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BEVEZETES

A hepatitis E virus (HEV) 32-34 nm atmér6ja, burok nélkiili,
ikozaéder szimmetriaju, pozitiv szimplaszali RNS virus. A kapszidban 1évd
7,5 kb hosszusagu virusgenom harom nyitott leolvasasi keretet (open
reading frame, ORF) kodol, amelyek egymassal részleges atfedésben
vannak (Emerson és Purcell, 2003). Jelenleg a ,rendbe nem besorolt
virusok” csoportjan beliil a Hepeviridae csalad Hepevirus genusdba soroljak
(ICTV, 2009). A vilag kiilonb6z6 orszagaiban kimutatott virus-valtozatok
négy genocsoportba sorolhatdk, melyek koziil a 3. és a 4. csoport virusai
embereket ¢s allatokat is fertozni képesek.

Az enterdlis uton terjedd, hepatitis E virus okozta fert6zés
emberekben heveny, Onkorlatozd, sargasaggal jard, atlagosan 1%
mortalitdsi majgyulladast okoz. A human hepatitis E jarvanytanaban
endémiasnak nyilvanitottdk a vildg elmaradott kornyezeti higiéniaju
tertileteit (Anderson et al., 2002; Schlauder et al., 2003), ahol a
szeroprevelancia atlagosan 15%, és jellemzé a betegség jarvanyos
el6fordulasa. A fejlett orszagokban, melyeket ,nem endémias”-nak
tekintenek, a hepatitis E szorvanyosan fordul el6: az esetek tobbségében
Himportalt” fertézésrél van szd, leirtak mar azonban olyan emberi
fertézéseket is, amikor a kérokozd az adott (,nem endémids™) teriiletrol,
esetleg a rezervoarként szerepld allatokbol szarmazhatott (Yazaki et al.,
2003; Widdowson et al., 2003; Wichmann et al., 2008). Habar ez idaig
klinikai ttinetekkel jaro fert6zést allatokban nem figyeltek meg, a HEV
fertozéssel szembeni szerokonverzidt szamos allatfajban leirtak. Genetikai
¢és jarvanytani vizsgéalatok mellett kisérleti fertdzések is a HEV gazdafajok
kozotti terjedésének lehetdségét igazoltak. A HEV-fertézés allatokban
tiinetmentes, a fobb rezervoar fajoknak a hdzi sertés mellett a vaddiszno,
illetve kiilonb6z6 vadon €16 kérddzo-fajok bizonyultak (Meng ef al., 2005).

Az emberi ¢és allati eredeti HEV torzsek szoros genetikai
rokonsagban allnak egymassal, mely alatamasztja a feltételezéseket a virus
zoonozis jellegérdl. A feltételezések szerint allatok is szerepet jatszanak a
fertézes fenntartasaban és terjesztésében; az allatok fertdzottsége nemcsak
¢élelmiszer-higiéniai, hanem munkaegészségligyi kockazatot is jelent
(Galiana et al., 2008).



A KUTATAS CELJAI

1. A hepatitis E virus kimutatdsa Magyarorszagon, allati eredetil

mintakban.

RT-PCR-en alapul6 felmérd vizsgalattal kivantuk meghatarozni a
hepatitis E virust trité allatfajok korét, kilonos tekintettel az élelmiszer-
higiéniai jelentdséggel bird allatfajokra.

2. A HEV-fert6zés lefolyasanak vizsgélata sertéstelepeken

Célzott mintagyljtéssel a HEV-fertdzottség korcsoportonkénti
megoszlasarol, a fertézés sertéstelepeken beliili terjedésének iddbeli
lefolyasarol, a sertések vagohidra kertilése idején a fert6zottség mértékéral,
és a virus allatok kozotti terjedésének modjardl gytjtottiink adatokat.
Azonos allatokbol szarmazo, parhuzamosan vizsgalt maj- és bélsarmintak
vizsgalata alapjan kivantuk meghatarozni, hogy a sertések fertdzottségének
felderitésére melyik minta vizsgalata ad megbizhat6 eredményt.

3. A szerolégiai athangolodds mértékének vizsgdlata sertéssel
kapcsolatos foglalkozast (izOk korében

Ausztridban  gyljtott humdn savomintdk HEV-szeroldgiai
vizsgalataval célunk az ujonnan kifejlesztett szeroldgiai modszerek
(immunoblot és ELISA) ¢és kitek tesztelése, illetve archiv savomintak
alapjan a HEV korabbi ausztriai elterjedtségének vizsgalata volt kiillonb6z0o,
sertésekkel kapcsolatos foglalkozast (iz6 emberek korében.

4. A Magyarorszagon, allati eredetli mintakban kimutatott virusok

szekvenciainak genetikai elemzése

A vizsgalattal a magyarorszagi virusok rokonsagi viszonyait, mas
orszagokban kimutatott virusokkal vald hasonlésaganak mértékét kivantuk
meghatarozni, illetve a virus zoonotikus jellegének genetikai bizonyitasahoz
gytjtottink informaciot.

5. Egy magyarorszagi virus teljes genomszekvencidjanak

meghatarozasa és elemzése

A teljes genomszekvencia és egyes régidinak elemzésével a virus

evolucidjat  vizsgadld kutatasokhoz, és a genotipizalasra alkalmas
genomrégiok meghatarozasahoz szolgaltattunk adatokat.



ANYAG ES MODSZER

A HEV hazai, allatokban vald elterjedtségének felmérése soran
olyan mintak gytjtésére torekedtiink, melyekbdl a fertdzés szervezetbeni
lefolyasa alapjan nagy valdsziniiséggel kimutathatdo a HEV nukleinsava. A
kutatasok soran 717 mintat vizsgaltunk meg, melyeket a fobb rezervoar
fajokon (sertés, vaddiszno, 6z, szarvas) ¢s hazi kér6dzokon (szarvasmarha,
juh, kecske) kivil a fertdzés fenntartdsdban feltételezetten részt vevod
kisemlds6kbol (egér, patkany, cickany, horcsog) szarmaztak. A hazi sertés
maj- és bélsar mintdk elhullott allatokbol, valamint a kutatast
mintakiildéssel tdmogato sertéstelepekrdl szarmaznak. A vaddisznd és 6z
maj mintdkat vadhus-feldolgozé tizemben gyujtottik. A kér6dzd bélsar
mintak kiilonb6z6 telepekrdl szarmazd, parazitoldgiai vizsgalatra szant vagy
sajat gyljtésti bélsarmintdk voltak. Takarmany, patkany és egér mintak
sertéstelepekrdl, a horesog és cickany mintak mas kutatdcsoportokkal vald
egylittmiikodésbol szdrmaztak. A szerologiai vizsgalatokhoz Graz
(Ausztria) kornyékén gyiijtott, archivalt huméan savomintakat hasznaltunk,
melyek sertésekkel kapcsolatos foglalkozast 1izd emberektd] szarmaztak.

A vizsgalatokban alkalmazott RT-PCR eldkészitése soran a szerv-
¢és bélsar mintakbol homogenizalds utan virus nukleinsavat vontunk ki. A
homogenizalast kovetden a mintdkat, illetve a tisztitott virus RNS-t
mikrocentrifuga csévekben -80 °C-on taroltuk. A pozitiv mintak kiszlirését
az ORF2 régiodra tervezett, 197 bp hosszu terméket eldallité ,,diagnosztikai”
primerparral, az eredmény megerdsitését az ORF1 régiora tervezett, 417 bp
hosszu terméket add primerparral végeztiik (Schlauder ef al., 1999; van der
Poel et al., 2001). A teljes genomszekvencia meghatarozasaban 17,
egymassal atfedd terméket amplifikdlo primerparon alapuldé RT-PCR-t
fejlesztettiink ki. A nukleinsav-kivondshoz, és az RT-PCR reakcidhoz a
QiAmp Viral RNA és a OneStep RT-PCR kitet (Qiagen, Diisseldorf,
Németorszag) hasznaltuk a gyartd utasitdsainak megfelelden.

Az RT-PCR eredményeit agardzgél-elektroforézissel ellendriztik.
A szekvenalas elokészitéséhez a specifikus PCR terméket alacsony olvadasi
hémérsékletii (low melting) agar6éz gélben valo elektroforézis utan Qiagen
QIAquick Gel Extraction Kit segitségével kitisztitottuk, és a Mezdgazdasagi
Biotechnologiai Kutatokdzpont (G6dollo) laboratoriumaban, illetve a Bécsi
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Allatorvos-tudomanyi Egyetem Klinikai Virologia Tanszékén ABIPrism
310 automata szekvenatorral szekvenaltattuk, majd BLAST program (Basic
Local Alignment Search Tool, http://blast.ncbi.nlm.nih.gov) segitségével
azonositottuk.

A szekvencia-elemzést és filogenetikai vizsgalatot a GenBank-ban
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) elérhetd teljes és részleges HEV szekvencidk
felhasznalasaval, AlignPlus4, ClustalX, TreeView és PHYLIP programok
segitségével végeztik. A torzsfa megbizhatdsagat leird bootstrap értékeket a
SEQBOOT program hasznalataval, 1000-szer megismételt ,,ujramintazasi”
elemzéssel hataroztuk meg. A teljes genomszekvencidk egyes szakaszai
variabilitasanak grafikus megjelenitését a SimPlot 3.5.1. programmal
végeztik.

Az immunoblot vizsgalatot a recomBlot HEV IgG/IgM®
diagnosztikai kittel végeztiik. Minden savominta esetében megvizsgaltuk
mind az IgG, mind az IgM tipust anti-HEV ellenanyagok jelenlétét. A
vizsgélatot és az eredmények értékelését a kit hasznalati utasitasaban
leirtaknak megfelelden végeztik. Az immunoblot vizsgalatban pozitivnak
vagy gyenge pozitivnak taldlt savokat, illetve néhany negativnak talalt savot
ELISA modszerrel is teszteltik. A vizsgalatot a recomWell HEV IgG" és
recomWell HEV IgM™ ELISA kitekkel végeztiik. Az optikai denzitas (OD)
értékeket a Genesis Lite 3.03 szoftverrel jelenitettiik meg. A vizsgalat és a
teszt eredményeinek elbiralasa a kit hasznalati utasitdsanak megfelelden
tortént.

Az immunoblot tesztben IgM-pozitivnak talalt savokbol az allati
eredetll mintakkal azonos mddon nukleinsavat vontunk ki, és az ORF2
régiora tervezett ,diagnosztikai” primerpar alkalmazasaval, RT-PCR
segitségével mutattunk ki HEV nukleinsavat. A PCR termékek detektalasat,
azonositasat, a szekvenalasra kivalasztott PCR termékek szekvenciainak
meghatarozasat is a fentebb leirtaknak megfelelden végeztiik.



EREDMENYEK

A hazi sertés mintakat 41 magyarorszagi sertésteleprol gyijtottiik,
melyek kozott 16 (39%) olyan telepet talaltunk, ahol molekularis bioldgiai
mddszerrel igazoltuk a HEV jelenlétét. A 251 vizsgalt hazi sertés koziil 62
sertésbol (25%) mutattuk ki a HEV nukleinsavat: 45 majmintabol 14 (31%),
248 bélsarbol 52 (21%) pozitiv mintat talaltunk. A vizsgalt sertések koziil
204 allat életkorarol allt rendelkezéstinkre adat. Ezen allatokat a fertdzés
korcsoportonkénti megoszlasanak vizsgalatahoz 4 korcsoportba osztottuk.
A valasztas eldtti (1-28 nap, 1-9 kg —os) korcsoport 9%-4t, a malac I. (5-10
hét, 10-19 kg) korcsoport 27%-at, a malac I1. - hizo 1. korcsoport (11-16 hét,
20-50 kg) 37%-at, mig a hizé II. (véghizd, 17 hét utan, 50 kg felett)
korcsoport 9%-at talaltuk pozitivnak (1. abra). A sertésekben parhuzamosan
vizsgalt maj- és bélsar mintak pozitivitdsa k6zott a sertések fertdzottségének

megallapitasa szempontjabol nem talaltunk kiilonbséget.
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1. abra A virusiirités megoszildsa kiilonbozé koru sertések kiorében.



2. abra A vizsgalt mintak szarmazasi helyei. Jelmagyardzat: o -
sertéstelep, A - vaddisznd, + - &z, [J- szarvas. A negativ mintdkat iires, a
pozitiv mintdkat kitoltott alakzatokkal jeloltiik.
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A vizsgalt vaddisznok 9%-a, az 6zek 22%-a és a szarvasok 10%-a
bizonyult HEV fertdzottnek. A hazi kérédzokbol (szarvasmarha, juh,
kecske) gyUjtott bélsar mintak mindegyike HEV negativnak bizonyult. A
jarvanytani szempontokbol vizsgalt egyéb allatfajokbol (egér, patkany,
horesog, cickany) gyljtott maj- és bélsar mintdkban, illetve a
sertéstelepeken gytlijtott takarmany mintdkban nem lehetett kimutatni a
HEV jelenlétét. A mintak foldrajzi eredete alapjan kimutattuk, hogy a HEV
allatokban Magyarorszag teljes tertiletén megtalalhato (2. abra).

Immunoblot mddszerrel vizsgalt mintdk eredményei szerint az
atlagnal magasabb a szerokonverzid aranya a sertéstelepi és sertésvagohidi
dolgozdk esetében, mig az allatorvosok ¢s a vadaszok korében az atlag
kortli, a baromfi-vagéhidi dolgozok és a varoslakok korében pedig atlag
alatti a szeropozitivitdas. Az ELISA vizsgalatokban a szeropozitivitas
mértéke eltérd az immunoblot vizsgalatban talalt eredménytdl. Ebben az
esetben a szeropozitivitas gyakorisaga az egyes foglalkozasi csoportokban
nem korrelal a sertésekkel valdo kapcsolatba keriilés feltételezett
gyakorisagaval.

A pozitiv mintdk koziil torzsfa-rekonstrukcids vizsgalat céljara
kivalasztott 29 minta ORF2s1-ORF2al primerrel eléallitott termékének,
illetve o6t minta ORFI1s1-ORFlal primerrel eléallitott termékének
nukleotid-szekvenciajat hataroztuk meg. A BLAST elemzés alapjan
mindegyik szekvencia HEV szekvencidnak bizonyult, a filogenetikai
elemzés pedig kimutatta, hogy a Magyarorszagon allatokban el6fordulo
hepatitis E virusok a HEV 3. genocsoportjan belil ,a”, ,e” és ,h”
alcsoportba tartozo, kiilonb6z6 orszagokban kimutatott, allati és emberi
eredeti virusokkal mutatjdk a legnagyobb hasonlésagot (3. abra). A
Magyarorszagon kimutatott virusok vizsgalt szekvencidinak eltéréseit
pontmutaciok okozzak, melyek tobbsége néma mutacio. Eredményeink
szerint Magyarorszagon allatokat fert6z6 hepatitis E virusok genetikailag
rendkiviil sokfélék.
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3. abra Az ORF2s1-ORF2al primerpdrral eldallitott szekvenciak
alapjan készitett torzsfa. A virusok jelolése: torzs neve/faji eredete/izoldlds
helye (orszag harombetiis kodja)-izoldlds éve (utolso két szamjegy), sw:
sertés, wb: vaddiszno, rod: 0z, red: szarvas, hu: ember. Félkovérrel a
dolgozatban ismertetett vizsgalat soran kimutatott szekvenciakat jeléltiik.
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Egy minta (HEV072) esetében a teljes genombodl egy 7189 nt
hosszu egybefiiggd szakasz nukleotidsorrendjét sikertilt meghatarozni.
Nukleotid szinten a magyar virus szekvenciaja 80-89% hasonldsagot mutat
a 3. genocsoportba tartozd, mas orszagokban kimutatott allati és emberi
eredetli virusok genomszekvencidival. Aminosav szinten a hasonlosag
mindharom ORF esetében 90% feletti: 90-94% az ORF1 régidban, 96-98%
az ORF2 régidban és 90-97% az ORF3 régioban. SimPlot analizissel a
(polyproline hinge (PPH) régié vagy hipervariabilis régié (HVR)) a 3.
genocsoportba tartozé virusok szekvencidi nagyon kiilonbozdek, nukleotid
szinten a hasonlosag ezen a genomszakaszon mindossze 14-78%. Ezzel
szemben az 5250-5500 nt poziciok kozott (putative capsid protein, PCP
régid) a 3. genocsoportba tartozo virusok szekvenciai nukleotid szinten
nagyfoku, 92-98% hasonldsadgot mutatnak (4. dbra). Aminosav szinten a
hasonlosag a HVR régioban 64-80% mig a PCP régidoban 91-99% a 3.
genocsoportba tartozo virusok szekvenciai kozott.

4. abra A 3. genocsoportba tartozo virusok SimPlot analizise. Az
egyes virusok szekvencidit eltérd szinekkel jeloltiik.
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MEGBESZELES

A vizsgalat eredményei alapjan magyarorszagi sertéstelepek HEV-
fertozottsége (39%) az irodalmi adatokkal Osszehasonlitva kozepesnek
mondhaté (Fernandez-Barredo et al., 2006 és 2007; Rutjes ef al.,, 2007; Di
Bartolo et al., 2008). A fertézés telepi lefolyasanak vizsgalataval kapott
eredmények szerint a sertés telepi fertézés fenntartdsaban a valasztas eldtti
kort sertések esetében az esetlegesen virusiirité kocaknak, a késébbiekben a
virustartalm bélsarral vald érintkezésnek és a fertdzott és fogékony
sertések egy falkdba csoportositasanak van jelentésége. Ennek megfelel6en
a valasztas el6tti korcsoportban alacsony (9%) fert6zottséget mutattunk ki,
mely a valasztasi stressz ¢és a fogékony ¢&s virusiiritd sertések
Osszecsoportositasa kovetkeztében az 5-10 hetes korosztalyban 27%-ra
novekedett. A legnagyobb mértéki virustiritést a 11-16 hetes korcsoportban
tapasztaltuk (37%), ami megfelel a szakirodalomban leirtaknak. Ez az atlag
alatti fejlettségli, esetleg fert6zott sertések fiatalabb korosztalyba vald
visszacsoportositasaval, illetve, a fert6zés lefolyasaval, az egyes
egyedekben a fertézddést kovetden a virusiirités kezdetének és csticsanak
idopontjaval magyarazhatd. A vagohidra kerilld sertések fert6zottsége (9%)
¢élelmiszer-higiéniai okokbdl, a kereskedelmi forgalomba keriilé sertés hus
és maj fertdzottségének, ezaltal a fogyasztok fertdzott hussal valo
érintkezése lehetdségének szempontjabol nem elhanyagolhatd.

Habar sajat  vizsgalatainkban nem tudtuk egyértelmlen
alatamasztani, hogy a sertésekkel és egyéb rezevoar fajokkal kapcsolatos
foglalkozast Gzok HEV-fert6zottsége a kontrollcsoportokhoz viszonyitva
nagyobb, a szakirodalomban t6bb vizsgadlat eredménye is felhivja a
figyelmet az allatok HEV-fertdzottségének  munka-egészségligyi
kockézataira. Kutatasaink eredményei alapjan azonban megallapitottuk,
hogy az alkalmazott immunoblot vizsgalati modszer az teszt szubjektiv
elbirdlasa miatt nem ad megbizhaté eredményt, illetve, hogy a felhasznalt
archiv mintdk hosszu tarolasi ideje negativan befolyasolta a savomintak
vizsgalhatosagat.

El6 vagy elhullott sertés vizsgilata esetén, esetleg élelmiszer-
higiéniai vizsgalatok esetén megfeleld minta kivalasztdsdnak szempontjai a
vizsgalat (mintavétel) koriilményeitdl fiigg. A parhuzamosan vizsgalt sertés
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maj ¢és bélsar mintdk eredményei szerint mindkét minta vizsgalata
megbizhatd eredményt ad a sertések vagy sertés allomanyok
fert6zottségének vizsgalataban.

Vizsgalataink eredményei szerint a HEV hazai vadon él6
allatallomanyokban is elterjedt. A vaddiszndé maj mintdk vizsgalati
eredményei szerint a magyarorszagi vaddisznok fertdzottsége mas
orszagokban végzett vizsgalatok eredményeivel dsszehasonlitva kézepesnek
mondhaté (Michitaka et al., 2007; Martelli et al., 2008; de Deus et al.,
2008; Kaba et al., 2009; Schielke et al, 2009). A HEV-fertézés
elterjedtségét vadon €16 kér6dzo rezervoar fajok (6z, szarvas) esetében nem
vizsgaltadk olyan mélységekben, mint a sertések ¢és vaddisznok
fertézottségét. A szakirodalomban fellelheté adatokkal Gsszehasonlitva a
magyarorszagi 0z- és szarvas allomanyok HEV-fert6zottsége magasabb,
mint mas orszagokban (Takahashi et al., 2004). A vadon €16 allatok HEV-
rezervoar  szerepét  allatorvosi-jarvanytani  és  élelmiszer-higiéniai
vonatkozasokban tovabbi vizsgalatokkal kell pontositani.

A HEV-fert6zés sertéstelepeken és természetes éléhelyeken valod
fenntartasaban feltételezéseink szerint ragcsalok és kisemlosok is részt
vehetnek, hiszen irodalmi adatok szerint ezek az allatok is fogékonyak a
HEV-fertézésre. A patkanyokban és nyulakban kimutatott hepatitis E
virusok a szakirodalmi adatok szerint kisebb mértékii hasonldsagot
mutatnak a sertés- és emberi eredetli torzsekkel (Zhao et al., 2009; Johne et
al., 2010). Ezek az adatok ¢€s kutatasaink, melyben a vizsgalt ragcsalokban
¢és kisemldsokben nem lehetett kimutatni a sertések és emberek korében
fertézést okozo HEV-variansokat, megkérdéjelezik a ragesalok ¢és
kisemlOsok fert6zés-kozvetitd szerepét az allat- és kozegészségligyi
szempontbdl fontos hepatitis E virusok esetében, azonban ennek tisztazasa
tovabbi vizsgalatokat igényel.

Vizsgalataink eredménye szerint a Magyarorszagon kimutatott
virusok mindegyike a HEV 3. genocsoportjaba, ezen beliil 3 alcsoportba
sorolhato. Az egyes virusok genetikai hasonlosaganak mértéke nem fiigg a
virusok izolalasi helyének f6ldrajzi tavolsagatdl. Egymastol néhany
kilométerre fekvo sertéstelepeken kimutatott virusok nukleotid-szekvenciai
nagyobb mértékben kiillonbozhetnek egymastol, mint az egymastol nagyobb
tavolsagban vizsgalt, esetleg kiilonb6zd faji allatokbdl kimutatott virusok

13



nukleotid-szekvenciai. Egy sertéstelepen kb. masfél év alatt a HEV tbb
genetikai varidnsa is kialakulhat, tovabba egy id6ében kiilonb6z6 nukleotid-
szekvenciaju virusok is jelen lehetnek az adott sertésallomanyban. A
Magyarorszagon kimutatott, allati eredetli virusok nukleotid-szekvencidinak
emberi eredetii virusok szekvencidival valo hasonldsiga is alatdmasztja a
virus zoondzis jellegét.

Egy Magyarorszagon kimutatott virus csaknem teljes
részletesen  vizsgaltuk. A genomban kdédolt 3 ORF  kozil
legkonzervativabbnak a strukturalis fehérjéket kodolé ORF2 régiot talaltuk,
mig a virus replikaciojadhoz sziikséges fehérjéket kodoldé ORF1
valtozatossagat a genom e teriiletén megtaldlhatd hipervariabilis régioval
magyarazhatjuk. A genom elemzése alapjan a filogenetikai vizsgalatokon
alapuld genotipizalasra a teljes genomszekvencia, az ORF1 régio, valamint
a diagnosztikai vizsgalatokban alkalmazott ORF2s1-ORF2al primerpar
altal amplifikdlt genomszakaszt talaltuk megfelelének. Ugyanakkor
megallapitottuk, hogy a genotipizalds eredményének pontossagahoz és a
kimutatott virusok rokonsagi viszonyainak megallapitasahoz
elengedhetetlen, hogy minél tobb, a korabbi vizsgalatokban kiilonb6zo
alcsoportba sorolt virus szekvencidjat bevonjuk az elemzésbe. A 3.
genocsoport  virusai esetében a hipervaridbilis régié szekvenciai
felhasznalhatok jarvanytani nyomozasokban, azonban a variabilitds okat és
a deléciok/inzerciok kialakulasanak koriilményeit és azok jarvanytani
kovetkezményeit tovabbi vizsgalatokkal kell tisztdzni. A genom
legkonzervativabb  szakaszat diagnosztikai RT-PCR  vizsgalatokban
felhasznalhaté primerek tervezésére nem taldltuk alkalmasnak, azonban a
genom e szakasza mas vizsgalatokban, pl. in situ hibridizacid esetében
probe tervezésére megfeleld lehet.
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UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Felméré vizsgalataink soran elsoként mutattuk ki a HEV
nukleinsavanak jelenlétét Magyarorszagon hazi sertésekben. A felmérés
soran felderitettiik a magyarorszagi sertéstelepek HEV fert6zottségének
mértékét (39%).

2. Megallapitottuk, hogy a vagohidra keriilé sertéseck HEV
fertdzottsége élelmiszer-biztonsagi kockazatot jelenthet. A sertésekben
parhuzamosan vizsgalt maj- és bélsar mintdk pozitivitasa alapjan
kijelenthetjiik, hogy mindkét minta vizsgalata alkalmas a sertések HEV-
fert6zottségének kimutatasara.

3. Vizsgalataink soran els6ként mutattuk ki a HEV hazai jelenlétét
vadon €16 allatokban (vaddiszno, 6z, szarvas). A mintak foldrajzi eredete
alapjan kimutattuk, hogy a HEV éallatokban — az emberi fertdzésekhez
hasonloan (OEK, 2009b) Magyarorszag teljes teriiletén megtalalhato.

4. Filogenetikai vizsgalataink eredményei szerint Magyarorszagon
a HEV 3. genocsoportjaba tartozo virusok vannak jelen. A kimutatott
virusok nagyfoku diverzitadst mutatnak, a 3. genocsoport ,,a”, ,e” és ,.h”
alcsoportjaba tartoznak, ¢és rokonsagban allnak magyarorszagi, és mas
orszagokban kimutatott, emberi eredetii virusokkal.

5. Egy magyarorszagi HEV  torzs csaknem  teljes
genomszekvencidjanak meghatarozasaval megéallapitottuk, hogy a HEV
inzercid/delécié jatssza a f0 szerepet. Két, a genetikai rokonsagot
nagymértékben meghatarozé genomrégiot ismertiink fel.

6. A genom egészének és 7 tovabbi szakaszanak filogenetikai
analizisével virusok genotipusanak meghatarozasara alkalmas genom-
régiokat hataroztunk meg.

7. Két szerologiai moddszer (immunoblotot és ELISA-t)
Osszehasonlitdsaval megallapitottuk, hogy mintdk mindsége és tesztek
szubjektiv elbirdlasa negativan befolyasolhatja a vizsgalatok eredményeinek
értékelhetoségét.

Kutatasaink eredményei kiindulasi pontot jelenthetnek jovobeni
élelmiszer-higiéniai, allategészségligyi, jarvanytani és kozegészségligyi
vizsgalatok elvégzéséhez.
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