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BEVEZETÉS 

A hepatitis E vírus (HEV) 32-34 nm átmér�j�, burok nélküli, 
ikozaéder szimmetriájú, pozitív szimplaszálú RNS vírus. A kapszidban lév�
7,5 kb hosszúságú vírusgenom három nyitott leolvasási keretet (open 
reading frame, ORF) kódol, amelyek egymással részleges átfedésben 
vannak (Emerson és Purcell, 2003). Jelenleg a „rendbe nem besorolt 
vírusok” csoportján belül a Hepeviridae család Hepevirus genusába sorolják 
(ICTV, 2009). A világ különböz� országaiban kimutatott vírus-változatok 
négy genocsoportba sorolhatók, melyek közül a 3. és a 4. csoport vírusai 
embereket és állatokat is fert�zni képesek. 

Az enterális úton terjed�, hepatitis E vírus okozta fert�zés 
emberekben heveny, önkorlátozó, sárgasággal járó, átlagosan 1% 
mortalitású májgyulladást okoz. A humán hepatitis E járványtanában 
endémiásnak nyilvánították a világ elmaradott környezeti higiéniájú 
területeit (Anderson et al., 2002; Schlauder et al., 2003), ahol a 
szeroprevelancia átlagosan 15%, és jellemz� a betegség járványos 
el�fordulása. A fejlett országokban, melyeket „nem endémiás”-nak 
tekintenek, a hepatitis E szórványosan fordul el�: az esetek többségében 
„importált” fert�zésr�l van szó, leírtak már azonban olyan emberi 
fert�zéseket is, amikor a kórokozó az adott („nem endémiás”) területr�l, 
esetleg a rezervoárként szerepl� állatokból származhatott (Yazaki et al.,

2003; Widdowson et al., 2003; Wichmann et al., 2008). Habár ez idáig 
klinikai tünetekkel járó fert�zést állatokban nem figyeltek meg, a HEV 
fert�zéssel szembeni szerokonverziót számos állatfajban leírták. Genetikai 
és járványtani vizsgálatok mellett kísérleti fert�zések is a HEV gazdafajok 
közötti terjedésének lehet�ségét igazolták. A HEV-fert�zés állatokban 
tünetmentes, a f�bb rezervoár fajoknak a házi sertés mellett a vaddisznó, 
illetve különböz� vadon él� kér�dz�-fajok bizonyultak (Meng et al., 2005). 

Az emberi és állati eredet� HEV törzsek szoros genetikai 
rokonságban állnak egymással, mely alátámasztja a feltételezéseket a vírus 
zoonózis jellegér�l. A feltételezések szerint állatok is szerepet játszanak a 
fert�zés fenntartásában és terjesztésében; az állatok fert�zöttsége nemcsak 
élelmiszer-higiéniai, hanem munkaegészségügyi kockázatot is jelent 
(Galiana et al., 2008). 
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A KUTATÁS CÉLJAI 

1. A hepatitis E vírus kimutatása Magyarországon, állati eredet�
mintákban.

RT-PCR-en alapuló felmér� vizsgálattal kívántuk meghatározni a 
hepatitis E vírust ürít� állatfajok körét, különös tekintettel az élelmiszer-
higiéniai jelent�séggel bíró állatfajokra. 

2. A HEV-fert�zés lefolyásának vizsgálata sertéstelepeken
Célzott mintagy�jtéssel a HEV-fert�zöttség korcsoportonkénti 

megoszlásáról, a fert�zés sertéstelepeken belüli terjedésének id�beli 
lefolyásáról, a sertések vágóhídra kerülése idején a fert�zöttség mértékér�l, 
és a vírus állatok közötti terjedésének módjáról gy�jtöttünk adatokat. 
Azonos állatokból származó, párhuzamosan vizsgált máj- és bélsárminták 
vizsgálata alapján kívántuk meghatározni, hogy a sertések fert�zöttségének 
felderítésére melyik minta vizsgálata ad megbízható eredményt. 

3. A szerológiai áthangolódás mértékének vizsgálata sertéssel 
kapcsolatos foglalkozást �z�k körében

Ausztriában gy�jtött humán savóminták HEV-szerológiai 
vizsgálatával célunk az újonnan kifejlesztett szerológiai módszerek 
(immunoblot és ELISA) és kitek tesztelése, illetve archív savóminták 
alapján a HEV korábbi ausztriai elterjedtségének vizsgálata volt különböz�, 
sertésekkel kapcsolatos foglalkozást �z� emberek körében. 

4. A Magyarországon, állati eredet� mintákban kimutatott vírusok 
szekvenciáinak genetikai elemzése

A vizsgálattal a magyarországi vírusok rokonsági viszonyait, más 
országokban kimutatott vírusokkal való hasonlóságának mértékét kívántuk 
meghatározni, illetve a vírus zoonotikus jellegének genetikai bizonyításához 
gy�jtöttünk információt. 

5. Egy magyarországi vírus teljes genomszekvenciájának 
meghatározása és elemzése

A teljes genomszekvencia és egyes régióinak elemzésével a vírus 
evolúcióját vizsgáló kutatásokhoz, és a genotipizálásra alkalmas 
genomrégiók meghatározásához szolgáltattunk adatokat. 
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ANYAG ÉS MÓDSZER 

A HEV hazai, állatokban való elterjedtségének felmérése során 
olyan minták gy�jtésére törekedtünk, melyekb�l a fert�zés szervezetbeni 
lefolyása alapján nagy valószín�séggel kimutatható a HEV nukleinsava. A 
kutatások során 717 mintát vizsgáltunk meg, melyeket a f�bb rezervoár 
fajokon (sertés, vaddisznó, �z, szarvas) és házi kér�dz�kön (szarvasmarha, 
juh, kecske) kívül a fert�zés fenntartásában feltételezetten részt vev�
kiseml�sökb�l (egér, patkány, cickány, hörcsög) származtak. A házi sertés 
máj- és bélsár minták elhullott állatokból, valamint a kutatást 
mintaküldéssel támogató sertéstelepekr�l származnak. A vaddisznó és �z 
máj mintákat vadhús-feldolgozó üzemben gy�jtöttük. A kér�dz� bélsár 
minták különböz� telepekr�l származó, parazitológiai vizsgálatra szánt vagy 
saját gy�jtés� bélsárminták voltak. Takarmány, patkány és egér minták 
sertéstelepekr�l, a hörcsög és cickány minták más kutatócsoportokkal való 
együttm�ködésb�l származtak. A szerológiai vizsgálatokhoz Graz 
(Ausztria) környékén gy�jtött, archivált humán savómintákat használtunk, 
melyek sertésekkel kapcsolatos foglalkozást �z� emberekt�l származtak. 

A vizsgálatokban alkalmazott RT-PCR el�készítése során a szerv- 
és bélsár mintákból homogenizálás után vírus nukleinsavat vontunk ki. A 
homogenizálást követ�en a mintákat, illetve a tisztított vírus RNS-t 
mikrocentrifuga csövekben -80 ºC-on tároltuk. A pozitív minták kisz�rését 
az ORF2 régióra tervezett, 197 bp hosszú terméket el�állító „diagnosztikai” 
primerpárral, az eredmény meger�sítését az ORF1 régióra tervezett, 417 bp 
hosszú terméket adó primerpárral végeztük (Schlauder et al., 1999; van der 
Poel et al., 2001). A teljes genomszekvencia meghatározásában 17, 
egymással átfed� terméket amplifikáló primerpáron alapuló RT-PCR-t 
fejlesztettünk ki. A nukleinsav-kivonáshoz, és az RT-PCR reakcióhoz a 
QiAmp Viral RNA és a OneStep RT-PCR kitet (Qiagen, Düsseldorf, 
Németország) használtuk a gyártó utasításainak megfelel�en. 

Az RT-PCR eredményeit agarózgél-elektroforézissel ellen�riztük. 
A szekvenálás el�készítéséhez a specifikus PCR terméket alacsony olvadási 
h�mérséklet� (low melting) agaróz gélben való elektroforézis után Qiagen 
QIAquick Gel Extraction Kit segítségével kitisztítottuk, és a Mez�gazdasági 
Biotechnológiai Kutatóközpont (Gödöll�) laboratóriumában, illetve a Bécsi 
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Állatorvos-tudományi Egyetem Klinikai Virológia Tanszékén ABIPrism 
310 automata szekvenátorral szekvenáltattuk, majd BLAST program (Basic 
Local Alignment Search Tool, http://blast.ncbi.nlm.nih.gov) segítségével 
azonosítottuk.  

A szekvencia-elemzést és filogenetikai vizsgálatot a GenBank-ban 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) elérhet� teljes és részleges HEV szekvenciák 
felhasználásával, AlignPlus4, ClustalX, TreeView és PHYLIP programok 
segítségével végeztük. A törzsfa megbízhatóságát leíró bootstrap értékeket a 
SEQBOOT program használatával, 1000-szer megismételt „újramintázási” 
elemzéssel határoztuk meg. A teljes genomszekvenciák egyes szakaszai 
variabilitásának grafikus megjelenítését a SimPlot 3.5.1. programmal 
végeztük. 

Az immunoblot vizsgálatot a recomBlot HEV IgG/IgM®

diagnosztikai kittel végeztük. Minden savóminta esetében megvizsgáltuk 
mind az IgG, mind az IgM típusú anti-HEV ellenanyagok jelenlétét. A 
vizsgálatot és az eredmények értékelését a kit használati utasításában 
leírtaknak megfelel�en végeztük. Az immunoblot vizsgálatban pozitívnak 
vagy gyenge pozitívnak talált savókat, illetve néhány negatívnak talált savót 
ELISA módszerrel is teszteltük. A vizsgálatot a recomWell HEV IgG® és 
recomWell HEV IgM® ELISA kitekkel végeztük. Az optikai denzitás (OD) 
értékeket a Genesis Lite 3.03 szoftverrel jelenítettük meg. A vizsgálat és a 
teszt eredményeinek elbírálása a kit használati utasításának megfelel�en 
történt.  

Az immunoblot tesztben IgM-pozitívnak talált savókból az állati 
eredet� mintákkal azonos módon nukleinsavat vontunk ki, és az ORF2 
régióra tervezett „diagnosztikai” primerpár alkalmazásával, RT-PCR 
segítségével mutattunk ki HEV nukleinsavat. A PCR termékek detektálását, 
azonosítását, a szekvenálásra kiválasztott PCR termékek szekvenciáinak 
meghatározását is a fentebb leírtaknak megfelel�en végeztük. 
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EREDMÉNYEK 

A házi sertés mintákat 41 magyarországi sertéstelepr�l gy�jtöttük, 
melyek között 16 (39%) olyan telepet találtunk, ahol molekuláris biológiai 
módszerrel igazoltuk a HEV jelenlétét. A 251 vizsgált házi sertés közül 62 
sertésb�l (25%) mutattuk ki a HEV nukleinsavat: 45 májmintából 14 (31%), 
248 bélsárból 52 (21%) pozitív mintát találtunk. A vizsgált sertések közül 
204 állat életkoráról állt rendelkezésünkre adat. Ezen állatokat a fert�zés 
korcsoportonkénti megoszlásának vizsgálatához 4 korcsoportba osztottuk. 
A választás el�tti (1-28 nap, 1-9 kg –os) korcsoport 9%-át, a malac I. (5-10 
hét, 10-19 kg) korcsoport 27%-át, a malac II. - hízó I. korcsoport (11-16 hét, 
20-50 kg) 37%-át, míg a hízó II. (véghízó, 17 hét után, 50 kg felett) 
korcsoport 9%-át találtuk pozitívnak (1. ábra). A sertésekben párhuzamosan 
vizsgált máj- és bélsár minták pozitivitása között a sertések fert�zöttségének 
megállapítása szempontjából nem találtunk különbséget. 

1. ábra A vírusürítés megoszlása különböz� korú sertések körében.
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2. ábra A vizsgált minták származási helyei. Jelmagyarázat: � - 

sertéstelep, � - vaddisznó, � - �z, � - szarvas. A negatív mintákat üres, a 

pozitív mintákat kitöltött alakzatokkal jelöltük. 
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A vizsgált vaddisznók 9%-a, az �zek 22%-a és a szarvasok 10%-a 
bizonyult HEV fert�zöttnek. A házi kér�dz�kb�l (szarvasmarha, juh, 
kecske) gy�jtött bélsár minták mindegyike HEV negatívnak bizonyult. A 
járványtani szempontokból vizsgált egyéb állatfajokból (egér, patkány, 
hörcsög, cickány) gy�jtött máj- és bélsár mintákban, illetve a 
sertéstelepeken gy�jtött takarmány mintákban nem lehetett kimutatni a 
HEV jelenlétét. A minták földrajzi eredete alapján kimutattuk, hogy a HEV 
állatokban Magyarország teljes területén megtalálható (2. ábra). 

Immunoblot módszerrel vizsgált minták eredményei szerint az 
átlagnál magasabb a szerokonverzió aránya a sertéstelepi és sertésvágóhídi 
dolgozók esetében, míg az állatorvosok és a vadászok körében az átlag 
körüli, a baromfi-vágóhídi dolgozók és a városlakók körében pedig átlag 
alatti a szeropozitivitás. Az ELISA vizsgálatokban a szeropozitivitás 
mértéke eltér� az immunoblot vizsgálatban talált eredményt�l. Ebben az 
esetben a szeropozitivitás gyakorisága az egyes foglalkozási csoportokban 
nem korrelál a sertésekkel való kapcsolatba kerülés feltételezett 
gyakoriságával. 

A pozitív minták közül törzsfa-rekonstrukciós vizsgálat céljára 
kiválasztott 29 minta ORF2s1-ORF2a1 primerrel el�állított termékének, 
illetve öt minta ORF1s1-ORF1a1 primerrel el�állított termékének 
nukleotid-szekvenciáját határoztuk meg. A BLAST elemzés alapján 
mindegyik szekvencia HEV szekvenciának bizonyult, a filogenetikai 
elemzés pedig kimutatta, hogy a Magyarországon állatokban el�forduló 
hepatitis E vírusok a HEV 3. genocsoportján belül „a”, „e” és „h” 
alcsoportba tartozó, különböz� országokban kimutatott, állati és emberi 
eredet� vírusokkal mutatják a legnagyobb hasonlóságot (3. ábra). A 
Magyarországon kimutatott vírusok vizsgált szekvenciáinak eltéréseit 
pontmutációk okozzák, melyek többsége néma mutáció. Eredményeink 
szerint Magyarországon állatokat fert�z� hepatitis E vírusok genetikailag 
rendkívül sokfélék.  
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3. ábra Az ORF2s1-ORF2a1 primerpárral el�állított szekvenciák 

alapján készített törzsfa. A vírusok jelölése: törzs neve/faji eredete/izolálás 

helye (ország hárombet�s kódja)-izolálás éve (utolsó két számjegy); sw: 

sertés, wb: vaddisznó, rod: �z, red: szarvas, hu: ember. Félkövérrel a 
dolgozatban ismertetett vizsgálat során kimutatott szekvenciákat jelöltük. 
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Egy minta (HEV072) esetében a teljes genomból egy 7189 nt 
hosszú egybefügg� szakasz nukleotidsorrendjét sikerült meghatározni. 
Nukleotid szinten a magyar vírus szekvenciája 80-89% hasonlóságot mutat 
a 3. genocsoportba tartozó, más országokban kimutatott állati és emberi 
eredet� vírusok genomszekvenciáival. Aminosav szinten a hasonlóság 
mindhárom ORF esetében 90% feletti: 90-94% az ORF1 régióban, 96-98% 
az ORF2 régióban és 90-97% az ORF3 régióban. SimPlot analízissel a 
genom 2 jellegzetes régióját azonosítottuk. A 2125-2500 nt pozíciók között 
(polyproline hinge (PPH) régió vagy hipervariábilis régió (HVR)) a 3. 
genocsoportba tartozó vírusok szekvenciái nagyon különböz�ek, nukleotid 
szinten a hasonlóság ezen a genomszakaszon mindössze 14-78%. Ezzel 
szemben az 5250-5500 nt pozíciók között (putative capsid protein, PCP 
régió) a 3. genocsoportba tartozó vírusok szekvenciái nukleotid szinten 
nagyfokú, 92-98% hasonlóságot mutatnak (4. ábra). Aminosav szinten a 
hasonlóság a HVR régióban 64-80% míg a PCP régióban 91-99% a 3. 
genocsoportba tartozó vírusok szekvenciái között. 

4. ábra A 3. genocsoportba tartozó vírusok SimPlot analízise. Az 

egyes vírusok szekvenciáit eltér� színekkel jelöltük.
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MEGBESZÉLÉS 

A vizsgálat eredményei alapján magyarországi sertéstelepek HEV-
fert�zöttsége (39%) az irodalmi adatokkal összehasonlítva közepesnek 
mondható (Fernandez-Barredo et al., 2006 és 2007; Rutjes et al., 2007; Di 
Bartolo et al., 2008). A fert�zés telepi lefolyásának vizsgálatával kapott 
eredmények szerint a sertés telepi fert�zés fenntartásában a választás el�tti 
korú sertések esetében az esetlegesen vírusürít� kocáknak, a kés�bbiekben a 
vírustartalmú bélsárral való érintkezésnek és a fert�zött és fogékony 
sertések egy falkába csoportosításának van jelent�sége. Ennek megfelel�en 
a választás el�tti korcsoportban alacsony (9%) fert�zöttséget mutattunk ki, 
mely a választási stressz és a fogékony és vírusürít� sertések 
összecsoportosítása következtében az 5-10 hetes korosztályban 27%-ra 
növekedett. A legnagyobb mérték� vírusürítést a 11-16 hetes korcsoportban 
tapasztaltuk (37%), ami megfelel a szakirodalomban leírtaknak. Ez az átlag 
alatti fejlettség�, esetleg fert�zött sertések fiatalabb korosztályba való 
visszacsoportosításával, illetve, a fert�zés lefolyásával, az egyes 
egyedekben a fert�z�dést követ�en a vírusürítés kezdetének és csúcsának 
id�pontjával magyarázható. A vágóhídra kerül� sertések fert�zöttsége (9%) 
élelmiszer-higiéniai okokból, a kereskedelmi forgalomba kerül� sertés hús 
és máj fert�zöttségének, ezáltal a fogyasztók fert�zött hússal való 
érintkezése lehet�ségének szempontjából nem elhanyagolható. 

Habár saját vizsgálatainkban nem tudtuk egyértelm�en 
alátámasztani, hogy a sertésekkel és egyéb rezevoár fajokkal kapcsolatos 
foglalkozást �z�k HEV-fert�zöttsége a kontrollcsoportokhoz viszonyítva 
nagyobb, a szakirodalomban több vizsgálat eredménye is felhívja a 
figyelmet az állatok HEV-fert�zöttségének munka-egészségügyi 
kockázataira. Kutatásaink eredményei alapján azonban megállapítottuk, 
hogy az alkalmazott immunoblot vizsgálati módszer az teszt szubjektív 
elbírálása miatt nem ad megbízható eredményt, illetve, hogy a felhasznált 
archív minták hosszú tárolási ideje negatívan befolyásolta a savóminták 
vizsgálhatóságát. 

Él� vagy elhullott sertés vizsgálata esetén, esetleg élelmiszer-
higiéniai vizsgálatok esetén megfelel� minta kiválasztásának szempontjai a 
vizsgálat (mintavétel) körülményeit�l függ. A párhuzamosan vizsgált sertés 
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máj és bélsár minták eredményei szerint mindkét minta vizsgálata 
megbízható eredményt ad a sertések vagy sertés állományok 
fert�zöttségének vizsgálatában. 

Vizsgálataink eredményei szerint a HEV hazai vadon él�
állatállományokban is elterjedt. A vaddisznó máj minták vizsgálati 
eredményei szerint a magyarországi vaddisznók fert�zöttsége más 
országokban végzett vizsgálatok eredményeivel összehasonlítva közepesnek 
mondható (Michitaka et al., 2007; Martelli et al., 2008; de Deus et al.,

2008; Kaba et al., 2009; Schielke et al., 2009). A HEV-fert�zés 
elterjedtségét vadon él� kér�dz� rezervoár fajok (�z, szarvas) esetében nem 
vizsgálták olyan mélységekben, mint a sertések és vaddisznók 
fert�zöttségét. A szakirodalomban fellelhet� adatokkal összehasonlítva a 
magyarországi �z- és szarvas állományok HEV-fert�zöttsége magasabb, 
mint más országokban (Takahashi et al., 2004). A vadon él� állatok HEV-
rezervoár szerepét állatorvosi-járványtani és élelmiszer-higiéniai 
vonatkozásokban további vizsgálatokkal kell pontosítani. 

A HEV-fert�zés sertéstelepeken és természetes él�helyeken való 
fenntartásában feltételezéseink szerint rágcsálók és kiseml�sök is részt 
vehetnek, hiszen irodalmi adatok szerint ezek az állatok is fogékonyak a 
HEV-fert�zésre. A patkányokban és nyulakban kimutatott hepatitis E 
vírusok a szakirodalmi adatok szerint kisebb mérték� hasonlóságot 
mutatnak a sertés- és emberi eredet� törzsekkel (Zhao et al., 2009; Johne et 

al., 2010). Ezek az adatok és kutatásaink, melyben a vizsgált rágcsálókban 
és kiseml�sökben nem lehetett kimutatni a sertések és emberek körében 
fert�zést okozó HEV-variánsokat, megkérd�jelezik a rágcsálók és 
kiseml�sök fert�zés-közvetít� szerepét az állat- és közegészségügyi 
szempontból fontos hepatitis E vírusok esetében, azonban ennek tisztázása 
további vizsgálatokat igényel. 

Vizsgálataink eredménye szerint a Magyarországon kimutatott 
vírusok mindegyike a HEV 3. genocsoportjába, ezen belül 3 alcsoportba 
sorolható. Az egyes vírusok genetikai hasonlóságának mértéke nem függ a 
vírusok izolálási helyének földrajzi távolságától. Egymástól néhány 
kilométerre fekv� sertéstelepeken kimutatott vírusok nukleotid-szekvenciái 
nagyobb mértékben különbözhetnek egymástól, mint az egymástól nagyobb 
távolságban vizsgált, esetleg különböz� fajú állatokból kimutatott vírusok 



14

nukleotid-szekvenciái. Egy sertéstelepen kb. másfél év alatt a HEV több 
genetikai variánsa is kialakulhat, továbbá egy id�ben különböz� nukleotid-
szekvenciájú vírusok is jelen lehetnek az adott sertésállományban. A 
Magyarországon kimutatott, állati eredet� vírusok nukleotid-szekvenciáinak 
emberi eredet� vírusok szekvenciáival való hasonlósága is alátámasztja a 
vírus zoonózis jellegét. 

Egy Magyarországon kimutatott vírus csaknem teljes 
genomszekvenciájának elemzése során a HEV-RNS több régióját is 
részletesen vizsgáltuk. A genomban kódolt 3 ORF közül 
legkonzervatívabbnak a strukturális fehérjéket kódoló ORF2 régiót találtuk, 
míg a vírus replikációjához szükséges fehérjéket kódoló ORF1 
változatosságát a genom e területén megtalálható hipervariábilis régióval 
magyarázhatjuk. A genom elemzése alapján a filogenetikai vizsgálatokon 
alapuló genotipizálásra a teljes genomszekvencia, az ORF1 régió, valamint 
a diagnosztikai vizsgálatokban alkalmazott ORF2s1-ORF2a1 primerpár 
által amplifikált genomszakaszt találtuk megfelel�nek. Ugyanakkor 
megállapítottuk, hogy a genotipizálás eredményének pontosságához és a 
kimutatott vírusok rokonsági viszonyainak megállapításához 
elengedhetetlen, hogy minél több, a korábbi vizsgálatokban különböz�
alcsoportba sorolt vírus szekvenciáját bevonjuk az elemzésbe. A 3. 
genocsoport vírusai esetében a hipervariábilis régió szekvenciái 
felhasználhatók járványtani nyomozásokban, azonban a variabilitás okát és 
a deléciók/inzerciók kialakulásának körülményeit és azok járványtani 
következményeit további vizsgálatokkal kell tisztázni. A genom 
legkonzervatívabb szakaszát diagnosztikai RT-PCR vizsgálatokban 
felhasználható primerek tervezésére nem találtuk alkalmasnak, azonban a 
genom e szakasza más vizsgálatokban, pl. in situ hibridizáció esetében 
probe tervezésére megfelel� lehet. 
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ÚJ TUDOMÁNYOS EREDMÉNYEK 

1. Felmér� vizsgálataink során els�ként mutattuk ki a HEV 
nukleinsavának jelenlétét Magyarországon házi sertésekben. A felmérés 
során felderítettük a magyarországi sertéstelepek HEV fert�zöttségének 
mértékét (39%).  

2. Megállapítottuk, hogy a vágóhídra kerül� sertések HEV 
fert�zöttsége élelmiszer-biztonsági kockázatot jelenthet. A sertésekben 
párhuzamosan vizsgált máj- és bélsár minták pozitivitása alapján 
kijelenthetjük, hogy mindkét minta vizsgálata alkalmas a sertések HEV-
fert�zöttségének kimutatására. 

3. Vizsgálataink során els�ként mutattuk ki a HEV hazai jelenlétét 
vadon él� állatokban (vaddisznó, �z, szarvas). A minták földrajzi eredete 
alapján kimutattuk, hogy a HEV állatokban – az emberi fert�zésekhez 
hasonlóan (OEK, 2009b) Magyarország teljes területén megtalálható.  

4. Filogenetikai vizsgálataink eredményei szerint Magyarországon 
a HEV 3. genocsoportjába tartozó vírusok vannak jelen. A kimutatott 
vírusok nagyfokú diverzitást mutatnak, a 3. genocsoport „a”, „e” és „h” 
alcsoportjába tartoznak, és rokonságban állnak magyarországi, és más 
országokban kimutatott, emberi eredet� vírusokkal. 

5. Egy magyarországi HEV törzs csaknem teljes 
genomszekvenciájának meghatározásával megállapítottuk, hogy a HEV 
evolúciójában a pontmutáció és a genom egy meghatározott szakaszán 
inzerció/deléció játssza a f� szerepet. Két, a genetikai rokonságot 
nagymértékben meghatározó genomrégiót ismertünk fel. 

6. A genom egészének és 7 további szakaszának filogenetikai 
analízisével vírusok genotípusának meghatározására alkalmas genom-
régiókat határoztunk meg. 

7. Két szerológiai módszer (immunoblotot és ELISA-t) 
összehasonlításával megállapítottuk, hogy minták min�sége és tesztek 
szubjektív elbírálása negatívan befolyásolhatja a vizsgálatok eredményeinek 
értékelhet�ségét. 

Kutatásaink eredményei kiindulási pontot jelenthetnek jöv�beni 
élelmiszer-higiéniai, állategészségügyi, járványtani és közegészségügyi 
vizsgálatok elvégzéséhez. 
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