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LEVEL A SZERKESZTOSEGHEZ

Az antimikrobialis rezisztencia kommunalis
szennyvizre alapozott, globalis megfigyelése

Tisztelt Szerkesztdség!

Az antimikrobialis rezisztencia (AMR) globéalis egész-
séglgyi kihivast jelentd, egyre fenyegetébb probléma,
amely a fertdzd betegségek kezelésében elért tobb évti-
zedes fejlédést vethet vissza. Az utazas, a kereskedelem,
a klima és a tarsadalmak valtozasa erésen hozz3ajarul a
jelenségben hordozott veszély feler6sodéséhez. Felgyor-
sult vildagunkban elengedhetetlenné valt az AMR meg-
jelenési korlUlményeinek és terjedésének megbizhaté
felismerése a megfelel6 nemzeti és nemzetkozi egyez-
mények, kozegészséglgyi intézkedések és megoldasi
tervek feladllitasahoz.

Ajelenleg miikodé AMR-megfigyelési rendszerek gyak-
ran csak a kbzegészséglgyi ellatasi rendszerben megje-
lend, fert6zésekbdl szarmazd baktériumtorzseket céloz-
zak. Ebbdl addddan a bélbakteridta artalmatlan tagjaiban
taldlhaté szamos AMR-gén észrevétlen marad.

Ezt a hidanyossagot kikiszobolendd sziletett meg a
kommunalis szennyviz rendszeres vizsgalatanak oOtlete.
A Fold népességének egyre novekvs hanyada kozmUve-
sitett, csatornahaldzattal rendelkezd varosi kornyezet-
ben él. A szennyvizmintak igy egyrészt 6riasi, nagyrészt
egészséges populaciét reprezentalnak, masrészt a csa-
tornarendszerbdl valé mintavételt kevesebb etikai, gya-
korlati és logisztikai korlat neheziti.

A témaban készilt atfogd kutatds soran 60 orszag
79 forrasabdl szarmazd kezeletlen szennyviz bakterialis
rezisztémjat (rezisztenciagén-készlet) vizsgaltdk meta-
genomikai mddszerekkel. Ezen eljarasok elénye, hogy a
szekvendlds sordn (next-generation sequencing - NGS)
egyetlen mintabdl tobb ezer atérokithetd rezisztencia-
gén vizsgalata valik lehetségessé. Az Osszes felmért
DNS-szakasz 29%-a szarmazott biztosan baktériumbdl,
és 0,03%-a bizonyult antimikrobidlis rezisztenciat kddold
génnek.

Az Gsszesen azonositott 1546 baktériumnemzetség-
b8l néhany jelentésebb részaranyban fordult eld. llyen
dominans, széklet eredetl nemzetség volt a Faecalibac-
terium, a Bacteroides, az Escherichia, a Streptococcus és
a Bifidobacterium. A szintén nagy szamban el&forduld
Acidovorax és Acinetobacter nemzetség nagy valdszinG-
séggel inkabb kornyezeti eredetl. Ebbdl is kiderll, hogy
a szennyvizmintdk nem reprezentaljak tokéletesen az
emberi emésztérendszer baktéridtdjat, hiszen iddkozben

szamos valtozas bekdvetkezhet. Osszehasonlitd vizsga-
latok alapjan azonban bebizonyosodott, hogy a szennyviz
megfelelGen tlkrozi az emberi mikrobialis életkozossé-
gek rezisztencia-viszonyait.

A vizsgalatok soran dsszesen 408 géncsoporthoz tar-
tozd 1625 kulonbozE AMR-gént azonositottak, amelyek
kozUl sok ugyanarra az antibiotikumra fejti ki hatasat.
Vildgviszonylatban a makrolidokkal, a tetraciklinekkel,
az aminoglikozidokkal, a béta-laktamokkal és a szulfo-
namidokkal szembeni rezisztenciagéneket mutattak ki
leggyakrabban. Az eurdpai, és észak-amerikai mintak
nagyobb aranyban tartalmaztak makrolidrezisztencia-gé-
neket, mig Azsidban és Afrikaban a szulfonamidokkal és
a fenikolokkal szembeni rezisztencia volt a legelterjed-
tebb. A teljes AMR-génmennyiség 50%-at ugyanaz a
15 géntipus adta, amelyek a baktériumok rendszertani
hovatartozasatél fliggetlenll nagy gyakorisagban voltak
kimutathatok.

A globalis viszonyokat illetéen is érdekes eredménye-
ket hozott az eddig egyedulallé, nagyrészt az egészsé-
tlnik, hogy az AMR-gének gyakorisaga és valtozatossaga
a foldrajzi terlleteknek megfelelGen eltér egymastol, és
az adott orszagok sajatossagaitdl fugg.

Az allamhatarokon bellli mintavételi helyekrdl szar-
mazd mintak olyan csekély mértékben kllonboztek, hogy
orszagonként mar egy-egy nagyobb varosbdl szarmazd
minta reprezentativ volt az AMR-mintazatot illetéen. Az
orszagok kozott azonban jelentds eltérések mutatkoztak.

A legmagasabb atlagos AMR-génszintet Afrika orsza-
gai mutattadk, bar a legnagyobb rezisztenciagén-tar-
talmG mintak Braziliabdl szarmaztak. Ehhez képest Oce-
anidban (Ausztralia és Uj-zéland) voltak a legkisebbek
ezek az értékek. A kllonb6zE bioinformatikai elemzési
és szemléltetési modszereknek koszonhetben tisztan
észrevehetd foldrajzi valaszvonal jelent meg egy Eurd-
pat, Eszak-Amerikat és Oceaniat-, valamint egy Afrikat,
Azsiat és Dél-Amerikat tartalmazé csoport kozott, amely
a kulonb6z8 antibiotikumokkal szembeni rezisztencia
alapjan alakult ki. Az eldbbi kontinenseken viszonylag
nagy mennyiségd, de kevesebb tipusi AMR-gént talal-
tak, mig az utdobbi foldrészeken altalanosan gyakran és
nagy valtozatossagban fordultak eld a kiulénb6zd hatd-
anyagokkal szembeni rezisztenciat kédold gének. Ami-
kor AMR-gének helyett AMR-osztalyok szerint végezték



a csoportositast, a tendencia még erfteljesebben kiraj-
zolddott. Csupan Malta, Kazahsztan, Torokorszag és a
Galapagos-szigetek mutattak jelentds eltérést a fold-
rajzi elhelyezkedés szerint vart értékektdl. A legnagyobb
AMR-génvaltozatossagot Vietndmban, Indidban és Bra-
zilidban talaltdk, ami felveti annak a lehetdségét, hogy
ezek az orszagok Uj rezisztenciat kialakitd folyamatok
kiindulasi pontjai legyenek. A baktériumok rendszertani
dsszetétele nem mutatott a fentihez hasonldé foldrajzi
elkUlonulést, azonban erds dsszefliggés rajzolddott ki a
rendszertani csoportok és a fellelhetd rezisztdm kozott.
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ABRA. Az AMR-gén becslilt gyakorisdga a Féld orszégaiban

rezisztenciaszint-becslés és a népességszam alapjan
térképet hoztak létre, amely szerint Hollandia, Uj-Zéland
és Svédorszag rendelkezhet a legalacsonyabb, mig Tan-
zania, Vietndm és Nigéria a legmagasabb AMR-szintek-
kel (Abra).

Bar az antibiotikumok felhasznalasara vonatkozé ada-
tok és a baktériumok rendszerezése csupan a megje-
lend AMR-valtozasok egy részére szolgaltak magyaraza-
tul, a kutatasi moédszer, a korabbi, fertdzd baktériumok
vizsgalatan alapulé megkozelitéssel egyltt alkalmazva
etikailag elfogadhatd, gazdasagos, igéretes megoldast
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A térkép szinei a vildgosabbaktdl a sotétebbek felé haladva egyre névekvd becsult gyakorisagot jeldlnek

(A térképet a tanulmany 5. mellékletében koz6lt adatok alapjan készitettiik)

Szamos kutatds bebizonyitotta mar, hogy az antibio-
tikumok hasznalata, egyéb tényezdk mellett (étrend,
kultdrélis hagyomanyok stb.), jelentds hatassal van az
AMR-gének megjelenésére. A bemutatott eredmények
is igazoljak, hogy az egyes antibiotikum-tipusok haszna-
lata megnoveli az adott antibiotikum-osztalyra specifi-
kus AMR-gének gyakorisagat. Ezzel szemben, a teljes
antibiotikum-felhasznaldas nem mutatott dsszefliggést
a kildnb6zb osztalyokkal szembeni rezisztencia gyako-
risdgaval. Az AMR-gének gyakorisaganak a szennyvizben
taldlhaté antibiotikum-maradvanyokkal vald kapcsolatat
vizsgald modell is hasonld eredményekkel szolgalt.

A vizsgalatok eredményei arra a felismerésre vezettek,
hogy az egyes orszagokba iranyuld légiutas-forgalom
Gtjan az orszagokba érkezd utasok nincsenek hatassal
az AMR-gének gyakorisagara, valamint, hogy az Emberi
Fejlettségi Index (Human Development Index — HDI) és
az AMR-gének gyakorisaga kozott 6sszefliggés van. Glo-
balis adatbazisokon végzett elemzések alapjan az dssze-
flggésért leginkabb a kozegészséglgyi és az emberek
altalanos egészségi allapotaval kapcsolatos tényezdk
felel@sek. E két valtozd alapjan végzett, orszagonkénti

nydjthat az AMR nyomonkovetésére és el8rejelzésére.
Az egyes orszagok AMR-mintazata elsésorban a helyi
tényezdktdl figg, mig ebben a tekintetben a globa-
lis mobilitds fokozddasa elhanyagolhatd hatasu. Ebbdl
kiindulva, az egyes orszagok higiéniai, kozegészség-
Ugyi, altalanos egészségligyi fejlesztése, valamint az
oktatdsra helyezett nagyobb hangslly fenntarthatd
megoldasi lehet8séget jelenthet a jovire nézve.

A vizsgalatokban hazai konzorciumi résztvevs a Sem-
melweis Egyetem mellett az Allatorvostudomanyi Egye-
tem Bioinformatikai Kézpontja, valamint Jarvanytani és
Mikrobioldgiai Tanszéke. Utobbi egységek kdzrem(kod-
nek a projekt folytatdsaként zajldé vagohidi szennyviz-
vizsgalatokban is.
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