Bakterioldgia

A szekcidoban 8 el8adast jelentettek be. A szekcid
tarselndkei NAGY BELA, FODOR LASZLO és MAGYAR TIBOR
voltak.

KREIZINGER Zs., SuLyok K. M., BEkS K., SzaBd Z. és
GYURANECZ M. a Mycoplasma (M.) synoviae MS1 vak-
cina torzs elkilonitésére alkalmas DIVA (differentiat-
ing infected from vaccinated animals) rendszer fej-
lesztésérdl szamoltak be. A M. synoviae HIT-szer(
fehérjéjét koédolé gén ismert pontmutacidjanak
kimutatasara un. MAMA (mismatch amplification
mutation assay) rendszert dolgoztak ki. Az MS 1
vakcina torzset kimutatd rendszer azonos hdéprofi-
lon mUkodik a korabban mar ismertetett, MS-H vak-
cina torzs elkllonitésére alkalmas MS-H1 és MS-H2
rendszerekkel. Az eljards soran a HIT-szer( fehérje
gén 11. nukleotidjan eléforduld, az MS 1 vakcina
torzsben stop kodont eredményezd pontmutacidjat
olvadasi gorbék elemzésén alapuld, ill. agaréz gél
alapd MAMA moédszerekkel azonositjak, amelyek-
kel képesek megkllonbdztetni a M. synoviae vad
és MS 1 vakcina toérzset, valamint az MS 1 és MS-H
vakcina torzset és parhuzamosan alkalmazhaté az
MS-H vakcina elkllonitésére szolgaldé rendszerek-
kel. A mbdszer segitségével a rutin diagnosztikaban
az allatokbdl vett mintakbdl kozvetlentl kivont DNS
alapjan megfeleld érzékenységgel és specifikus-
saggal elkUlonitheték a M. synoviae vad és vakcina
torzsek.

SuLyok K. M., KREIZINGER Zs., BEkS K., FELDE O. és
GYURANECZ M. hazai és eurépai Mycoplasma (M.)
synoviae térzsek genetikaijellemzésérél szaGmoltak be.
A megbetegedés diagnosztikajaban és a jarvanytani
nyomozasok esetén fontos eszkdz a mintak mole-
kularis biolégiai vizsgalata, az egyes allomanyokbdl
szarmazd, ill. az allomanyon belll eléforduld térzsek
rokonsagi fokanak megallapitdsahoz. A vizsgalatok
soran 22 hazai és 8, kdornyezé orszagokbdl szarmazd
vad M. synoviage, valamint 2 vakcina torzs (MS-H
és MS 1) és a referens torzs (NCTC 10124) genetikai
tulajdonséagait jellemezték. Az MLST (multi-l6kusz
szekvencia tipizalads) soran 5 haztartasi gént (lepA,
nanA, ruvB, ugpA és uvrA) vizsgaltak, mig a vlhA
(variabilis lipoprotein és haemagglutinin) gén jel-
lemzésére egy 330 bazisparbdl alldé szakaszt hasz-
naltak. Az MLVA (multiple-locus variable-number
tandem repeat analysis) fejlesztés soradn 7 tandem
ismétléds egységet valasztottak ki, amelyek hagyo-
manyos gél-elektroforézissel elkulonithetéek. Az
dsszesen 33 M. synovige torzs haromféle genoti-



pizalasi modszerrel kapott torzsfai hasonld elren-
dez6dést mutattak. A vIhA gén tipizaldsa soran 9
fé csoportot tudtak elklloniteni a torzsek kozott.
Az MLST mébdszerrel 16 féle genotipust klilonboztet-
tek meg, mig az Ujonnan kidolgozott MLVA mddszer
7 l6kuszanak vizsgalata alapjan 15 tipust kulonitet-
tek el. Vizsgalataik eredményeként sikerrel azonosi-
tottak egy 2016-ban tobb hazai és kulfoldi telepen
jarvanyt okozd genotipust.

SzaBb R., WEHMANN E. és MAGYAR T. hdzi- és vadma-
darakbél izoldlt Ornithobacterium (0.) rhinotracheale
térzsek jellemzésérbl szdmoltak be. 37 mezei O.
rhinotracheale izolatumot és 5 tipustorzset vizsgal-
tak. A torzsek szerotipusat agargél-precipitacios
modszerrel hatadroztak meg. A genomialis DNS-eket
ERIC-PCR-el (enterobacterial repetitive intergenic
consensus PCR), valamint 3 kUlonbdz8 RAPD elja-
réssal (random amplified polymorphic DNA assay)
vizsgaltak. Meghataroztak és filogenetikai elemzés-
nek vetették ald a torzsek 16S rRNS-ének részleges
szekvenciajat (1334 nukleotida). A mezei izoldtumok
legnagyobb része A szerotipusU volt, egy torzset B
és egyet pedig D szerotipusUként hataroztak meg.
Egy torzs az A-E szerotipusok ellen termelt savok
egyikével sem reagalt. A 16S rRNS filogenetikai
elemzése két klaszterre osztotta az izolatumokat.
ERIC-PCR segitségével 13 mintazatot azonositottak,
a RAPD vizsgéalat M13 primerrel 10 tipusba sorolta a
vizsgalt torzseket. A masik két RAPD vizsgalat nem
volt alkalmas a torzsek csoportositasara. A mintaza-
tok egyik mddszer esetében sem mutattak 6ssze-
fliggést az izolalas helyével vagy idejével. Az ERIC-
PCR-t alkalmazva, a csirkébdl szarmazd izolatumok
nagyobb valtozatossdgot mutattak, mint a pulyka-
bol szarmazdak. Eredményeik alapjan az ERIC-PCR a
legalkalmasabb az O. rhinotracheale torzsek geneti-
kai valtozatossaganak vizsgalatara.

SARKOZI R., MAKRAI L., PAL Zs. és FoboRr L. Actinobacil-
lus (A.) pleuropneumoniae sertés és vaddisznd tonsil-
Iabol térténd izolaldsdra alkalmas szelektiv taptalaj
fejlesztésérdl és vizsgdlataik eredményérél szamol-
tak be. A mandulaban nagy szamban fordulnak el&
az A. pleuropneumoniae baktériumnal gyorsabban
novekvd mikroorganizmusok, ezért szelektiv tapta-
lajra van szlUkség az izoldlashoz. A vaddiszné fogé-
kony a kérokozdra és bar a betegséggel kapcsolatos
klinikai tineteket ebben a fajban eddig még nem
irtak le, potencialis rezervoar lehet. 68 vaddiszno6-
bdol és 3 sertéstelep 40 allatabdl szarmazd tonsillat
vizsgaltak meg. Az &ltaluk fejlesztett és a Jacos-
SEN és NIELSEN (1995) altal leirt szelektiv taptalajok
k6zUl az utdbbin sikerllt egy vaddisznd mandulabdl

NAD-fliggs A. pleuropneumoniae torzset izolalniuk,
amelyet passziv hemagglutinaciéval a 12-es szero-
tipusba soroltak. Meghataroztadk a térzs minimalis
gatld koncentracidjat 16 féle antibiotikum esetében.
A torzs érzékenynek bizonyult ampicillinre, amoxi-
cillin-klavulansavra, enrofloxacinra,
cinre, tilmikozinra, kléramfenikolra és florfenikolra,
viszont rezisztens volt penicillinnel, amoxicillinnel,
gentamicinnel, spektinomicinnel, oxitetraciklinnel
és tilmikozinnal szemben. Hazi sertés mandulak-
bol harom A. pleuropneumoniae torzset izolaltak,
amelyek kozUl kettd a 16-0s szerotipusba, egy pedig
a 13-as szerotipusba tartozott. A vagdohidrdl szar-
mazd A. pleuropneumoniae pozitiv tonsillak esetén
a tuddbdl is sikerllt izoldlni az azonos szerotipusba
tartozé baktériumtorzset.

tulatromi-

UJVARI B., MAKRAI L. és MAGYAR T. Pasteurella (P.) mul-
tocida multirezisztencidjat vizsgaltak. A P. multocida
antibiotikum rezisztenciajarél egyre tobb tanulmany
szamol be, és olyan multirezisztens torzsek is azo-
nositasra keriltek, amelyek az allatorvosi gyakorlat-
ban hasznalt antibiotikum csoportok legtdbbjével
szemben rezisztenciat mutattak. A korabbi tanul-
manyok a multirezisztencia kialakitasaért felelQs
rezisztencia plazmidokat, ill. a kromoszémaéaba épult
integrativ és konjugativ elemeket irtdk le. Munkajuk
soradn egy borjl tiddégyulladdsos megbetegedésé-
bdl izolalt P. multocida torzs antibiotikum érzékeny-
ségi profiljat hataroztak meg, és tanulmanyoztak a
rezisztencia genetikai hatterét. A molekularis faja-
zonositast kovetéen a buroktipust PCR segitségé-
vel hataroztak meg. A szomatikus szerotipust az
agargél precipitaciés maodszerrel azonositottak, és
a koérokozd biokémiai profilja alapjan a biotipust is
meghataroztak. A filogenetikai viszonyokat a haz-
tartadsi gének szekvencia analizisén alapuld mul-
ti-lékusz szekvencia tipizdldssal (MLST) térképez-
ték fel. Meghataroztak a vizsgalt torzs antibiotikum
érzékenységi profiljat, majd a rezisztencia gének
azonositasdhoz PCR reakcidkat hasznaltak fel. Az
izoldtumot A buroktipusl, 3-as szomatikus szero-
tipusG P. multocida-ként azonositottak, és a 9-es
biotipusba soroltdak be. Az MLST vizsgalat soran
kapott adatok alapjan a torzs a 79-es szekvenci-
atipusba tartozott. A vizsgalt torzs érzékeny volt
ampicillinre, cefalotinre, ciprofloxacinra, kolisztinre,
florfenikolra, gentamicinre, penicillinre, spektino-
micinre, trimethoprim-szulfomethoxazolra, és van-
komicinre. Rezisztenciat mutatott kloramfenikollal,
klindamicinnel, doxiciklinnel, enrofloxacinnel, eryt-
hromicinnel, nalidixsavval, streptomicinnel, szulfa-
methoxazollal és tetraciklinnel szemben. A rezisz-
tencia gének PCR vizsgalata soran a kloramfenikol



(catAlll), a szulfonamid (sulll), a streptomicin (strA)
és a tetraciklin (tetB) rezisztencia kialakitdsaért
felelés génszakaszokat, ill. a parC génszakasz ese-
tében a kinolon rezisztencia elbidézésében szere-
pet jatszé6 pontmutacidt azonositottak. A vizsgalt
torzs nem rendelkezett plazmiddal. A kromosz6-
méaba integralddott, rezisztencia géneket hordozé
mobilis genetikai elemeket célzd PCR vizsgalatok-
ban is negativ eredményt kaptak. Eredményeik arra
utalnak, hogy a P. multocida tobb Iépésben képes
antibiotikum rezisztenciat kdédolé génszakaszok
kromoszémaba integralasara.

UJVARI B., MAGYAR T., SZEREDI L., VIRSINGER N., ALBERT
E., NEMET Z., Csuka E. és BIksI |. vérzéses vérferté-
zés ismételt hazai elbforduldsdrdl szamoltak be. A
Pasteurella (P.) multocida burkat alkotd kildnbdzé
mukopoliszacharidok alapjan 6tféle (A, B, D, E, és F)
buroktipus, mig a sejtfal lipopoliszacharid antigén-
jei alapjan 16 féle szomatikus szerotipus (1-16)
kilonithetd el. A kUlonbozd burok- és szerotipu-
sok eldfordulasa Osszefliggésbe hozhatd az egyes
betegségtipusokkal és gazdafajokkal. A B:2 és E:2
tipusl tdrzsek szubtrépusi terlleteken a kérddzdék
vérzéses vérfertbzését idézik eld, amely egy akut,
gyakran fatalis kimeneteli megbetegedés. 2013-
ban haztaji sertéseket érinté vérfertdzéses paste-
urellosist allapitottak meg hazadnkban, majd 2016.
nyaran a B:2 tipusU P. multocida torzsek altal oko-
zott vérzéses vérfertdzés Gjbdl megjelent egy hazai
szarvasmarha alloméanyban. A kitenyésztett kor-
okoz6 biokémiai profilja alapjan meghataroztak a
biotipust, majd polimeraz lancreakcidokkal (PCR) a
fajt, és a buroktipust is azonositottak. A szomati-
kus szerotipus meghatarozasahoz az agargél pre-
cipitaciés mobdszert és egy multiplex PCR reakcidt
alkalmaztak. A filogenetikai viszonyokat a héaztar-
tasi gének szekvencia analizisén alapulé multi-16-
kusz szekvencia tipizdldssal (MLST) térképezték fel.
Két P. multocida torzset sikerilt izolalniuk. A torzsek
mindegyike ornitin-dekarboxilaz aktivitassal
delkezett és a xildz és a szorbitol fermentalasara is

ren-

képes volt. Negativ reakcidét adtak az arabindz, lak-
téz, maltdz, trehaldz és dulcitol fermentaciot vizs-
galé reakcidkban, igy a torzseket a 3-as biotipusba
soroltak. A torzsek mindegyike B buroktipuslUnak és
2-es szomatikus szerotipuslnak bizonyult. Az MLST
vizsgalat soran kapott adatok alapjan egy Uj szek-
venciatipust azonositottak (ST64). A B:2 szerotipusU
P. multocida torzsek vizsgalata soran megallapitot-
tak, hogy a vérzéses vérfertézést eldidézd izolatu-
mok feno- és genotipusos diverzitasa rendkivil ala-
csony, és gazdafajtdl fuggetlendl egy jol elkllonuld
filogenetikai vonalat képviselnek a fajon beldil.
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SVAB D., BALINT B., MAROTI G. és TOTH |. Shiga-toxin
termeld Shigella (S.) sonnei (STSS) 75/02 térzs teljes
genom szekvencidjanak meghatdrozdsdardl szdmol-
tak be. A Shiga toxinok (Stx) AB, tipusi fehérjeszin-
tézis-gatld toxinok, melyek a Shigella dysenteriae
1-es tipusénak, valamint patogén Escherichia coli
torzsek kozul tobb patotipusnak (enterohemorr-
hagidas - EHEC, Stx termel8 - STEC) kulcs-virulen-
cia faktora. A S. sonnei 75/02 genomja a 4.891.717
bp méretl kromoszédmabdl és hét plazmidbdl all.
Ezek kozul legfontosabb a 214 kb méretd invazids
plazmid (plnv_75/02), mely a lIll-as tipusl( szekré-
ciés rendszer és a kapcsolddd effektorok génjeit
hordozza, utdbbiak kozUl legfontosabb a Mxi-Spa
régié és a 2-es tipusl Shigella enterotoxin (Shet2).
A tovabbi plazmidok mérete rendre 60 és 2,7 kb
k6zo6tti, a p75/02_3 jelzéslin (6,3 kb) megtaldlhatd
a bla,,, ., széles spektrum( béta-laktamaz gén is.
A kromoszémaban 23, 6sszesen csaknem 500 kb
méretl profag-régidé talalhatd, koztuk legfonto-
sabb a Stx1 géneket hordozd, korabban jellemzett
konvertalé lambdoid profag. A plnv_75/02 virulencia
faktorain kivil a kromoszémaban kédolt tobb jelen-
t8s Shigella virulenciafaktor, koztlik 6t példanyban
az invaziés plazmid antigén (IpaH), tovabba a sigA
immunoglobulin protedz, a senB enterotoxin, a
gazda gyulladasos immunvalaszat befolyasold ShiA,
valamint egy profdghoz kapcsoléddéan a szérum-
rezisztencia faktor (iss). Munkajuk soran elsdként
hataroztak meg egy hibrid patotipusi, Stx termeld
S. sonnei (STSS) torzs teljes genomjat. A S. sonnei
75/02 rendelkezik a S. sonnei faj minden tipikus viru-
lencia faktoraval, ennek fontos kiegészitdje a Stx1
termel8 képesség. Mivel az Stx1 géneket hordozd
profagrdl korabban megallapitottak, hogy képes
transzdukcidra, tovabbi hasonléan virulens MDR S.
sonnei torzsek megjelenésére lehet szamitani.

SzMoLKA A., SzaBd M., Kiss J., PAszTl )., OLASZ F. és
Nacy B. a multirezisztens Salmonella (S.) Infantis
klbnok nagyméretli endémids plazmidjanak jellem-
zésér6l szamoltak be. A Salmonella serovarok kozul
a S. Infantis a hazai broiler allomanyok fertézott-
ségének elsédleges forrdsa. A 2000-es évek ele-
jére esd klonalis athangoldédas soran az an. B kldn
terjedt el, amit el@segithetett a multirezisztenci-
dért felel8s pSI54/04 plazmid hordozasa. A 2011-
2013. ko6zott izolalt S. Infantis torzsek molekularis
epidemioldgia jellemzése sordan meghataroztak a
plazmid hordozas-rezisztencia mintazat-klonali-
tds kozotti Osszefliggéseket. A pSI54/04 plazmid
genetikai variabilitdsat illetve egyéb plazmidokkal
vald tarsulédsait a nagyplazmidos térzsekben vizs-
galtadk. A plazmid valamint a SPI1,-2 patogenitasban



betdltott szerepének vizsgalatara in vitro és in vivo
rendszereket hasznaltak. A pSI54/04 (~277 kb) plaz-
mid a MDR S. Infantis torzsek ,prototipus plazmid-
janak” tekinthetd, amely a recens broiler és human
MDR S. Infantis torzsek kozott is a leggyakoribb.
A plazmidot leginkdbb a Nal-Tet-Sul fenotipusi és
a B kldénba tartoz6 MDR térzsekben mutattak ki.
A pSI54/04 tipizalasara egy, a plazmid specifikus
rezisztencia és virulencia régidira tervezett PCR
rendszert allitottak 6ssze, melynek eredményeként
féként a pSI54/04 prototipus plazmidot azonositot-
tak, ugyanakkor néhany delécids valtozatat is kimu-
tattak. A specifikus régiék szekvencia elemzése
alapjan a pSI54/04 plazmid nagyfokld homoldgiat
mutat az izraeli human S. Infantis torzsekben elter-

jedt pESI plazmiddal. Néhany tdorzsben a pSI154/04 a
bla,.,,, g9ént hordozé plazmiddal tarsultan fordult
eld. A pSI54/04 plazmid bevitele nem jart egyutt
az alaptdrzs sejt-invaziés és vakbél-kolonizaciés
képességének novekedésével, mig a SPI1 delécidja
a CEF-invazid szignifikdns csdkkenéséhez vezetett.
Adataik alapjan Ggy tlnik, hogy a pSI154/04 MDR plaz-
mid kevésbé befolyasolja a torzsek patogenitasat
mint a SPI1, de fontos lehet a kbrnyezeti tulélésben
és a S. Infantis torzsek terjedésben. Eredményeik,
az, egyébként igen elterjedt C csoportl non-invaziv
szerovarok esetében, mint pl. a S. Infantis a baromfi
és a Salmonella bizonyos fok( adaptacidjat is jelzik.
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