% glükózzal és 0,1% ciszteinnel 

dúsított csokoládéagar) oltva izoláltuk a F. tularensis törzseket. A táptalajokat 37 ºC-on, 6,5% 

CO2 jelenlétében 3 napig inkubáltuk. A törzsek els!dleges morfológiai, tenyésztési és 

biokémiai tulajdonságait standard módszerekkel vizsgáltuk (Barrow és Feltham, 1993). A 95 

különböz! szénforrás vizsgálatát lehet!vé tev! automata MicroLog MicroStation rendszert 

használtuk GN2-es lemezekkel (Biolog Inc., Hayward, CA) a törzsek anyagcsere-

ujjlenyomatának vizsgálatához a gyártó utasításait követve. A szénforrás-hasznosításon 

alapuló törzsfa elkészítéséhez módosított „unweighted pair group method with arithmetic 

mean” elemzést használtunk (Biolog program). 
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Molekuláris biológiai módszerek 

F. tularensis-törzsekb!l történ! DNS kivonására a QIAmp DNA Mini Kit-et (Qiagen Inc., 

Valencia, CA), míg a szövet és ízeltlábú mintákból az X-tractor Gene (Corbett Robotics Pty. 

Ltd., Queensland, Australia) automata nukleinsavfeltáró robotot vettük igénybe az RNS-

kivonó kittel (Total RNA Isolation Kit, Nucleospin 96 RNA (Macherey-Nagel GmbH & Co. KG, 

Düren, Germany)) a gyártó utasításait követve, elhagyva az utolsó DNS-elbontó lépést.  

A F. tularensis-törzsek azonosításához a 16S rRNS génjének egy 1000 bázispár nagyságú 

szakaszát er!sítettük fel polimeráz láncreakcióval (PCR) (Relman, 1993). A 17 kDa tömeg", 

nagy membránfehérje (tul4) prekurzor génjének egy 100 bázispár nagyságú darabját 

TaqMan-típusú real-time PCR-rel amplifikáltuk a szövet-, víz- és ízeltlábúminták sz"rése 

során (Versage és mtsai., 2003). A real-time PCR-rel pozitívnak talált minták esetében, a tul4 

gén egy 400 bázispár hosszú szakaszát konvencionális PCR-rel er!sítettük fel (Sjöstedt és 

mtsai., 1997). Automata DNS szekvenátorral (ABI 373A, Applied Biosystems, Foster City, 

CA.) direkt szekvenálást végeztünk.  

Solexa (Illumina Inc., San Diego, CA) next-generation szekvenálást használtunk egy magyar 

törzs (TUL07/2007, SRP003185.3) teljes genom-szekvenciájának meghatározásához, majd 

az elérhet! 5 korábbi teljes genom-szekvenciákkal összehasonlítva egy saját fejlesztés" 

bioinformatikai programmal válogattuk ki az egypontos nukleotid polimorfizmusokat (SNP) 

(Auerbach, 2006; Vogler et al., 2009a). Maximum-parsimony elemzést végeztünk a teljes 

genom SNP törzsfa készítése során melyhez a PAUP 4.0b10 programot használtuk (D. 

Swofford, Sinauer Associates, Inc., Sunderland, MA). Els! lépésben elvégeztük a vizsgált 15 

magyar és 4 olasz törzs tipizálását a korábban publikált canonical SNP (canSNP) 

rendszerekkel hogy az ismert filogenetikai csoportokba történ! besorolásukat meghatározzuk 

(Svensson et al., 2009; Vogler et al., 2009a). Továbbiakban a magyar teljes genom-

szekvencia által meghatározott új filogenetikai ág (B.Br.TUL07/2007) SNP-ire terveztünk melt 

mismatch amplification mutation assay-et (melt-MAMA) korábban leírt módszer alapján (Papp 

és mtsai., 2003), majd a tervezett új assay-kkel elvégeztük 100 európai törzs tipizálását 

korábban leírt körülmények között (Vogler et al., 2009a).  Az egyes canSNP csoportokon belül 

multilocus variable-number tandem repeat analysis-t alkalmaztuk a magyar izolátumok 

finomabb tipizálására (Vogler et al., 2009b)  .  
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Eredmények 

 

Retrospektív adatgy!jtés 

A F. tularensis-szeropozitív nyulak százalékos aránya 0,31% és 20,2% volt az exportra 

befogott mezei nyulak között (2,8 – 40 ezer exportált nyúl/év). Az emberi megbetegedések 

abszolút száma 20 és 148 között változott 1984 – 2009-es id!szakban hazánkban. 

 

F. tularensis ssp. holarctica ökológia ciklusának vizsgálata 

A F. tularensis szeroprevalenciája a mezeinyúl-populációban 5,1%-os (10/197) volt, alacsony 

ellenanyag-titerekkel (1/10 és 1/20). Négy állatból F. tularensis ssp. holarctica-t izoláltunk. 

Nem tudtuk kimutatnia a baktérium jelenlétét real-time PCR-rel, illetve szerológiai 

áthangolódást, az erdei és a mezei biotópban csapdázott 38 mezei pocokban (Microtus 

arvalis), 110 sárganyakú erdei egérben (Apodemus flavicollis) és 15 pirókegérben (Apodemus 

agrarius), illetve a véletlenül csapdába került és abban elpusztult 8 törpe cickányban (Sorex 

minutus) és 6 erdei cickányban (Sorex araneus). 1106 Ixodes ricinus és 476 Haemaphysalis 

concinna kullancsot gy"jtöttünk a növényzetr!l, 404 I. ricinus-t, 28 H. concinna-t, valamint 15 

Ctenophtalmus assimilis és 10 Nosopsyllus fasciatus bolhát pedig a kiseml!sökr!l gy"jtöttünk 

be. A növényzetr!l származó kullancsok közül egy H. concinna n!stény és egy nimfa volt F.

tularensis ssp. holarctica-val fert!zött, ezzel 0,42% (2/476) incidenciát mutatva. A 

természetes vízfolyásokból a baktérium nem volt kimutatható, valamint a területen legel! 50 

racka és 50 cigája juh, 50 magyar szürkemarha és 50 bivaly szeronegatívnak bizonyult. 

 

A mezei hörcsög szerepének vizsgálata a F. tularensis ökológiájában  

A 900 befogott hörcsög szerológiai vizsgálata negatív eredménnyel zárult. Az állatokról 

gy"jtött 374 I. acuminatus kullancsból és 100 hörcsög egyesített szervmintából sem lehetett 

kimutatni a F. tularensis-t real-time PCR-rel. A két mesterségesen fert!zött hörcsög rövid 

bágyadtság után a 8. illetve 9. napon pusztult el. A kórbonctani, kórszövettani és 

immunhisztokémia vizsgálatok során mindkét esetben vérfert!zést állapítottunk meg. 

 

Tularaemia kórbonctanának leírása mezei nyúlban  

Ötven, az ország különböz! területér!l származó, F. tularensis szeropozitív mezei nyulat 

vizsgáltunk. A makroszkópos vizsgálat során 44 esetben (88%) találtunk 0,1-1 cm átmér!j", 

szürkésfehér, gyulladásos-elhalásos gócokat a különböz! szerveken, ebb!l 24 esetben egy, 

további 20 esetben több szerv volt érintett. Elváltozások leggyakrabban a tüd!ben (80%), a 

szívburkon (28%) és a vesékben (20%) voltak. Szövettani vizsgálattal a gócok 

granulómaképz!déssel járó gyulladásoknak bizonyultak, és bennük gyakran elhalt területeket 
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lehetett megfigyelni. Szövettani és immunhisztokémiai vizsgálattal 46 esetben (92%) találtunk 

elváltozást, illetve mutattunk ki F. tularensis antigént. F. tularensis ssp. holarctica törzseket 35 

esetben (70%) tudtunk bakteriológiai módszerekkel kitenyészteni és PCR-rel azonosítani.  

 

Generalizált tularaemia leírása huszármajomban és szavanna cerkófban 

Makroszkópos vizsgálat során mindkét állat esetében szürkésfehér elszórt gócokat találtunk a 

tüd!ben, nyirokcsomókban, lépben, májban és a vesékben. Szövettanilag a gócok 

granulómaképz!déssel és elhalással járó gennyes gyulladásnak bizonyultak. A szövetekb!l 

F. tularensis ssp. holarctica-t sikerült izolálni, s szénforrás hasznosítás vizsgálattal és PCR-rel 

azonosítani.  

 

F. tularensis törzsgy!jtemény felállítása 

Hatvanhárom törzset izoláltunk Magyarország különböz! területeir!l származó mezei 

nyulakból, s további kett!t osztrák állatokból. A huszármajomból és a szavanna cerkófból is 

sikerült további egy-egy törzset kitenyészteni.  

 

F. tularensis ssp. holarctica törzsek anyagcsere-ujjlenyomatának vizsgálata 

A Biolog rendszer nemcsak 24 óra inkubáció, de már 4 óra inkubáció után is egyértelm"en 

képes volt a vizsgált 15 F. tularensis (2 majom, 13 nyúl eredet") törzs azonosítására. 

Ugyanakkor a Biolog program nem tudta elkülöníteni egymástól az er!sen virulens F.

tularensis ssp. tularensis és a mérsékelten virulens F. tularensis ssp. holarctica alfajokat.

Mivel egyetlen törzs sem hasznosította a glicerolt, így a manuális leolvasás alapján F. 

tularensis ssp. holarctica-ként azonosítottuk az izolátumokat. A szénforrás hasznosításon 

alapuló törzsfa az izolátumok szoros rokonságát mutatta.  

 

A magyar F. tularensis ssp. holarctica törzsek filogenetikai vizsgálata 

A teljes genomszekvencia-vizsgálatok során ~820 SNP-t határoztunk meg a vizsgált 6 genom 

között. A magyar törzs (TUL07/2007) egy svéd törzzsel (FSC 200) állt a legközelebbi 

rokonságban. Hatvan SNP-ben különbözött t!le, mely közül 20 SNP volt specifikus a magyar 

izolátumra. A vizsgált 15 magyar törzs és a közép-európai mezei nyúlból az olasz 

karanténtelepen izolált törzs a B.Br.013 kládba (Közép- és Kelet-Euróbában el!forduló 

csoport), míg a természetben izolált 3 olasz törzs a B.Br.FTNF002-00 kládba (Nyugat-

Európában el!forduló csoport) tartoztak. Sikerrel terveztünk meltMAMA rendszereket a 20 

magyar törzs specifikus SNP-re, amelyekkel 100 európai törzset vizsgáltunk meg, s 

eredményeink alapján 6 bizonyult canSNP-nek, melyek új alcsoportokat határoztak meg. Az 

MLVA módszerrel további genocsoportokat állapítottunk meg az egyes alcsoportokon belül.  
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Megbeszélés 

 

Retrospektív adatgy!jtés 

A közegészségügyi szolgálat hivatalos jelentése a hazai emberi tularaemia-megbetegedések 

számáról (Epinfo) összhangban áll az Országos Epidemiológiai Központ adatbázisának 

nyilvántartásával. A szeropozitív nyulak arányát viszont a hivatalos állategészségügyi adatok 

(2002: 14 eset, 2003: 2 eset, 2004: 6 eset /WAHID/) nem tükrözik teljes mértékben.  

 

F. tularensis ssp. holarctica ökológia ciklusának vizsgálata 

Feltételezésünk szerint járványmentes id!ben a F. tularensis ssp. holarctica a mezei nyúl – H.

concinna ciklusban perzisztál a vizsgált mintaterületen. H. concinna azonban nem csak mint 

ízeltlábú vektor játszik szerepet, hanem 3-4 éves fejl!dési ciklusa révén fontos F. tularensis 

rezervoár is. A mezei nyulak a vizelettel történ! baktériumürítés révén egy további, nyulak 

közötti ciklust is fent tartanak. Eredményeink alapján a rágcsálók nem töltenek be fontos 

szerepet a F. tularensis környezetben történ! fenntartásában. Javasoljuk a használt 

diagnosztikum 1/80-as cs! agglutinációs diagnosztikai határértékének módosítását mezei 

nyulak sz"résénél. 

 

A mezei hörcsög szerepének vizsgálata a F. tularensis ökológiájában  

Eredményeink meger!sítették azokat a korábbi tapasztalatokat miszerint a mezei hörcsög 

er!sen érzékeny a F. tularensis-fert!zésre. Feltételezéseink szerint a vérfert!zött egyedek 

járványok esetén potenciális fert!zési forrást jelenthetnek az emberek számára, ugyanakkor 

járványmentes id!ben nem tölthet jelent!s rezervoárszerepet a faj.  

 

Tularaemia kórbonctanának leírása mezei nyúlban  

A légúti fert!z!dés jelent!ségét feltételezzük mezei nyúlban az alapján, hogy a mell"ri 

szervek érintettségét találtuk az állatok 88%-ban. Az elváltozások félheveny jellege a mezei 

nyúl F. tularensis-rezervoár szerepét támasztja alá.  

 

Generalizált tularaemia leírása huszármajomban és szavanna cerkófban 

A kórbonctani elváltozások jellege légúti fert!z!désre utal. Állatkerti f!eml!sök gyakran 

vadásznak és fogyasztják el a kifutójukba került rágcsálókat, madarakat, amik fert!z!dési 

forrást jelenthetnek a számukra. Esetismertetésünk felhívja a figyelmet arra, hogy állatkerti 

f!eml!sök zoonotikus betegségeket közvetíthetnek a gondozóik és a látogatók felé, ezért 

fontos a megfelel! higiéniás megel!z! rendszabályok betartása.  
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F. tularensis törzsgy!jtemény felállítása 

Az összegy"jtött F. tularensis-törzsgy"jtemény teremtette meg a további bakteriológiai és 

molekuláris biológiai vizsgálatok alapját.  

 

F. tularensis ssp. holarctica törzsek anyagcsere-ujjlenyomatának vizsgálata 

Eredményeink alapján a szénforrás-hasznosítás vizsgálata egy megbízható módszer a F.

tularensis törzsek azonosítására és meghatározott szint" tipizálására. Javasoljuk a Biolog 

program adatbázisának b!vítését, mert a glicerol hasznosítás alapján F. tularensis ssp.

tularensis és F. tularensis ssp. holarctica alfajok elkülöníthet!ek lennének egymástól, amire 

tekintettel a jelent!s virulenciabeli különbségükre szükség lenne. A különböz! földrajzi 

helyekr!l és állatfajokból (mezei nyúl, majom) izolált törzsek szénforrás-hasznosítási profilja 

nagyon hasonló volt, amit magyaráz a F. tularensis ssp. holarctica alfaj rendkívül konzervatív 

genetikai jellege. 

 

A magyar F. tularensis ssp. holarctica törzsek filogenetikai vizsgálata 

Genotipizálási vizsgálataink eredménye cáfolni látszik azt a hipotézist miszerint Közép-

Európa Nyugat-Európa F. tularensis-fert!zöttségének a forrása lehet a mezei nyúl exportja 

révén. Egy olaszországi karanténtelepen egy közép-európai mezei nyúlból izolált F. tularensis 

törzs genetikai profilja a Közép- és Kelet-Európában el!forduló izolátumok genetikai 

állományával egyezett meg. Ez igazolja, hogy az exportot megel!z! szigorú karantén és 

sz"rési vizsgálatok ellenére kijuthat fert!zött egyed. Ugyanakkor arra nem találtunk 

bizonyítékot, hogy a mezei nyulakkal kijutott F. tularensis törzsek fenn maradnának és 

cirkulálnának a természetben, Nyugat-Európában. Javasoljuk a miénkhez hasonló 

filogenetikai vizsgálatok elvégzését más közép- és kelet-európai országokban, hogy minél 

teljesebb képet kaphassunk a F. tularensis ssp. holarctica evolúciójáról, terjedésének 

lehetséges irányvonalairól.  
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Új tudományos eredmények 

 

Ad 1. Retrospektív adatgy"jtés során megállapítottuk, hogy az emberi tularaemia 

megbetegedések száma 20 és 148 között ingadozott az elmúlt 20 évben (1984-2009), 

míg a mezei nyúl állomány F. tularensis-fert!zöttsége 0,31 és 20,2% között változott 

(2,8-40 ezer exportált mezei nyúl/év). Felállítottunk egy hazai F. tularensis 

törzsgy"jteményt; 63 magyar mezei nyúl eredet", 2 osztrák mezei nyúl eredet" és 2 

állatkerti majom eredet" izolátumot gy"jtöttünk össze. 

 

Ad 2. Egy vizsgált endemikus mintaterületen azt valószín"sítettük, hogy a F.

tularensis ssp. holarctica a mezei nyúl – H. concinna járványtani ciklusban 

perzisztálhat. A H. concinna vektor szerepe mellett 3-4 éves fejl!dési ciklusa révén 

fent is tartja a fert!zést, míg a mezei nyulak a vizelettel történ! baktériumürítés révén 

egy további, nyulak közötti ciklust tartanak fent. Eredményeink alapján a rágcsálók 

nem töltenek be fontos szerepet a F. tularensis környezetben történ! fenntartásában. 

 

Ad 3. Kimutattuk, hogy a mezei hörcsög a járványok során fert!zési forrást jelenthet 

az emberek számára, de járványmentes id!ben feltételezhet!en nem töltenek be 

rezervoár szerepet. 

 

Ad 4. Javasoljuk a használt antigén 1/80-as cs! agglutinációs diagnosztikai 

határértékének módosítását mezei nyulak sz"résénél. 

 

Ad 5. Els!ként írtunk el generalizált tularaemiát szavanna cerkófban és 

huszármajomban. 

 

Ad 6. Els!ként vizsgáltuk összetetten a mezei nyúl tularaemiáját kórbonctani, 

kórszövettani és immunhisztokémai módszerekkel. A mell"ri szervek els!dleges 

érintettségét mutattuk ki, ami alapján jelent!snek tartjuk a légúti fert!z!dés 

lehet!ségét e fajban. Az elváltozások félheveny jellege alapján arra következtetünk, 

hogy a mezei nyúl rezervoár szerepet tölthet be a F. tularensis járványtani ciklusában. 

 

 11



 

Ad 7. Kimutattuk, hogy a Biolog program nem tesz különbséget az er!sen virulens F.

tularensis ssp. tularensis és mérsékelten virulens F. tularensis ssp. holarctica alfajok 

között, de a Biolog lemezek manuális leolvasása során, a glicerol hasznosítása 

alapján, a két alfaj elkülöníthet!. A 15 vizsgált törzs szénforrás-hasznosítását 

megjelenít! törzsfa azt mutatta, hogy az egyes izolátumok nagyon hasonlóak 

egymáshoz.

 

Ad 8. Meghatároztuk egy magyar F. tularensis törzs teljes genom szekvenciáját és 

azt összehasonlítottuk 5 másik izolátum komplett genomjával, ami azt mutatta, hogy a 

magyar törzs egy svéd izolátummal áll a legközelebbi rokonságba, attól ~60 SNP-ben 

különbözve. 

 

Ad 9. Húsz nagy érzékenység" SNP assay-t terveztünk, amik közül hat bizonyult 

olyannak, ami új alcsoportot határoz meg (canSNP), s ezzel jelent!s, új módszereket 

hoztunk létre az európai F. tularensis törzsek tipizálására.  

 

Ad 10. A genotipizálási vizsgálatok kimutatták, hogy a magyar F. tularensis ssp. 

holarctica törzsek más közép-európai, a skandináv és az orosz izolátumokkal állnak 

rokonságban, míg az olasz törzsek a francia, spanyol, svájci és német izolátumokkal 

mutatnak hasonlóságot. Ezek az eredmények arra engednek következtetni, hogy a 

közép-európai (magyar) él! mezei nyúl export nem lehet a nyugat-európai (olasz, 

francia) F. tularensis ssp. holarctica törzsek forrása. 
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