Bakteriologia

Az idei Akadémiai Beszamold Bakterioldgia szekcidjat
NAGY BELA megemlékezéssel nyitotta a kdzelmdultban
elhunyt DR. SzaBS ISTVAN (1919-2017), az Orszagos Alla-
tegészséglgyi Intézet volt igazgatdhelyettesérdl.

A szekciéban 15 elGadast jelentettek be. A szekcid tar-
selndkei NAGY BELA, FODOR LAszLO és MAGYAR TIBOR vol-
tak.

ADORJAN ANDRAS, KONYVES LAszLS és TOTH ISTVAN a baromfi
eredet(i atipikus enteropatogén Escherichia (E.) coli
(EPEC) vizsgdlatardl szadmoltak be. A szerzdk célul tliz-
ték ki, hogy az intenziv és extenziv tartasi rendszerek-
ben tartott hazi tylkokban taldlhatd patogén E. coli-k
el6fordulasat feltérképezzék, és jellemezzék a kdroko-
z6kat. A vizsgalatok sordn a baktériumokat szelektiv
taptalajon tenyésztették ki (n = 165), frissen levagott
baromfi bélszakaszaibdl, a vagdhidi hullakrél, vago-
hidi szennyvizbdl és kornyezeti mintakbdl két minta-
vételi id8pontban (2016, 2017). A coliform baktériumok
azonositasat MALDI-TOF moddszerrel végezték, majd
meghataroztak az izolatumok patotipusat, filogene-
tikai csoportjat és szerocsoportjat, valamint colicin-
termeld és hemolizalé képességlket. Korongdifflzids
modszerrel a patogén E. coli torzsek antibiotikum-ér-
zékenységi profiljat is megallapitottak. A vizsgalatok
soran kizarélag az intenziven tartott baromfidlloma-
nyokbdl szarmazd mintakbdl tenyésztettek ki patogén
E. coli torzseket, amelyek a kimutatott torzsek 30%-
at tették ki (béltartalom (18/57), hulla (16/57), szenny-
viz (1/4)) és egységesen atipusos enteropatogéneknek
(aEPEC: eae®, bfp-, eaf) bizonyultak. Az aEPEC-tdrzsek
killonbozd szerocsoportokba (014, 045, 0108) és filog-
enetikai csoportokba (a 35 aEPEC tdrzs kozul 22 az A,
12 a B2 és egy a D csoportba) sorolédtak. A torzsek
antibiotikum-érzékenységi profilja is valtozatossagot
mutatott és gyakran multirezisztensnek (MDR) bizo-
nyultak: mig 2016-ban a torzsek 23%-a (3/13), 2017-ben
az izolalt EPEC torzsek mindegyike (22/22) MDR volt.
Az aEPEC nagy gyakorisaggal fordult el6 intenziven fel-
nevelt baromfiban és az abbdl eldallitott hison, mig az
extenziv allomanyokban patogén E. coli torzset nem
azonositottak a szerzdk. A baromfi eredetl aEPEC zoo-
notikus képessége mellett tovabbi aggodalomra adhat
okot, hogy a vizsgalt torzsek gyakran egyszerre tobb
antibiotikummal szemben is rezisztenciat mutattak.

GROZNER DENES, FORRO BARBARA, SULYOK KINGA MARIA,
MARTON SzILVIA, BANYAI KRISZTIAN é€s GYURANECZ MIKLOS
Mycoplasma (M.) sp. 1220, M. anseris, M. anatis és
M. cloacale térzsek teljes genomjdnak szekvendldsardl
szamoltak be. A vizibaromfi-patogén Mycoplasma-fajok



tarsfertézésben vagy akar onalldan is sulyos megbe-
tegedéseket, ezaltal jelentds gazdasagi karokat okoz-
hatnak, ennek ellenére genetikajukdl rendkivil kevés
ismeretanyag all rendelkezésre. A szerz8k (j genera-
ciés szekvenaldsi moddszerrel (lllumina NextSeq500)
meghataroztadk négy vizibaromfi-patogén Mycoplasma
faj referens torzsének (M. anatis, M. anseris, M. anseri-
salpingitis avagy M. sp. 1220 és M. cloacale), ill. két M.
sp. 1220 klinikai izolatumnak a teljes genetikai 6roki-
t6anyagat. A de novo genomokat kilonboz8 bioinfor-
matikai szoftverekkel illesztették Ossze, ill. ellendrizték,
valamint azonositottak a koédold és nem kbédold géne-
ket. A genomokat Sanger-féle szekvenalassal cirkula-
rizaltak. A de novo meghatarozott M. sp. 1220 genom
908 787 bp, a M. anatis genom 956 093 bp hosszd.
A M. anseris genom 750 010 bp, a M. cloacale genom
659 552 bp nagysaglak. A genomok méreteiben és a
kodolt gének tekintetében, ezen kivil fenotipusos
jegyek alapjan is hasonldsag figyelhetd meg a M. sp.
1220 és a M. anatis, ill. a M. anseris és a M. cloacale
kozott, amely kozeli rokonsagi viszonyt feltételez. A de
novo létrehozott vizibaromfi-patogén Mycoplasma tel-
jes genomok elbsegitik e kevésbé vizsgalt fajok meg-
ismerését és alapul szolgalnak tovabbi genetikai kuta-
tasoknak.

GROZNER DENES, SULYOK KINGA MARIA, KREIZINGER ZSUZSA,
RONAI ZSUZSANNA, JANOSI SzILARD és GYURANECZ MIKLOS
Mycoplasma (M.) sp. 1220, M. anseris, M. anatis és
M. cloacale specifikus PCR-rendszerek fejlesztésérdl
szadmoltak be. A vizibaromfi-patogén Mycoplasma-fa-
jok gyakran egylttesen fert6zik a gazdaallatokat.
A kérokozdk hasonld tulajdonsagaik miatt hagyoma-
nyos bakterioldgiai modszerekkel nem kulénithetSek
el egymastol, az azonositasukra szolgalé molekularis
modszer (k6zos DNS-szakasz szekvencidjanak megha-
tarozasa) pedig pénz- és idSigényes folyamat. A vizs-
géalatok soran a szerz8k olyan molekularis modszereket
(fajspecifikus polimerdz lancreakcié rendszerek) ter-
veztek, amelyek gyorsan, megbizhatban és koltség-
hatékonyan képesek kozvetlenil a klinikai mintakbol
kimutatni és elkuloniteni a M. sp. 1220, a M. anatis, a
M. anseris és a M. cloacale vizibaromfi-patogén bak-
tériumokat. A fajspecifikus régidkra tervezett primerek
szekvenciadjat az adatbazisokbdl elérheté madarpato-
gén Mycoplasma-genomok és a kutatocsoport altal
de novo létrehozott vizibaromfi-patogén Mycoplas-
ma-genomok alapjan hataroztdk meg, amelyhez a
Geneious szoftvert ill. a NetPrimer és a BLAST inter-
netes programokat hasznaltdk. A M. sp. 1220 fajnal az
RNS polimeraz béta alegységét kédold (rpoB) génre,
a M. anatis és M. cloacale fajoknal a DNS polimeraz
Il gamma és tau alegységeket kdédold (dnaX) génre,
mig a M. anseris esetében az ATP-fliggd DNS-helikazt

kédold (uvrD/pcrA) génre terveztek fajspecifikus prime-
reket. A PCR-rendszerek specificitasat 15 madarpato-
gén Mycoplasma-tipustdrzson, 29 klinikai izoldtumon
és 26 klinikai mintan tesztelték, keresztreakciét nem
tapasztaltak. A PCR-rendszerek érzékenységét hagyo-
manyos gélalapl és EvaGreen-tipusU real-time PCR-
eken is vizsgalva megallapitottak, hogy a rendszerek
10'-10° DNS-templat kimutatasat is lehetdévé teszik. Az
Uj rendszerek alkalmazasa a diagnosztikdban el8segit-
heti a célzott beavatkozast a fertdzott telepeken.

JANOSI KATALIN, BEKS KATINKA, KREIZINGER ZSUZSA, SULYOK
KINGA MARIA, FELDE ORSOLYA, GROZNER DENES és GYURANECZ
MikLés Mycoplasma (M.) gallisepticum térzsek genoti-
pizdldsdra szolgdlé multi-locus sequence typing (MLST)
és multi-locus variable-number tandem repeat analy-
sis (MLVA) rendszerek fejlesztésérél szadmoltak be. A M.
gallisepticum vilagszerte eléfordul, elsésorban kronikus
|égz8szervi megbetegedéshez és sinusitishez vezet,
jelentds gazdasagi kartételt okozva a tyuk- és puly-
kadgazatban. A vizsgalatok soran a szerz8k a bakté-
riumtorzsek genetikai jellemzésére szolgald, kénnyen
ismételhetd, egyszer( és koltséghatékony molekula-
ris modszereket terveztek. A modszerek fejlesztése
O0sszesen 44 - foldrajzilag és gazdaspektrumat tekintve
is valtozatos eredetld - M. gallisepticum DNS-mintan
tortént, emellett harom vakcinatorzs (F torzs, 6/85,
ts11) és a referens torzs (ATCC-19610) DNS-mintaja is
bekerllt a vizsgéalatokba. Az MLST-rendszer fejlesztése
sordn a genomban egyenletesen elhelyezkedd, nagy
valtozatossagl haztartasi gének, mig az MLVA fejlesz-
tése sordn a genomban fellelhetd tandem ismétléddé
régidk vizsgalatara szolgald polimeraz lancreakcion
alapuld rendszereket allitottak be. A PCR-vizsgalatokat
az MLST soran szekvenciavizsgéalat kovette; az MLVA
soran pedig a termékek méretét hataroztak meg. Az
Ujonnan fejlesztett MLST-rendszert hat haztartasi
gén alkotja: az atpG, dnaA, fusA, rpoB, ruvB és az uvrA.
A rendszer 36 szekvenciatipust kilonitett el a 48 vizs-
galt torzsben, a Simpson-féle diverzitasi indexe nagy,
0,983 volt. Az MLST-torzsfa kisebb csoportjaira jel-
lemz38, hogy ezekbe nagyrészt ugyanazon foldrajzi
régidobol szarmazd torzsek kerlltek. Az MLVA-rendszer-
ben 6t régié bizonyult alkalmasnak a vizsgalt mintak
jellemzésére. A mddszerek alkalmasak lehetnek a M.
gallisepticum torzsek kozotti rokonsagi viszonyok fel-
tarasara és jarvanytani nyomozas céljara.

KREIZINGER ZSUzSA, GROZNER DENES, SULYOK KINGA MARIA,
KRISTIN NILSSON, HRIVNAK VERONIKA, DUSAN BENCINA ES
GYURANECZ MikLOS Mycoplasma (M.) synoviae térzsek
antibiotikum-érzékenységi profiljanak meghatdrozdsd-
rél szamoltak be. A M. synoviae vilagszerte elterjedt,
komoly gazdasagi karokat okozd baktérium, amely |ég-



z8szervi megbetegedéseket, fert6z4 izlletgyulladast
és tojashéj-elvaltozast okozhat a baromfi- és pulyka-
alloméanyokban. A fertdzés elleni védekezés egyik pil-
lére az antibiotikumos kezelés, amely elsésorban a
tinetek enyhitésére, s a gazdasagi karok mérséklésére
szolgal. A szerz8k a kozép-kelet eurdépai régidébdl szar-
mazd, 2015 és 2016 kozott gyljtott, 6sszesen 41 bak-
antibiotikum-érzékenységét hataroztak
meg mikroleves-higitdsos maodszerrel. Eredményeik
alapjan a M. synoviae torzsekkel szemben a leghaté-
konyabb antibiotikumok: a tetraciklinek (doxiciklin, oxi-
tetraciklin és klortetraciklin), a makrolidok (tilvalozin,
tilozin és tilmikozin), a pleuromutilinek (tiamulin és
valnemulin), a linkomicin és a linkomicin-spektinomi-
cin (1: 2 aranyl) kombinacidja. Emelkedett minimalis
gatlokoncentracido-értékeket allapitottak meg azonban
szamos torzs esetében fluorokinolonokkal (enrofloxa-
cin és difloxacin), neomicinnel, spektinomicinnel és
florfenikollal szemben. A M. synovige esetében az anti-
biotikum-érzékenységi vizsgalatok korilményesek és
idGigényesek, igy a szerzGk javasoljak a rezisztenciap-
rofilok id6szakos felmérését, s telepi adatbazisok fel-
allitasat. Ezek hianyaban pedig eredményeik adhatnak
tdmpontot a kozép-kelet eurdpai régiéban az alloma-
nyok kezeléséhez.

tériumtorzs

SuLyok KINGA MARIA, FORRO BARBARA, MARTON SZILVIA,
BANYAI KRISZTIAN és GYURANECZ MikLOS Mycoplasma (M.)
gallisepticum vakcina- és vad térzsek elkllénitésére
alkalmas molekuldris biolégiai rendszerek fejlesztésérdl
szadmoltak be. A M. gallisepticum elleni védekezésben
a hajlamositd tényezd8k kiiktatdsa mellett fontos sze-
repe van a vakcinazasnak. A gyakorlatban é18, csokken-
tett virulencidja vakcindkat alkalmaznak, mint a ts-11
(Vaxsafe® MG, Bioproperties Pty Ltd.), a 6/85 (Nobilis®
MG6/85, MSD Animal Health) és az F (Cevac® MG-F,
Ceva-Phylaxia Zrt.) vakcinatorzsek. A vakcinazasi prog-
ramok eredményes kivitelezéséhez kulcsfontossagul a
vakcinazott vagy fertdzott allatok megkllonboztethe-
tdsége. A szerzGk a vakcinatorzsek két-két génjében
el6forduld mutacidk kimutatasara alkalmas PCR-alapu
rendszereket fejlesztettek a vad és vakcinatorzsek
elkilonitésére. Ehhez el8szor elvégezték a ts-11 és a
6/85 vakcinatorzsek teljes genomszekvencia-megha-
tarozasat Uj generacids szekvenald platform segitsé-
gével és o6sszehasonlitottak a GenBank-ban elérhetd
F-vakcina és tovabbi 11 M. gallisepticum térzs teljes
genomszekvenciajaval. Az azonositott, aminosavszin-
ten is kifejez8d8 pontmutdcidk kimutatasara dn. mis-
match amplification mutation assay (MAMA) teszteket,
mig a delécidk, ill. addiciék kimutatasara dn. high reso-
lution melt (HRM), vagy egyszer(i PCR-t kdvetd agardz-
gél-elektroforézisen alapuld rendszereket dolgoztak
ki. A rendszerek hatékonysagat 200 kulonb6zd eredetl
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M. gallisepticum torzs és klinikai izolatum DNS-én,
ill. kevert mintadkon is tesztelték. Emellett vizsgaltak
a reakcidk érzékenységét és specificitasat is. A ts-11
esetén a plpA és glpK gének, mig az F-vakcinatdrzs-
nél a hip2 és crmA gének 1-1 pontmutéacidjat célzé
MAMA-rendszereket terveztek. A 6/85 vakcina kimu-
tatdsara a gapA génben elhelyezkedd pontmutéaciot
célzd MAMA és a crmA gén 3' végét vizsgald HRM-rend-
szert fejlesztettek. Az 6sszes MAMA-rendszer azonos
héprofilon, egy idében futtathatd. A szerzdGk altal kidol-
gozott molekularis bioldgiai médszerek segitségével a
rutindiagnosztikaban az allatokbél vett mintakbdl koz-
vetlenUl kivont DNS felhasznalasaval kdnnyen, gyorsan
és koltséghatékonyan megkilonboztethetdk a M. galli-
septicum vad, ts-11, 6/85 és F vakcina torzsek.

SZMOLKA AMA, PAszTI JuDIT, HORTON ROBERT, KARPISKOVA
RENATA, PRUKNER-RADOvCIC ESTELLA, MiEuNoOVIC JASNA,
PENCHEV KRASEN ES NAGY BELA k6zép-eurdpai Salmonella
(S.) Infantis térzsek molekuldris jellemzésérél szdGmoltak
be. Az elmult két évtized soran a S. Infantis endémiassa
valt a hazai broilerdlloméanyokban és egydttal a human
szalmonelldzisokat okozd harmadik leggyakoribb sze-
rovarians. A S. Infantis torzsek 2000-es évek elejére
tehetd hazai elterjedése egybeesett az Un. B-klaszter
(PFGE) megjelenésével, amelynek legfontosabb jel-
lemz8je a nalidixin-szulfonamid-tetraciklin (Nal-Sul-
Tet) rezisztencia, amit egy ~277 kb méretl pSI54/04
prototipus plazmid hatdroz meg. A szerz6k 2006-2010-
es adatai szerint a B-klaszter és plazmidos torzsei
mas eurdpai orszagokban is gyakoriak voltak, leg-
utébbi adataik szerint pedig a B klaszter dominanciaja
a frissen (2011-2013) gy(ijtott hazai S. Infantis torzsek
kozott is stabilizalddott. A szerzG8k a vizsgalatok soran
meghataroztak a kornyezd kézép-eurdpai orszagokbdl
(Bulgaria, Cseh Koztarsasag, Horvatorszag, Németor-
szag, Lengyelorszag, Romania és Szlovénia) szarmazd,
2010-2016 kozott gyljtott S. Infantis torzsek antibioti-
kum-érzékenységi profiljat és elvégezték molekularis
jellemzéslket, hogy az eredményeket Osszevessék a
hazai tdrzsek adataival. Osszesen 116 S. Infantis tdrzset
vizsgaltak, amelyek f&ként broilerekbdl szarmaztak
(n = 87), de emellett human klinikai mintadkbdl (n = 25)
és tojokbol (n = 4) szarmazo torzseket is elemeztek.
A torzsek antibiotikumrezisztencia-fenotipusanak isme-
retében - az egyes fenotipusok és orszagok képvise-
letében - 39 torzs klonalitasat és plazmidmintazatat
hataroztak meg PFGE-analizissel és Kado-Liu szerinti
plazmidprofil-vizsgalattal. A pSI54/04 plazmidot antibi-
otikum-rezisztencia- (tetA-merA-intl1-aadA1-sull-tehA)
és virulencia- (irp1-fyuA-htrE-fael-pefC) marker génekre
tervezett PCR-rendszerek segitségével tipizaltak.
Atdrzsek ~70 %-a bizonyult multi-rezisztensnek (MDR),
ezen belll a Nal-Sul-Tet vagy a Nal-Sul-Tet-trimetop-



rimrezisztencia-fenotipusok dominaltak (63%-ban a
broiler és 49%-ban a human térzsek kézott). Hasonléan
a hazai torzsekhez, a koérnyezd orszagokbdl kimuta-
tott MDR-torzsek tllnyomo tébbsége a PFGE-vizsgalat
alapjan a multirezisztens B-klaszterbe tartozott, és a
pSI54/04 MDR plazmid is jellemz8en ezekben a torzsek-
ben fordult eld. Emellett a szerzdk leirtdk az ampicil-
lin-rezisztencia megjelenését is, ami a pSI54/04 plaz-
midnak a bla,, , plazmidokkal valé tarsulasat mutatja.
A torzsek 21%-a csak Nal-rezisztencidt mutatott vagy
valamennyi antibiotikum irdnt érzékeny volt, s ezek
képezték a horvatorszagi izoldatumok 80%-at.

SvAB DOMONKOS, LINDA FALGENHAUER, MANFRED ROHDE,
SzaBO JUDIT, TRINAD CHAKRABORTY ES TOTH ISTVAN Uj, élel-
miszer-eredetd T5-szerl bakteriofagok jellemzésé-
rél szamoltak be. Vildgszerte egyre nagyobb gondot
jelent a bakterialis korokozok, kéztUk az élelmiszer
kozvetitette patogének antibiotikum-rezisztenciaja.
Az ellentk torténd védekezés lehetdségeinek kutata-
saban megndtt az érdeklédés a litikus bakteriofagok,

mint antibakterialis agensek élelmiszerbiztonsagi
céld, un. biokontroll alkalmazasara. A szerzdk célul

tlizték ki az elsésorban enteropatogén Escherichia (E.)
coli torzseket oldani képes bakteriofagok kimutatasat
és jellemzését. A vizsgalatokhoz a bakteriofagok izo-
laldsa az élelmiszermintak elédisitasat kovetben E.
coli K-12 C600 tdrzsdn tortént lagyagaros rétegzéssel
(spot assay). Ugyanezen moddszerrel hatdroztak meg
a fagok gazdaspektruméat és gazdaspecifikus oldasi
hatékonysagat (EOP, efficiency of plating). Jellemezték
a fagok szaporodasi hatékonysagat egylépéses nove-
kedési kisérlettel és stabilitasukat kilonboz8 pH-érté-
kek és hémérsékletek mellett. A fagok morfoldgiajat
transzmisszidés elektronmikroszképiaval allapitottak
meg. A genomszekvencia meghatarozasa Uj genera-
cids, lllumina NextSeq platformon tortént, a szekven-
ciaillesztést CLC Genomic Workbench 9.0 programmal,
az annotacidt a RAST-szerver segitségével végezték.
A filogenetikai vizsgalatok a MEGAS és a VICTOR prog-
ramokkal torténtek. Osszesen 12 (j bakteriofagot
mutattak ki, amelyek morfoldgiajuk alapjan a Sipho-
viridae csaldadba tartoznak, genomi jellemzd&k alapjan
pedig két Uj genetikai csoportot képviselnek a korab-
ban jelentds modell-fagként ismert T5-fag rokonai
kozt. A fagok genomja 120 618 és 121 986 bp kdzti hosz-
szUsagl, 164 és 168 kozti szamU ORF-et és 18 tRNS
gént tartalmaz, atlagos GC tartalmuk 39,5%. A bakte-
riofagok alkalmas gazdajanak bizonyult szamos, kilon-
boz8 patotipusi (kdoztik enterohemorrhagids O103:H2
szerotipusU, enteroinvaziv és enterotoxikus), valamint
multirezisztens E. coli térzs, tovabba Shigella sonnei,
S. dysenteriae, és tobb serovart képviselé Salmonella
enterica torzsek. A szerz8k altal leirt bakteriofagokat

széles, jelentds enterdlis kérokozokat feldlelé gazda-
pektrumuk, szigortan litikus életciklusuk, ismert viru-
lencia- és rezisztenciagénektdl valé mentességik jo
jeldltté teszi biokontrollalkalmazast vizsgald jovébeni
kisérletekhez.

UJVARI BARBARA, WEICZNER ROLAND, DEIM ZOLTAN, TERHES
GABRIELLA, URBAN EDIT, TOTH ANITA REKA ES MAGYAR TIBOR
Pasteurella (P.) multocida humdn klinikai izoldtumok
vizsgdlatarél szamoltak be. A P. multocida egy szé-
les gazdaspektrummal rendelkezd, féként allatokat
megbetegitd baktériumfaj, mely emberre elsdsorban
karmolas vagy harapas (macska, kutya) révén juthat
at, leggyakrabban fellleti sebeket, vagy seb korili
tédlyogokat képezve. A szerz8k human eredetl tor-
zseket jellemeztek és meghataroztak a térzsek anti-
biotikum-érzékenységi profiljat, valamint az eredmé-
nyeket 0sszevetették macskaeredetl torzsek adataival.
A leggyakoribb buroktipus gazdafajtdl fuggetlenul az
#A” tipus volt (93%), amelyet PCR-rendszerek segitsé-
gével hataroztak meg. Agargél-precipitaciés médszer-
rel az altalanosan el6forduld 1-es és 3-as szerotipusok
mellett a ritkan felbukkand, 6-os és 8-as tipusokat
is azonositottak. Az alfajok meghatarozasahoz a 16S
rDNS PCR-RFLP-moédszert alkalmaztak, igy a vizsgalt
torzsek 80%-a a septica alfajba soroldédott. Multi-16-
kusz szekvencia-tipizalassal (MLST) térképezték fel
a torzsek kozotti filogenetikai viszonyokat, amely-
nek soradn osszesen 11 Uj szekvenciatipust hataroztak
meg. A human és macskaeredet( torzsek azonos, vagy
kozeli rokon szekvenciatipusokat képviseltek. A vizsgalt
torzsek virulenciagén-profilja (toxA toxin, tbpA, hgbA és
hgbB vaskots fehérjék, nanH neuraminidaz és pfhaA,
fimA, hsf-1, hsf-2, tadD adhezinek vizsgalataval) és anti-
biotikum-rezisztencia mintazata nagymérték( hason-
l6sdgot mutatott. A tdrzsek antibiotikum-érzékeny-
ségi vizsgalata minimalis gatlokoncentracio-értéket
megadd tesztcsikok segitségével készilt, ami alapjan
az Osszes tdrzs ellenéllénak bizonyult eritromicinnel,
klindamicinnel és szulfametoxazollal szemben, vala-
mint az izoldtumok 87%-a tilmikozinnal szemben is
rezisztenciat mutatott. A vizsgalatok soran hatékony-
nak bizonyult az ampicillin, a cefazolin, a cefpodoxim,
a kloramfenikol, a florfenikol, a doxiciklin, a tetracik-
lin, a streptomicin, a gentamicin és az enrofloxacin.
Az eredmények arra utalnak, hogy a hazi macskak a
P. multocida rezervoarjaként szolgalnak, és igy human
megbetegedések forrdsai lehetnek.

HAJTOS ISTVAN, BACSADI ARPAD, KECSKEMETINE TURCSANYI
IBOLYA ES MINAR GYULA juhok és kecskék fert6z6 elapasz-
tdsdnak Borsod-Abauj-Zemplén megyében
megdllapitdsardl szamoltak be. A kecskék és a juhok
fert6z8 elapasztasa (contagious agalactia: CA) elsé-

tértént



sorban a mediterran térség orszagaiban fordul eld,
a fert6zésre gyanut keltd ,harmas tUnetcsoport” a
mastitis/agalactia, arthritis és kerato-conjunctivitis.
A fert6zés hazai megallapitasardl 20 évvel ezelbtt Baj-
Moécy és mtsai (Magyar Allatorvosok Lapja, 1998. 120.
390-394.) szamoltak be. Az idei beszamoléban a szer-
z8k a 2015 szeptember elején egy nagylétszamu (445
juhbdl és 13 kecskébdl alld) allomanyban megallapi-
tott CA-kitorés tapasztalatait ismertették. A fert6zott
allomanyban végzett helyszini jarvanylgyi, klinikai és
korbonctani vizsgalatokat kiegészitették egy elhullott
anyajuh szerveinek intézeti kérbonctani és bakteriol6-
giai vizsgalataval. Az allomanyban a fert6z8 elapasz-
tasra gyanUt keltd ,harmas tlnetcsoport” mellett
laz, bagyadtsag, étvagytalansag és lesovanyodas volt
megfigyelhetd a juhokon és a kecskéken is, ill. elhul-
las is tortént. Az antibiotikummal nem kezelt, elhullott
anyajuh szerveibd8l Mycoplasma agalactiae torzset izo-
laltak, amely tilozinra rezisztensnek bizonyult. A szer-
z8k megallapitottak, hogy a M. agalactiage fertdzést
valészinlileg az egyik szomszédos megyébdl vasarolt,
tinetmentes tenyészkosokkal és/vagy névendék kecs-
kebakkal hurcoltdk be, és a fert6z3d elapasztassal mas
hazai juh- és kecskeallomanyban is szamolni lehet.
Javasoljak tovabba a tenyésztésre szant juhok és kecs-
kék belfoldi forgalomba hozatalanak allategészséglgyi
feltételeit meghatarozé 87/2012. (VIII. 27.) VM rendelet
modositasat, 0sszhangban a 91/68/EGK tanacsi irdny-
elv 6. cikkének eldirasaival.

Az el6adas tisztelgés DR. ALDAsy PAL (1928-1988), a
Miskolci Allategészségligyi Intézet elsd igazgatdjanak
emléke elbtt szuletésének 90. évében.

SZEREDI LEVENTE, RAUSCH FERENC, SZELECZKY ZSOFIA ES
JANOSI SzILARD feln8tt juhokban Bibersteinia (B.) tre-
halosi okozta témeges elhulldsokrél szamoltak be. A B.
trehalosi egy fakultativ patogén kérokozd baktérium,
amely a 6-12 hdénapos korl juhokban okozhat sziszté-
mas megbetegedést. A kdrkép hazankban szdrvanyo-
san fordul el8. A szerz8k egy olyan esetrdl szamolnak
be, ahol a B. trehalosi kizardlag a felnétt allatokban oko-
zott heveny vérfert8zést és tomeges elhullast (70/628).
Az elhulldasok 2017 majusanak elején nyolc nappal a
nyirds és harom nappal a parazitaellenes kezelés (Dec-
tomax inj, Zoetis, Vermitan oral, CEVA) valamint vakcina-
zas (Coglamune vaccine, CEVA) utan kezd&dtek, és hat
napon at tartottak. Az elpusztult allatok el8zetes klinikai
tineteket nem mutattak, vagy rovid megbetegedést
(142, savds orrfolyas, nyalzas, hasmenés), esetleg veté-
|ést kdvetben hullottak el. A juhdszatban a szomszédos
kardmokban tartott vagasra szant allatokat (200 db),
ill. el8z8 évben sziletett baranyokat (146 db) nem érin-
tette a megbetegedés. A vizsgéalatok soran ot kifejlett
juhhulla (4 db n8stény, 1 db kos) kérbonctani és kor-
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szovettani lelete alapjan valamennyi esetben heveny
vérfertézésre utald elvaltozasokat taldltak (Iép- és nyi-
rokcsomd-duzzanat, testszerte vérzések, tiddében és
majban baktérium-embdlusok frisskeletli elhaldssal).
Immunhisztokémiai vizsgalatokkal nagy mennyiségd
pasteurella-antigént mutattak ki a tiuddben és a maj-
ban. A bakterioldgiai vizsgalattal a tud6ébdl és a 1épbdl
valamennyi esetben dls, szintenyészetben B. trehalo-
sit izolaltak. A tiineteket mutatd allatokban, hasonldan
mas, heveny pasteurellosisos koérképekhez az antibioti-
kumos kezelés (Draxxin 100 mg/ml inj., Cobactan 2,5%
inj, Enroxil 50 mg/ml inj.) nem bizonyult hatékonynak.
A jarvany kitorését eldsegithették az allatok immun-
rendszerét hatranyosan befolyasold  korilmények
(nyirds, parazitaellenes kezelés, vakcinazas).

BEKS KATINKA, FELDE ORSOLYA, KREIZINGER ZSUZSA, KIss
KRISZTIAN, BIKSI IMRE, HRIVNAK VERONIKA ES GYURANECZ MIK-
L6s Mycoplasma (M.) hyorhinis térzsek antibiotikum-
érzékenységi profilidnak meghatdrozdsdarél szdmoltak
be. A M. hyorhinis sertésekben a felsé légutak nydlka-
hdrtydjdnak felszinén el&forduld alapvetéen kommen-
zalista kérokozo, de képes szisztémds megbetegedést is
elGidézni, amely leggyakrabban a 3 hdénapnal fiatalabb
sertésekben az izlletek és savdshartyak gyulladasa-
ban nyilvanul meg. A M. hyorhinis ellen hatékony vak-
cina jelenleg nem all rendelkezésre, igy a kbérokozé elleni
kizdelem legfontosabb eszkdoze az antibiotikum-te-
rapia. A szerz8k elsdsorban hazai sertésallomanyok-
b6l szarmazd, 2014 és 2017 kozott gyUjtétt M. hyorhi-
nis torzsek (n = 36) antibiotikum-érzékenységi profiljat
hataroztak meg mikroleves-higitasos mabdszerrel.
A vizsgalatok soran az Osszes torzs rezisztensnek bizo-
nyult fluorokinolonokkal (enrofloxacin, marbofloxacin)
és spektinomicinnel szemben. A tetraciklinek (doxicik-
lin, oxitetraciklin), makrolidok (tilozin, tilmikozin, tilva-
lozin, tulatromicin, gamitromicin), linkomicin és florfe-
nikol esetében a vizsgalt torzsek tobbsége az érzékeny
vagy mérsékelten érzékeny kategodriaba tartozott, azon-
ban elb6fordultak ezekkel a hatdéanyagokkal szemben
rezisztenciat mutatd torzsek is. Leghatékonyabbnak a
gentamicin, tiamulin és valnemulin bizonyultak. A szer-
z8k aktualis adatokat szolgaltattak a hazai M. hyorhinis
izolatumok antibiotikum-érzékenységérél, amely segit-
séget nyuUjthat a fertdzott sertésallomanyok gydgyke-
zelésében. Az eredmények alapjan azonban kilondsen
fontosnak tartjak hangsllyozni az antibiotikum-ér-
zékenységi profil meghatarozas és célzott antibioti-
kum-kezelés jelentéségét a gyakorlatban.

BEkS KATINKA, FELDE ORSOLYA, SULYOK KINGA MARIA, Kiss
KRISZTIAN, BIKSI IMRE, HRIVNAK VERONIKA ES GYURANECZ
MikLds multi-locus sequence typing (MLST-) mddszer
segitségével végzett Mycoplasma (M.) hyorhinis térzsek



genotipizaldsardl szamoltak be. A M. hyorhinis okozta
megbetegedés heveny és idult formaja is eléfordul a
sertésallomanyokban, mindkét esetben jelentds az
anyagi kar. A kérokozé terjedése, a fertézés maodja még
napjainkban sem teljesen tisztazott, ezen kérdések
megvalaszolasahoz egy hatékony genotipizald maod-
szer hasznalata nélkilozhetetlen. A szerz8k 2014 és
2017 kozott gydjtott, 32 hazai M. hyorhinis térzs gene-
tikai jellemzését végezték el dsszesen hat haztartasi
gén (dnaA, rpoB, gyrB, gltX, adk, gmk) szekvenciajaban
el6fordulé pontmutacidk alapjan, MLST-mddszer segit-
ségével. A vizsgalatok soran az izoldtumokat 6sszesen
25 szekvenciatipusba soroltak, amelyek kozott 22 4j,
az online MLST-adatbazisban még nem szerepld szek-
venciatipust talaltak (nyolc esetben Gj kombinacid, 14
esetben pedig Uj allél varidns). A torzsek kdzott tapasz-
talt viszonylag nagy genetikai variabilitds bizonyitja,
hogy egy igen valtozékony koérokozérdl van szdé. Meg-
figyelhetS volt az ugyanazon vagy egymashoz kozeli
sertéstelepekrdl szarmazd torzsek szoros rokonsaga is.

FELDE ORSOLYA, KREIZINGER ZSUZSA, SULYOK KINGA MARIA,
Kiss KRISZTIAN, BIKkSI IMRE, MARTON SzILVIA, BANYAI KRISZ-
TIAN, KORBULY KATALIN ES GYURANECZ MIKLOS p146 gén szek-
venciaelemzésével, multi-locus sequence typing (MLST)
és mulitple-locus variable-number tandem repeat ana-
lysis (MLVA) mddszerekkel végzett Mycoplasma (M.)
hyopneumoniae térzsek genotipizald vizsgdlatdrdl szd-
moltak be. A M. hyopneumoniae vildgszerte elterjedt
baktérium, az enzootids pneumonia kérokozdja, amely
jelentés gazdasagi karokat okoz a sertésdgazatban.
Aszerz8kharom kulonbozd molekularis tipizald mddszer
segitségével vizsgaltak a hazai vagoéhidakrél szarmazd
44 M. hyopneumonaie torzset a rokonsagi viszonyok
feltérképezésére és a modszerek Osszehasonlitasara.
Mindharom moddszerrel a hazai torzsek nagy valtoza-
tossagat tapasztaltak. A p146 gén szekvenciaelemzése
soran a tandem ismétlédé szerinegységek szamat,
valamint a pontmutacidokat elemezték és 25 genoti-
pust kilonitettek el. Az MLST soran hét haztartasi gén
(efp, metS, recA, pgiB, adk, rpoB, tpiA) pontmutacidinak
vizsgalataval 27 szekvenciatipust kllonbdztettek meg.
Legnagyobb felbontéképességgel az MLVA rendelkezik,
a felhasznalt négy lokusz segitségével 38 kilonb6zb
genotipusba sorolddtak a torzsek. Bar az azonos ere-
det( izolatumok tébbsége azonos genotipusba kerilt
mindharom rendszer szerint, a szerzd0k beszamoltak
azonos szarmazasl, mégis eltérd genotipusl torzsek-
rél, amelynek hatterében a kdérokozd valtozékonysaga

mellett az is allhat, hogy egy sertéstelepen akar tobb
torzs is jelen lehet egyszerre. A szerz8k eredményeik
alapjan tett javaslataikkal segitséget nyuUjtanak az
egyes felhasznaldsi céloknak megfeleld tipizaldé maod-
szerek kivalasztasaban: filogenetikai célokra a hét gén
pontmutacidit elemzd MLST-vizsgalat javasolt; a p146
gén jarvanytani nyomozas céljara az MLST kiegészi-
téseként megfeleld; az MLVA segitségével sikeresen
tovabb bonthatdk az MLST alapjan azonos szekvencia
tipusba sorolt torzsek, ennek megfeleléen a diagnosz-
tikdban a két mddszer kombinacidjat javasoljak.

FELDE ORSOLYA, KREIZINGER ZSUZSA, SULYOK KINGA MARIA,
Kiss KRISZTIAN, BIKSI IMRE, HRIVNAK VERONIKA ES GYURANECZ
MikLés hazai Mycoplasma (M.) hyopneumoniae tér-
zsek mikroleves-higitdsos moddszerrel végzett antibio-
tikum-érzékenységi profilidnak vizsgdlatdrdl szamoltak
be. A M. hyopneumoniae okozta megbetegedés jelen-
t6s gazdasagi karokat okoz a fajlagos takarmanyérté-
kesités romlasan, a vagosuly csbkkenésén, valamint a
megelbzés és mentesités tobblet kdltségein keresztil
a sertésagazatban. A megfelel$ antibiotikumos gydgy-
kezelés egyes esetekben elengedhetetlen a gazdasagi
karok csokkentése érdekében. A szerz8k hazai vagd-
hidakrdl szarmazd, dsszesen 44 M. hyopneumoniae
torzs antibiotikum-érzékenységi profiljat hataroztak
meg, amelynek soradn a térzsek tobbsége érzékenynek
bizonyult a 15 vizsgalt antibiotikumra (fluorokinolonok,
tetraciklinek, pleuromutilinek, makrolidok, linkbzamid,
aminoglikozid, aminociklitol és fenikol). Az eredmé-
nyek alapjan leghatékonyabbnak a gentamicin, tilozin,
tilvalozin és valnemulin bizonyultak, de a linkomicin,
tiamulin és florfenikol is kis minimalis gatlékoncent-
raci6-értékeket mutatott. Ezzel szemben a fluorokino-
lonok (enrofloxacin, marbofloxacin) esetében csékkend
hatékonysagot tapasztaltak, és makrolidokkal (tilozin,
gamitromicin, tulatromicin) és linkomicinnel szemben
is kifejezetten magas értékeket mutatd, rezisztens
tartoméanyba tartozd torzset is talaltak. A baktérium
izolalasanak nehézségei, ill. a vizsgalat iddigényessége
miatt a telepeken jelenlévd tdrzsek antibiotikum-ér-
zékenységi profiljanak felmérése nem szamit rutin
diagnosztikai eljarasnak, ezért az eredmények fontos
tdmpontot adhatnak a hazai sertéstelepek M. hyop-
neumoniae fertézésének célzott antibiotikum kezelése
soran.

Kreizinger Zsuzsa



