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A mikrobióta szerepe 
a szarvasmarhák 
szaporodásbiológiájában
Irodalmi áttekintés
Varga-Balogh Orsolya1*, Olasz Ferenc2

ÖSSZEFOGLALÁS
Emberekben régóta ismert a szervezettel szimbiózisban élő nagyszámú mikróba 
szerepe. Szarvasmarha esetében a legnagyobb figyelmet eddig a bendőmikrobióta 
kapta. A szerzők szakirodalmi adatok alapján bemutatják a szaporítószervekben 
élő mikrobióta szerepét az egészséges és kóros folyamatok fenntartásában. Az 
újabb vizsgálati módszerek segítségével kimutatható, hogy a méhgyulladások 
kórokozói sok esetben a normál flóra részei, azonban ezek felszaporodása beteg-
séget okoz. A méhbetegségek kezelése szempontjából ez különösen fontos, 
mivel a mikrobióta megismerésével az antibiotikumokat kiváltó méhkezelő sze-
rek fejleszthetőek. A húshasznú szarvasmarhák esetében a bikák ivarszerveinek 
mikrobiomja sem elhanyagolható. 

SUMMARY
The symbiotic role of the microbiota in humans is relatively well understood. 
The microbiota plays a very important role, primarily in the gut flora, but micro- 
organisms living on other mucosal or external surfaces of the body also have a 
specific and in many cases dominant effect. The microflora of some organs has a 
major influence on the establishment and maintenance of health and homeostasis. 
Therefore, the role of the microflora in the reproductive tract in the development 
of diseases deserves special intention. In this article, we intend to present a review 
of currently known information on the microflora of the bovine reproductive tract.
In our study, we have reviewed the results of previous and current publications, 
with a special focus on the relationship between microbiota and the develop-
ment of metritis.

Microorganisms living in the reproductive tract not only influence physiological 
functions, but may also play a role in various inflammatory or other diseases. 
Advances in research methods have led to a better understanding of the normal 
flora of the bovine reproductive tract, and it has become clear that pathogens 
cause dysbiosis by disrupting the balance of the microbiota and the host organ-
ism. However, it is not yet clear how pathogenic organisms become dominant and 
cause disease. Results suggest that dysbiosis is presumed to be the main cause 
of metritis. Since the reproductive organs of the cow are in direct contact with 
each other, knowledge of the microflora of the cervix and vagina is also essen-
tial. The role of the microflora in the bulls' reproductive tract is also important, 
as it can play a role in maintaining the healthy status of both bulls and cows. 
We have highlighted the similarities between the results of the different publi-
cations, but also the discrepancies between some experimental results. In our 
opinion, although significant progress has been made in the understanding of the  
microbiota in the genital tract of cattle, further in-depth analytical work is 
needed to understand the microbiota changes and their role in the causes  
of disease.
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A mikrobióta a mikróbák közössége (genetikai állományuk összesége a mikrobiom), 
amelyek benépesítenek egy életteret (niche) vagy területet a környezetben. Az 
elmúlt években a mikrobióta/mikrobiom egyre inkább fókuszba került főleg a 
humán gyógyászatban, de az állatgyógyászat terén is egyértelmű a fontossága. 
Az emberi/állati szervezetekkel is szorosan együtt élő, együttműködő mikroflóra 
elemei, nagyon sok területen fontos szerepet játszanak (pl. bőr, bélrendszer, 
hüvely). Ezek összetételét korábban laboratóriumi tenyésztési módszerekkel tudták 
meghatározni, ennek azonban számos korlátja van (érzékeny mikroorganizmu-
sok, amelyek speciális körülményeket igényelnek, így laboratóriumi körülmények 
között nem feltétlenül tenyészthetőek). A modern módszerek (PCR, szekvená-
lás) azonban lehetővé teszik a fajok pontosabb elkülönítését azok laboratóriumi 
tenyésztése nélkül. A metagenomikai elemzés, főleg a 16S rRNS gén szekvenálása 
olyan baktériumok azonosítását is lehetővé teszi, amelyek szokatlan fenotípussal 
rendelkeznek, ritkák, lassan szaporodók, vagy nem lehet tenyészteni. A szekve-
nálási eredményeket azonban néha még a klinikai mikrobiológusoknak is nehéz 
értelmezni [1]. 

Az elmúlt években a mikrobiológiai kutatások az egyedi, in vitro vizsgálatokról egy-
fajta holisztikus szemléletre váltottak, ami a mikrobiótát alkotó élőlények egymás-
sal és másokkal való kapcsolódás vizsgálatát jelenti meghatározott életterekben. 
A mikrobióta kifejezés a mikroorganizmusok sokaságát jelenti, amelyek békésen 
élnek együtt adott élőlényekben, de ezeknek a természetes populációknak a meg-
zavarása káros hatással lehet az egészségre és a normál élettani körülményekre 
[2]. Mostanra már világos, hogy sokkal több faj él együtt szimbiontaként az állati 
szervezettel, mint azt korábban gondolták, és nagyon sok ezek közül még nem 
vagy nem teljesen beazonosított.

A mikroorganizmusok pontos szerepe is még felfedezésre váró terület. Egyes, 
bélflórában élő baktériumok nélkülözhetetlenek a megfelelő emésztéshez, így 
hatással lehetnek a szervezet teljes működésére. A mikroorganizmusok részt 
vesznek a táplálék emésztésében (rostok lebontásában, fermentációjában) vala-
mint táplálkozási szempontból fontos komponensek előállításában (pl. vitaminok 
és aminosavak bioszintézisében). A mikrobióta jelentős szerepet játszik a test 
energiaháztartásának egyensúlyában, a pH szabályozásában. A bélmikrobióta 
fontos szerepet tölt be a szervezet védekezési rendszerében is. A kórokozó mikro-
organizmusok elleni védekezés egyrészt a tápanyagokért folytatott versengésben, 
másrészt antimikrobiális anyagok kiválasztásában, továbbá a bélfalon való meg-
tapadás révén fizikai kizárás formájában valósul meg. A hatékony immunrendszer 
kifejlődésében nélkülözhetetlen szerepe van, egyrészt az immunrendszer kiala-
kulásában, másrészt az immunrendszer folytonos stimulálásával növeli annak 
hatékonyságát [3–5].

Hasonlóan nagyon sokrétű a szerepe az egyéb nyálkahártyákon élő mikrobi-
otának, így a hüvelyi, vagy a méhben élő flórának is. Emellett a prebiotikumok 
(vagyis a mikroflóra kiegészítő tápanyagául szolgáló anyagok), egyes növényi kivo-
natok, zsírsavak, funkcionális fehérjék is elengedhetetlenek a szervezet optimális 
működéséhez. Tehenek esetében elsősorban az emésztőrendszer mikrobiótáját, 
de a vagina és a csülkök mikrobiótáját is tanulmányozták modern módszerekkel. 
A szarvasmarha előgyomraiban az egész állat testtömegének 9–13%-t kitevő 
tömegű mikroorganizmus él. Amellett, hogy az előgyomrok fermentációs kamra-
ként működnek, a mikrobióta illózsírsavakat, vitaminokat és bakteriális fehérjéket 
is termel, amelyek nagyon fontosak a szarvasmarhák számára. Kimutatták, hogy 
ugyanaz a tehén más takarmánnyal etetve, más összetételű mikrobiotát ürít. Tehát 
nem csak a mikrobióta van hatással a környezetére, a környezet is hatással van 
a mikrobiotára. Épp ezért lehetséges, hogy pl. a hüvely és a méhbeli környezet 
különböző faktorai befolyásolják a betelepülő mikrobióta összetételét ellés után [6].
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AZ EGÉSZSÉGES MÉH MIKROBIOMJA

A szakirodalmi adatok alapján, a méh mikrobiomjáról 2010-ig csak laboratóri-
umi tenyésztést követően lehetett információt kapni, de ez is döntően a beteg 
tehenekre korlátozódott. Laboratóriumban azonban a baktériumok kevesebb, 
mint 1%-a tenyészthető. Éppen ezért tenyésztést nem igénylő módszerek kezd-
tek elterjedni a baktériumok azonosítására. 2010 óta, a PCR, majd újgenerá-
ciós szekvenálási technika bevezetésével már sokkal részletesebb kép kapható 
az egészséges és beteg tehenek méhének mikrobiomjáról [7]. Kasimanickam és  
Kasimanickam tanulmányukban rávilágítottak, hogy az egészséges szarvasmarha 
méhe feltételezetten steril két ellés között [6]. A méhben anaerob körülmények 
vannak, pH-ja 6,8–8,3 között változik attól függően, hogy milyen takarmányt eszik 
az állat és hogy épp ivarzik-e. A lochia (az ellést követően ürülő méhtartalom) 
megfelelő tenyésztőközeg lehet a kontamináló baktériumok számára, amelyek 
a környezetből kerülnek be. A tehenek nagy részénél ez a kontamináció az ellést 
követő két hétre jellemző. Az egészséges tehenek méhe kitisztul, regenerálódik az 
endometrium. Az ellés körüli időszakban azonban a mikrobióta különböző módon 
befolyásolhatják a gazdaszervezetet, ennek folyományaként az ellés után nem 
minden tehénnél alakul ki méhgyulladás (-fertőzés). Bizonyos baktériumok a jó 
szaporodásbiológiai teljesítményű egyedek esetében jellemzőek: Lactobacillus 
spp. a Bacillota (korábbi elnevezése Firmicutes) törzsből, Propionibacter spp. az 
Actinobacteria törzsből. Több szerző is leírta az egészséges flórára jellemző bak-
tériumokat [2, 6–10]: Proteobacteria és Tenericutes törzsek, Bacteroides, Bacillota, 
Actinobacteria, Fusobacteria, Staphylococcus nemzetségekbe tartozó baktérium-
fajok, Streptococcus spp. (főként S. uberis, S. pluranimalium és S. suis), Serratia, 
Mycoplasma, Ureaplasma és Ruminococcus, nemzetségszinten többek között a 
Tralbulsiella. Gyakori baktériumok ezeken felül Kronfeld és mtsai szerint (2022) 
a Trueperella és Escherichia nemzetséget képviselő T. pyogenes és E. coli is [10]. 
Kizárólag egészséges méhben, 2%-nál nagyobb gyakorisággal mutatták ki a 
Peptoniphilus nemzetséget is (P. indolicus). Galvao és mtsai (2019) leírták, hogy az 
egészséges tehenek méh mikrobiomja jóval komplexebb, mint a méhgyulladásos 
teheneké [7]. Éppen ezért a mikrobiomról szóló tanulmányok alapján elmondható, 
hogy az összes tehénben megtalálható az összes méhpatogén; azok a tehenek 
amelyek egészségesek maradnak, jobban képesek meggátolni az eltolódást a 
Fusobacteria és Bacteroidetes felszaporodása irányába.

A MÉHBETEGSÉGEK ESETÉN JELLEMZŐ MIKROBIOM

Appiah és mtsai (2020) szerint, ismerve a mikrobiom hatását a gazdaszervezet 
egészségére, élettanára, fejlődésére és viselkedésére, a mikrobiomot a gaz-
daszervezet fenotípusának vitális (és potenciálisan genetikai) alkotóelemének 
tekinthetjük (hologenom koncepció) [2] . Tehenek esetében az urogenitális trak-
tus baktériumai befolyásolhatják a fertilitást. Az aszcendáló, vagyis méhből a 
petevezetők felé terjedő fertőzések gátolják a fertilizációt (Ábra). A méhfertőzés 
ezen felül a gonadotropin-szekréció és a petesejt növekedés- és funkciózavarát 
valamint a petesejt minőségi romlását is okozhatja [1].

Az ellés során a tehén környezetében előforduló mikróbák bejuthatnak a méhbe. 
Ezt követően, tipikusan az első 5 hétben (involúció) a tehenek képesek helyre-
állítani a méh flórájukat a méh és méhnyak tartalmának eltávolításával továbbá 
a gazdaszervezet védekező mechanizmusainak aktiválásával [8]. A baktériumok 
bejutásának legáltalánosabb módja tehát, a környezetből/bélsárból/bőrfelületről 
a hüvelyen keresztüli fertőzés. A bélcsatorna (és a bélsár) jellemző baktériumai 
a Porphyromonas, Fusobacterium vagy a Bacteroides amelyek így bekerülhetnek 
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a hüvelyen keresztül, de Galvao és mtsai (2019) szerint a méhpatogének legvaló-
színűbb fertőzési útvonala hematogén [7]. 

Az úgynevezett tranzíciós időszak (ami a szárazonállástól az ellésen keresztül, 
a tejtermelés megindulásáig tartó időszakot jelöli) egy kihívással teli életszakasz 
a nagytejű tehenek számára. Ebben az időszakban az immunrendszer kifejezett 
gyengülése jellemző. Ezzel egyidőben a fizikai védelem (méhszáj) elléskor eltűnik, 
ami a méh baktériumokkal történő gyors kolonizációját eredményezi. Kronfeld 
és mtsai (2022) szerint az ellés előtti és utáni környezeti higiéniának is fontos a 
szerepe a puerperiális problémák kialakulásában és a beteg állatok gyógyulásá-
ban [10].  A tehenek a bejutó patogénekkel szemben tolerancia és rezisztencia 
mechanizmusok útján védekeznek. Az állatokra ebben az időszakban jellemző a 
csökkent immunfunkció, a nagy bakteriális terhelés, így az ellést követően nagy 
arányban alakulhat ki méhbetegség (pl. méhgyulladás, klinikai- és szubklinikai 
endometritis). A méhgyulladás és a klinikai endometritis előfordulása átlagosan 
20% (8-40%) [7]. Metagenomszekvenálással kimutatták, hogy a Fusobacteria 
(főleg a F. necrophorum) és a Bacteroidetes (főleg a Porphyromonas levii) nagyobb 
arányban fordul elő méhgyulladásos tehenekben. Galvao és mtsai (2019) szerint 
az ellés után 20 perccel már kialakul a méhmikrobióta összetétele tehenekben 
gyorsan változik az elléstől az ellés utáni 6 ± 2 nap között, ami a Proteobacteria 
(főleg Coxiella) relatív gyakoriságának csökkenésében és a Bacteroidetes (főleg 
Bacteroides és Porphyromonas) valamint Fusobacteria (főleg Fusobacterium) relatív 
gyakoriságának emelkedésében mutatkozik meg [2, 7]. Ezen felül, az ellést követő 
2 napban az egészséges és később méhgyulladásos tehenek mikrobiomstruktúrája 
identikus, és csak ezután változik, a Bacteroides és a Porphyromonas gyakorisá-
gának növekedése irányába méhgyulladás esetén. Ez a diszbiózis a méhgyulla-
dásos tehenekben állandósult a méhmikrobiomban, így elveszti fajgazdagságát 
és változatosságát, miközben az össz-bakteriális terhelés emelkedik. 

Érdekes módon a Fusobacteria relatív gyakorisága vizsgálataikban hasonló volt 
az egészséges és a méhgyulladásos tehenekben is. Elemzések során szinergista 
hatást találtak a Bacteroides, Porphyromonas és Fusobacterium között a méhgyul-
ladás kialakulásánál, valamint méhgyulladás sikertelen gyógyítása esetén ezek 

ÁBRA. A különböző mikrobióták méhbe jutásának módjai (Appiah és mtsai 2020 nyomán)

FIGURE. Possible sources of microbiota to the uterus (via Appiah et al 2020)
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relatív gyakorisága nő és csökken a diverzitás. Az egészséges tehenek sokkal 
inkább heterogén és fajgazdag méhmikrobiomot tartanak fenn, összehasonlítva 
a méhgyulladásos tehenekkel. Érdekes, hogy a méhpatogén kórokozók (Fuso-
bacterium, Bacteroides, Porphyromonas) röviddel az ellés után megjelennek a 
véráramban, ami a hematogén fertőzés útját támasztja alá tehenek esetében. 
Fluoreszcens in situ hibridizációs technikákkal kimutatták, hogy a F. necrophorum, 
Porphyromonas levii és T. pyogenes az endometriumban, az endometriális felüle-
ten és a vemhes tehenek karunkurális strómájában is jelen van, ami azt mutatja, 
hogy a bakteriális patogének már ellés előtt is jelen lehetnek a méhben. Érdekes 
módon a méhben jelen levő baktériumok ellés előtt nem jártak együtt gyulla-
dással, ami arra utal, hogy vemhesség alatt emelkedett a bakteriális rezisztencia 
és tolerancia [7].

Appiah és mtsai (2020) leírták, hogy a méh flórájának és a helyi immunválasznak 
keresztszabályozó hatása lehet [2]. Genom-szekvenálás módszerrel kimutatták, 
hogy elszórtan még a vemhesség alatt is van mikrobióta a méhben. Ebben a 
tanulmányban is azonosítottak méhpatogén kórokozókat (T. pyogenes, Fusobac-
teria fajok, Prevotella spp.). A méhbetegségek fő szabályozói vizsgálataik alapján 
a T. pyogenes és az E. coli. 

Kronfeld és mtsai (2022) kísérletükben minden hüvely- és méhmintát tenyész-
tési módszerrel elemeztek majd azonosítottak [10]. A patológiás puerperiumban 
szenvedő állatoknál a bakteriális diverzitás csökkent, és a Fusobacteria spp., a 
Bacteroides spp. és a Helococcus spp. szignifikánsan gyakrabban fordultak elő. 
Ugyanakkor, egyéb ismert méhpatogének, mint az Escherichia spp. és a Truepe-
rella pyogenes előfordulása nem volt különböző a beteg és egészséges állatok 
között. Magas patogenitású kórokozóként azonosították a Trueperella pyogenes, a 
Prevotella spp., az Escherichia coli és a Fusobacterium spp. baktériumokat. Ezeken 
felül megemlítik még a Prevotella melaninogenicust és a Fusobacterium necro- 
phorumot is, ami endometriális elváltozásokhoz köthető, míg a koaguláz negatív 
Staphylococcus-ok és az alfa hemolitikus Streptococcus-ok jelenléte védőhatást 
gyakorol a postpartum megbetegedések ellen. Tanulmányukban a Streptococcus 
nemzetség mind az egészséges ill. a beteg tehenek méhében is megtalálható volt. 
7 fajt azonosítottak: S. uberis, S. lutetiensis és S. dysgalactiae. Az E. fergusonii-t a 
beteg tehenek méhéből és hüvelyi mintáiból is ki lehetett mutatni. Ezzel szemben 
csak a beteg tehenek méhéből lehetett a Clostridium nemzetséget (leginkább a 
C. perfringens-t) és a Proteus nemzetséget (P. mirabilis) izolálni. Érdekes, hogy 
az egészséges állatokkal ellentétben, a Streptococcus nemzetség gyakoriságának 
állandó csökkenése volt kimutatható a beteg állatokban a mintavételi időszak-
ban (2-6. nap és 2-14. nap között). A puerperium elején az E. coli gyakrabban 
fordul elő a beteg tehenekben, mint az egészségesekben. Ezzel párhuzamosan a  
T. pyogenes emelkedett a beteg és egészséges tehenekben is az ellést követő 
első 2 hétben. A Clostridium spp. szignifikánsan gyakoribb volt főleg az ellés utáni 
2. napon a beteg állatokban, míg a 14. napon a Fusobacteria nemzetség gyakoribb 
volt a beteg állatok mintáiban, mint az egészségesekben [10].

Wang és mtsai (2013) szerint az ismert méhbeli patogén kórokozó, amely a 
korábbiakon felül összefüggésbe hozható a súlyos endometritisszel és klinikai 
endometritisszel, az Arcanobacterium pyogenes. A Bacillus-ok, Staphylococcus-ok 
és tejsavbaktériumok közé tartozó nemzetségek, az Enterococcus, Lactobacillus 
és Pediococcus mind előfordultak egészséges és fertőzött tehenekben is [11].

Ong és mtsai (2021) szerint, a tehén szaporítószerveinek fertőzései megzavarják 
a szaporodásért felelős hormonok szabályozását [8]. Két külön tanulmányban is 
bizonyították, hogy az endometritiszes, ill. bakteriális lipopoliszachariddal (LPS) 
kezelt tehenek esetében az ösztradiol koncentrációk csökkentek és késői ovulációt 
okoztak. Ezen felül az LPS negatív hatással van az LH és a PGF2a szabályozására, 
csökkentve a progeszteron koncentrációt, ami negatívan hat az embriók életké-
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pességére, mivel megváltoztatja a méhbeli környezetet. A csökkent PGF2a másik 
következménye a sárgatest inkomplett regressziója a dioestrus végén, ami csökkent 
fertilitáshoz vezet. A marha ivarsejtek patogénekkel való fertőzése megzavarja a 
petesejt fejlődését, és csökkenti a spermiumok fontos funkcióit, mint az életképes-
ség, motilitás és DNS-integritás. Az opportunista patogén kórokozók túlszaporodása 
a korai embrionális fejlődés idején sem előnyös, mivel emeli a korai embrionális 
elhalás, a vetélés, ill. az abnormális vagy perzisztensen fertőzött borjak születé-
sének esélyét. Megfigyelték, hogy a kis Bacillota-Bacteroidetes arány a kialakuló 
postpartum endometritis korai jele lehet tehenekben. A Bacillota tejsavbaktériu-
mok jelenlétének jelentősége (főként a Lactobacillus spp.) a hüvelyi homeosztázis 
fenntartásában már bizonyított. A Lactobacillus fajok azonban tehenekben nem 
tartoznak a domináns Bacillota fajok közé, viszont egyéb tejsavbaktériumokat mint 
az Enterococcus spp., és a Streptococcus spp.-t kimutattak szarvasmarha nemi 
utakból. Számos tanulmány erős szinergista kapcsolatot igazolt a Bacteroidetes és 
Fusobacteria között, amelyek endometritis és metritist okoznak. A Fusobacterium 
fajok stimulálják a Bacteroidetes szaporodását, mivel növekedési faktorokat és olyan 
toxikus fehérjéket termelnek, amelyek a gazdaszervezet fehérvérsejtjeit károsítják, 
ezzel gyengítve annak védekezését. Ennélfogva a Prevotella melaninogenica, amely 
kollagén oldó aktivitással rendelkezik, át tudja törni az epithelium integritását, még 
akkor is ha csak kis számban van jelen. Mivel a progeszteron a domináns hormon 
vemhesség alatt, ennek koncentrációja és a mikrobiális összetétel valószínűleg 
kölcsönösen függ egymástól. Másrészről a méhben a bakteriális változatosságban 
történő változás az ivarzásszinkronizálás során szintén megfigyelt jelenség, ami 
megerősíti a hormonális változások hatását a bakteriális összetételre. Ez egybe-
vág az ivari ciklus során megfigyelhető hüvelyi bakteriális változásokkal, ami az 
aerobok és a fakultatív anaerobok gyakoriságának csökkenését mutatta, amikor 
a progeszteron koncentrációk emelkedettek voltak. Az ösztrogénkoncentrációk 
emelkedése serkenti a glikogén termelését és felhalmozását, míg a progeszteron 
csökkenti a glikogénszintézist. A glikogén depolimerizációja, akár a gazdaszerve-
zet akár az amiláztermelő mikróbák végzik, tápanyagokat szabadít fel a szaporító 
szervek mikrobiális közösségei számára. Ennélfogva, a mikróbák csökkent száma 
és az ennek következtében kis biodiverzitás a csökkent ösztrogén és emelkedett 
progeszteronkoncentrációnak tulajdonítható, ahogy az pl. a vemhesség alatti sár-
gatest dominancia esetén is látható [8].

Összefoglalva a tehenek szaporítószerveiben előforduló baktériumok nem mindig 
okoznak fertőzést és betegséget, ugyanakkor elősegíthetik a méh egészségének 
megtartását. Ellés után egy élettani, erőteljes, kontrollált gyulladásos válasz szük-
séges, hogy a méhbeli baktériumkontaminációt időben eltávolítsa és az involú-
ciót segítse. Szintén egyértelmű, hogy az egészséges tehenek méh mikrobiomja 
jóval komplexebb, mint a méhgyulladásos teheneké. Éppen ezért a mikrobiomról 
szóló tanulmányok kimutatták, hogy az összes tehénben megtalálható az összes 
méhpatogén; azok a tehenek amelyek egészségesek maradnak, jobban képesek 
meggátolni az eltolódást a Fusobacteria és Bacteroidetes felszaporodása irányába. 

A MÉHNYAK ÉS A HÜVELYI MIKROBIOM SZEREPE

A hüvelymikrobióta feltérképezése segíthet jobban megérteni a szarvasmarhák 
szaporodásbiológiai problémáit, amelyek hatással vannak a fertilitásra, mivel a 
hüvely mikroflórájának szignifikáns szerepe lehet a szaporodásbiológiai siker vagy 
sikertelenség biomarkereként [2]. A méhnyak, ami több réteg nyálkahártyával fedett 
kollagéngyűrűből áll, az egyik legjelentősebb anatómiai gát, ami védi a méhet a 
környezetből, ill. a hüvelyből származó patogénekkel szemben. Ennek megfelelően 
viszont, az anatómiai elhelyezkedése miatt a méhnyak is ki van téve gyulladásos 
elváltozásoknak, mivel a méhből ürülő szövet törmelék és baktériumok ezen keresz-
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tül távoznak. A méh egészsége szempontjából a méhnyaknak kulcsszerepe van. 
Különböző élettani stádiumban vizsgálva, a bakteriális közösségek a méhnyakban 
a különböző időszakokban főleg Proteobacteria, Bacteroides és Bacillota baktéri-
umokból állnak, ahogy azt a hüvelyflóránál is leírták. Ugyanakkor a metritisszel 
érintett teheneknél főleg a Bacteroides és Fusobacteria volt döntően jelen. Ez arra 
utal, hogy a méhnyak mikroflóráját befolyásolta a méhgyulladás [12]. 

A méhnyakváladék kémiai összetevői között a kis molekulasúlyú össze-
tevők, elektrolitok, szervetlen ionok, szénhidrátok, cukrok, aminosavak, 
zsírok, immunoglobulinok, enzimek, mint pl. a glükozidázok, mátrix metallo- 
proteinázok, ALP (alkalikus foszfatáz), LDH (laktát-dehidrogenáz) és amiláz is 
megtalálható. A váladék elsődleges funkciója a nemi utakban mechanikai aka-
dály képzése a méhbe esetlegesen bejutó patogénekkel szemben. A méhnyak 
nagyon gazdag gyulladásos citokinekben, kemokinekben és akut fázisú protei-
nekben, amelyek megvédik a méhet az ellés utáni kritikus időszakban. A koloni-
záló mikroflóra védelmet nyújt a külső patogénekkel szemben a mucin aktivitása 
révén, ami csapdába ejti a mikróbákat és segíti a kapcsolódásukat a specifikus  
ellenanyagokhoz. A nemi mikroflóra sokszínűsége a különböző anatómiai struktú-
rák eltérő flórájából ered, főként a hüvelyből, a bendőből, a bőrből a környezetből 
és a bélsárból jutnak be mikroorganizmusok [13].

A hüvelyi mikrobióta bizonyítottan nagyban függ a környezeti feltételektől 
és a gazdaszervezettől. Az egyedek közötti varianciák, beleértve az anatómiai  
és élettani különbségeket, szintén befolyásolhatják a szaporító szervrendszer mik-
robiotáját. Az egészséges tehenek hüvelyi mikrobiális összetétele és a fertilitási 
mutatók közötti összefüggések leírása hasznos lehet a szaporaságra vonatkozó 
biomarkerek meghatározásában [12].

A hüvelyváladék, ami finom bevonatot képez a hüvely nyálkahártyáján, feromo-
nokat, illékony anyagokat és fehérjéket tartalmaz, amelyek vonzóak a hím egyedek 
számára. A szagalapú jelek alapvető jelentőségűek a legtöbb állat kommunikáci-
ójában. A mikrobióta nem csak a kémiai szignálokat képes direkt befolyásolni, így 
hatással lenni a gazda szociális viselkedésére beleértve a szexuális viselkedést is, 
de a méh fertőzésekkel szembeni első védelmi vonala is. Mindezek alapján tehát 
egyértelmű, hogy a mikrobiom befolyásolja az állatok szociális és élettani viselke-
dését is, főleg a szaporodási viselkedést. A vizelet, a bélsár és a speciális mirigyek 
váladékai szagokat generálnak, amelyek az egyediséget, a csoportbeli helyzetet és 
az állatok szexuális státuszát is jelzik. A fermentációs hipotézist alapul véve szintén 
bizonyított a baktériummediálta kémiai kommunikáció szerepe, vagyis a baktériu-
mok szagtalan anyagokat fermentálnak illattal rendelkező molekulákká, így meg-
alapozva a feromonalapú kommunikációt. Különböző baktériumpopulációk más és 
más fermentációt végeznek, így a mikrobiális termékek és a szagok is különböznek.

A hüvelyflóra úgy tűnik, hogy kitapad a hüvely nyálkahártyájára biofilmet alkotva, 
és immunológiai gátat képezve a mikrobiológiai környezet stabilizálásával a cik-
lus és a vemhesség során. A hüvelyi mikrobiom nagyon dinamikus az élet során, 
befolyásolja a kor, a ciklus és a hüvelyi pH. Nagy ösztrogén-, vagy kis progeszte-
ronkoncentrációk hatással vannak a bakteriális közösségre, így változva az ivari 
ciklus alatt. A Bacillota emelkedése a hüvelyben főként a progeszteronkoncentráció 
csökkenésétől függ. A Proteobacteria viszont a progeszteron-szint növekedésével 
emelkedésével lesz gyakoribb. Ezek tehát arra utalnak, hogy a hüvelyi baktéri-
umpopuláció függ a szteroid hormonoktól. A hüvelyben és a méhnyakban élő 
baktériumok reaktív oxigén gyököket és szerves savakat termelnek, amelyekkel 
a tüszőfázis alatt esetleg bejutó főbb patogén kórokozókat képesek megállítani. 
Leírták, hogy a Lactobacillus fajok a tüszőfázis alatt, ösztrogén hatására elszapo-
rodnak, és megakadályozva a méhfertőzéseket, segítik a fogamzást és csökkentik 
a koraellést. A tejsavbaktériumok védőszerepe a stabil pH fenntartásával valósul 
meg a nemi traktusban és a nyálkában, ami segít megvédeni a hüvelyt a fertő-
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zésektől. Úgy tűnik, hogy a szimbiotikus baktériumok jelenléte a nemi utakban a 
vemhesség alatt kedvező hatású. A S. aureus jelenléte növeli az abortusz esélyét, 
mivel gyakran izolálható vetélt tehenek méhnyak mintáiból, de csak nagyon ritkán 
mutatható ki egészséges vemhes/ellett tehenek esetében [13].

Egészséges tehenekben a hüvely felületét egy kiegyensúlyozott és dinami-
kus mikrobióta népesíti be, amely aerob, fakultatív anaerob és obligát anaerob 
baktériumokból áll. A szarvasmarha hüvelyében élő jellemző mikroorganizmusok 
Srinivasan és mtsai (2021) szerint a Streptococcus fajok, Staphylococcus fajok, 
Enterococci és Enterobacteriaceae, a Bacillota, a Bacteroidetes és a Proteobacteria, 
míg a leggyakoribb domináns gomba a Mycosphaerella [13]. Dominánsok továbbá 
az Aggregatibacter, Streptobacillus, Phocoenobacter, Sediminicola és Sporobacter 
fajok. Vemhesség alatt aerob baktérium flóra jellemző az egészséges tehenek 
hüvelyére (E. coli, Bacillus spp., koaguláz negatív Staphylococcus sp, S. aureus, 
Streptococcus sp és Proteus sp.). Sőt, az első trimeszterben a termékenyítés előtti 
időhöz képest még Histophilus, Clostridiaceae és Campylobacter is detektálható 
a hüvelyben.

Kronfeld és mtsai (2022) szerint viszont ezeken felül  megjelennek a Proteobac-
teria, Actinobacteria, Fusobacteria taxonok is [10]. Hasonló eredményeket kapott 
Appiah és mtsai (2020) [2], kiegészítve a következő nemzetségekkel: a T. pyoge-
nes, Escherichia spp. és Fusobacterium spp., Bacillus spp. és Actinobacillus spp.,  
Trueperella spp.. A Staphylococcus spp. és Streptococcus spp. mutatta a legnagyobb 
fajdiverzitást, mindkettőnél 12 különböző fajt azonosítottak. A Corynebacterium 
spp., Bacillus spp., Lactobacillus spp. és Enterococcus spp.  esetén szintén tekin-
télyes számban mutattak ki különböző fajokat.

Srinivasan és mtsai (2021) leírták, hogy húsmarhában a nemi traktus domináns 
baktériumai az E. coli, Aerococcus vaginalis, Aerococcus viridans, Haemophilus 
somnus, Streptococcus pluranimalium, Sphingomonas roseiflava, Psychrobacter 
marincola és a Lactobacillus-ok voltak [13]. 

Quereda és mtsai (2020) kiegészítette azzal, miszerint a leggyakoribb baktéri-
umtörzsek a Tenericutes, Bacillota és Bacteroidetes, ami több mint 75%-át teszi ki 
a hüvelyi mikrobióta összetételnek [12]. A következő leggyakoribb törzsek csökkenő 
gyakoriságban a Proteobacteria, Actinobacteria, Fusobacteria, Epsilonbacteraeota 
és Patescibacteria. Ezek összességében a baktérium-összetétel 95%-át adják. 
A leggyakoribb nemzetségek az Ureaplasma, Histophilus, Corynebacteriaceae, 
Porphyromonas, Mycoplasma, Ruminococcaceae UCG-005 és az Leptotrichiaceae 
voltak. Érdekes, hogy az Ureaplasma gyakori előfordulása a méhben olyan tehe-
neknél gyakoribb, amelyek még 200 nappal az ellés után sem vemhesülnek. 
Quadros és mtsai szerint (2020) ez a baktérium gyakori alkotója a hüvelyflórának, 
ugyanakkor több, súlyos szaporodásbiológiai betegség esetén is kimutatták, így 
valószínű gyakori előfordulása rizikófaktornak tekinthető [14].

Quadros és mtsai (2020)  különböző szarvasmarhafajták között (Holstein-fríz és 
Fleckvieh) is találtak mikrobiális diverzitásban és előfordulásban különbségeket. 
A Bacillota törzsön belül 31 különböző családot azonosítottak: Ruminococcaceae, 
Lachnospiraceae és Rikenellaceae. A Proteobacteria törzsből 47 családot azono-
sítottak a mintákban. A Bacteroidetes törzsből 15 családot szekvenáltak, az Acti-
nobacteria törzsből pedig 19 család került szekvenálásra. 

Wang és mtsai (2013) tanulmányában a mikrobióta egy része környezeti szen�-
nyeződésből (Bacillus spp.), a tehén bőréről (Staphylococcus spp.) vagy a bélsárból 
(E. coli, Lactobacillus spp.), származott, inkább mintsem a szaporító szervrend-
szerre jellemző stabil flórából [11]. A Pediococcus nemzetség közeli rokona a 
Lactobacillus-oknak, de eddig még nem írták le szarvasmarha hüvelyflórában. A 
Pediococcusok (mint a Lactobacillus-ok általában) antimikrobiális vegyületeket 
termelnek, úgymint szerves savak, hidrogén-peroxid és antimikrobiális peptidek 
(pl. pediocin AcH/PA-1). A bakteroicin vegyületek képződése egyre inkább előtérbe 
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kerül, mint a probiotikus kultúrák fontos jellemzője. Humán vonalon a bakteroicin 
termelő Lactobacillus törzsek gátolták a hüvely patogén kórokozókat. Habár a 
szarvasmarha hüvelyi mikrobióta sokkal kisebb összsejtszámú és Lactobacillus-ból 
is jóval kevesebb van, mint a humán hüvelypopulációban, a bakteroicinek, mint 
pl. a pediocin befolyásolhatja a mikrobiális ökológiát a szaporító szervekben, ha 
bakteriocint termelő tejsavbaktériumokat juttatnak be nagy mennyiségben a 
hüvelybe. Mindezek mellett előfordulnak patogén gombafajok is, főleg élesztő 
és Penicillium típusú gombák [2]. 

Fontos megemlíteni, hogy az alsóbb nemi utak mikrobiális összetétele külön-
bözik tehenekben és főemlősökben/emberben, mivel ezekben a főemlősök-
ben a Lactobacillus spp. nemzetség a domináns a hüvelyben [8]. Lactobacillus 
kis számban tehenek hüvelyéből is kimutatták, ami egybevág a közel semle-
ges pH-val a tehenek hüvelyében, ellentétben a kisebb pH-jú emberi hüvellyel  
[8, 11]. Kimutatták, hogy a szarvasmarha eredetű hüvelyi és méh mintákban vannak 
azonos és különböző fajok is. A közeli hasonlóság a hüvelyi mikrobiom és a borjak 
mikrobiomja között kiemeli a maternális mikrobiom vertikális átvitel lehetőségét 
is, ami előre meghatározza a borjak egészségét és túlélési arányát. 

A Lactobacillus nemzetséget mindig kis relatív gyakorisággal találták az ivari 
ciklus alatt, de a follikuláris fázisban egy kicsivel gyakoribb volt mint a luteális 
fázisban. Ezek az információk (különösen üszőkben) nagyon fontosak a hüvelyi 
diszbiózis azonosításában. Az egészséges Lactobacillus domináns állapot sta-
bilizálása probiotikum bejuttatásával az emberi gyógyászatban megalapozott 
antibiotikum mentes stratégia. Tehenek nemi útjaiban azonban a Lactobacillus 
fajok gyakorisága kicsi. Az emberi hüvely mikrobiotához viszonyítva a szarvasmar-
hák méh- és hüvelymikrobiotája vegyesebb összetételű. A gyakorisági variancia 
szignifikánsan nagyobb volt a follikuláris fázisban a mikrobiális közösségekben a 
luteális fázishoz képest. Tehát az emberben és más emlősökben megfigyelt stabil 
mikrobiotához képest szarvasmarhában a hüvelyi váladékban az összbaktérium 
szám kicsi volt, és az összetétele faji szinten igen változatos [11].

Szarvasmarhában a genitális mikrobiológiai populáció sokszínűsége összefügg a 
vemhességgel és az ivari ciklussal [13]. Az ösztrogén serkenti a glikogén depozícióját 
a hüvely epiteliális szövetbe, ami a hüvelyi mikroflórának értékes tápanyagforrást 
jelent. A szövettani változásoknak nagy hatása van a mikrobiológiai változásokra is. 
Ivarzáskor a hüvelyi citológia emelkedett számú szuperficiális sejtet mutat, több 
kornifikálódott sejttel együtt, amelyek összesen a sejtek 50%-át teszik ki. A hüvely-
minták bakteriológiai vizsgálata alapján ösztrusz és diösztrusz alatt kimutatható 
volt az E. coli, Bacillus spp., koaguláz negatív Staphylococcus spp. és Streptococcus 
spp. A Streptococcus spp. előfordulása a hüvelyben szignifikánsan gyakoribb volt a 
sárgatest fázisban, összehasonlítva a tüszőfázissal és a hüvelyi Lactobacillus spp. 
száma nagyobb volt a tüszőfázis során, mint a sárgatest fázisban.

Quereda és mtsai (2020) is összehasonlították a hüvelyi flóra összetételét a 
petefészek ciklus különböző stádiumaiban [12]. A hüvelyi mintákban a follikuláris 
fázis alatt 27 baktériumtörzset, míg a luteális fázis alatt 23 baktériumtörzset 
detektáltak. A fázisok között taxonómiai összetétel-különbség is volt: csökkent 
relatív gyakoriságú volt a Chloroflexi, Deinococcus-Thermus, a WPS-2, Cloacimo-
netes, Patescibacteria és Planctomycetes a luteális fázisban vett mintákban a 
follikuláris fázisból származó mintákhoz képest. A luteális fázisban viszont a 
Kiritimatiellaeota törzs gyakoribb volt. A Lactobacillus nemzetség a follikuláris 
fázisban 37%-ban, a luteális fázisban 10%-ban fordult elő, de minden esetben 
kis relatív gyakoriságú volt. Csak az Ureaplasma, Ruminococcaceae, Rumino- 
coccaceae UCG-005, Bacteroides és Ruminococcaceae volt megtalálható az 
összes hüvely mintában.

A hormonális változások, ill. a ceftiofur hatását vizsgálták Quadros és mtsai 
(2020) [14]. Progeszteron implantátumokkal és ceftiofurral (két csoportban: 
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kezelt, ill. kontroll) kezelték a teheneket, majd hüvelymintákat vettek a 0. és a 10. 
napon, amikből szekvenálással mutatták ki a baktérium közösséget. A fő bakté-
riumtörzsek a HF tehenek hüvelyében a Bacillota (37,61%), a Tenericutes (29,45%), 
a Proteobacteria (17,47%), a Bacteroidetes (13,73%), az Actinobacteria (0,82%) és  
a Spirocheta (0,45%) volt. A progeszteronimplantátumok használata megnö-
velte a relatív gyakoriságát a Family XIII AD3011 és Family XIII azonosítatlan 
nemzetségeknek. Szintén megfigyelték, hogy az ellések száma hatással van a 
hüvelyi mikrobióta összetételre; a többször ellett teheneknél nagyobb bakteriális 
diverzitást találtak, mint az elsőborjasoknál. A ceftiofur csökkentette a hüvelyi 
baktériumok szaporodását. A vizsgálatban az Ureaplasma volt a leggyakrabban 
talált nemzetség a tehenek hüvelyében. Bizonyították, hogy az intravaginális 
eszközök befolyásolják a hüvelyflórát. Ezen túlmenően a progeszteron helyi 
hatása a hüvely mucosa-ra megakadályozza a celluláris immunitást, ami a hüvely/
endometrium nagyobb fokú kontaminációját/gyulladását okozhatja. Mindezeken 
felül a progeszteroneszköz ki- és behelyezése plusz forrása egy aszcendáló 
fertőzésnek [14].

Kronfeld és mtsai (2022) szerint a baktériumok előfordulása a hüvelyben és 
a méhben néhány esetben összefüggést mutatott [10]. Azoknál a teheneknél, 
amelyek puerperiális betegségben szenvedtek, sokkal ritkábban fordult elő a 
koaguláz negatív Staphylococcus, még a tünetek jelentkezése előtt is. Ez a tény 
újból rávilágít a vaginális mikrobiom védőszerepére. A méhnyak ellést követő gyors 
záródása miatt fontos tudni, hogy a hüvelyi és méhbeli mikrobiom mennyire kor-
relál egymással, különösen egy állaton belül érdemes összehasonlítani a hüvely 
és a méh mikrobiomját. Fischer-teszttel bizonyították, hogy a Bacillus spp. és a 
Corynebacterium spp. szignifikánsan gyakoribb volt a hüvelyben mint a méhben. 
A Clostridium nemzetség szignifikánsan gyakrabban fordult elő a méhben, mint 
a hüvelyben. Ezeken felül szignifikáns összefüggést mutattak ki a potenciálisan 
patogén baktérium hüvelyi jelenléte és ugyanezen baktériumok méhbeli előfor-
dulása között: Bacteroides spp., Proteus spp., Fusobacterium spp., T. pyogenes, 
Helococcus spp., Prevotella spp., Escherichia spp. Puerperális problémákkal terhelt 
tehenektől vett hüvely mintákban összesen 266 baktériumot izoláltak, 30 nem-
zetségből. A leggyakoribb baktériumok a Streptococcus nemzetséghez tartoz-
tak, 10 fajjal képviseltetve a nemzetséget: S. uberis volt a leggyakoribb, majd a  
S. pluranimalium és S. lutetiensis következett. Az egészséges állatokhoz képest 
a Trueperella nemzetség, a T. pyogenes fajjal, a Fusobacterium nemzetség és az 
Escherichia nemzetség az E. coli és E. fergusonii fajokkal követték ezeket. 

A következő nemzetségek esetében összefüggést mutatnak ki a hüvelyi és méh-
beli előfordulás között. Ezek a Proteus, Prevotella, T. pyogenes és Escherichia voltak, 
de annak ellenére, hogy ezeket opportunista metritis patogénnek írják le, nem 
találtak szignifikáns különbséget előfordulásukban beteg és egészséges tehenek 
között. A Staphylococcus, Actinobacillus, Acinetobacter és Histophilus nemzetségek 
szignifikánsan gyakoribbak voltak az egészséges tehenek esetében, így ezeket 
potenciális védőbaktériumoknak is lehet tekinteni. Több szerző is rámutatott 
már arra, hogy a koaguláz negatív Staphylococcus-ok gyakoribbak az egészséges 
tehenek esetében, sőt csökkentik a kóros hüvelyfolyás kialakulásának esélyét [10].

A BIKÁK SZAPORODÁSBIOLÓGIAI ÁLLAPOTÁT 
BEFOLYÁSOLÓ MIKROBIOM JELLEMZŐI

A mesterséges termékenyítés bevezetésének és elterjedésének egyik indoka volt, 
hogy megakadályozzák a fertőzések terjedését hím és nőstény állatok között. 
Önmagában baktériumok jelenléte az ejakulátumban nem egyenlő a fertőzésekkel, 
a csökkent mikrobiális aktivitás nem feltétlenül befolyásolja a sperma minőségét. 
Ugyanakkor a bika ejakulátum bakteriológiai kontaminációja negatívan hathat a 
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fertilitásra. A bika péniszének mikrobiomja taxonómiai összetételben hasonlít 
a bikában található egyéb mikrobiális közösségekhez. Úgy tűnik ezek forrása a 
talaj, a bélsár, és a hüvely (természetes fedezés után). Az urogenitális szakaszon 
kívül, ami maga is a patogének elsődleges forrása, az ejakulátum kezelés kritikus 
pontja, amikor a sperma minták különböző mikrobiotával kontaminálódhatnak. 
Éppen ezért az antibiotikumok alkalmazása a termékenyítésre szánt spermánál 
ma már alapvető. A ma használt antibiotikumtípusok a fagyasztómédiumokban 
javarészt EU szabályozás miatt kerülnek. A baktériumok azonosítása a bika eja-
kulátumban az első lépés a racionális antibiotikumhasználat felé, és segítheti a 
következő lépéseket, vagyis a bika ondó mikrobiális kontaminációjának kontrollját 
[1]. A nőstényekben kiterjedt kutatásokkal szemben a baktériumok jelenlétét és 
hatását a sperma minőségre és a bikák fertilitására még nem vizsgálták részlete-
sen. Évtizedekkel ezelőtt elkezdődött a főbb baktériumok izolációja és azonosítása 
a bika spermából, amelyek infertilitást okozhatnak (de ekkor még tenyésztéses 
módszerekkel, és morfológiai jellemzők és biokémiai tulajdonságok alapján). Az 
egyedi opportunista baktériumok azonosítása érdeklődésre tart számot, mivel 
átvihetőek bikák, ill. tehenek és bikák között így gazdasági veszteséget okozva a 
szarvasmarha tenyésztésben. 

Wickware és mtsai (2020) postpubertalis bikákon vizsgálták 16S rDNA génszek-
venálással a pénisz és a tasak nyálkahártyáján előforduló mikrobiotát [15]. Meglepő 
módon az állatok kora, fajtája, takarmányozása, tartási körülményei vagy a korábbi 
év tenyésztési előzményei nem voltak hatással a pénisz mikrobiális összetételére. 
A pénisz mikrobiológiai jellegzetességeivel nem találtak semmilyen korrelációt 
a menedzsment (takarmányozás, tartás, tenyésztési előzmények, antibiotikum-
használat) viszonylatában sem. A pénisz mikrobiológiai közössége olyan nemzet-
ségeket tartalmaz, amelyek a talajban, a  tehén hüvelyében, a légutakban és a 
bélsárban gyakran előfordulnak. A tasakban Bacillota, Fusobacteria, Bacteroidetes, 
Proteobacteria és Actinobacteria taxonokat találtak. A bikák között két csoportot 
lehetett elkülöníteni: kis és nagy bakteriális fajgazdagságút (akár 400 taxonómiai 
egység egy mintában). A nagy diverzitású mintájú bikák esetében több taxon is 
dominált (Fusobacterium, Histophilus, Porphyromonas és Streptobacillus). Ezeken 
kívül Cojkic és mtsai (2021) leírták még a leggyakoribb baktériumok között a 
következőket is: Ruminococcaceae UCG-010, Fastidiosipila, Ruminococcaceae UCG-
005, Cutibacterium, Histophilus, Oceanivirga, Corynebacterium 1, Campylobacter, 
Peptostreptococcaceae W5053, Dyella, Staphylococcus, Lawsonella, Helcococcus, 
Bacteroides, Capnocytophaga, Curvibacter, Kingella, Enhydrobacter, nem azonosított 
Ruminococcaceae [1, 15]. Wickware és mtsai (2020) szerint a Bradyrhizobium a kis 
diverzitású minták fő ismertető nemzetsége [15]. A legerősebb pozitív korreláció 
a Bacteroides és egy nem besorolt Clostridiales között volt. A Bradyrhizobium 
negatívan korrelált a Parvimonas és egy nem besorolt Ruminococcaceae-val. 
Ezeket kivéve az összes korreláció pozitív volt. Ezzel szemben Cojkic és mtsai 
(2021) negatív korrelációt írt le a Curvibacter, Rikenellaceae RC9 és a Dyella spp., 
valamint a Cutibacterium, Ruminococceae UCG-005, Ruminococceae UCG-010 és 
Staphylococcus között [1]. 

Vannak olyan baktériumnemzetségek, amelyeket a péniszről vagy a tasakból 
izoláltak és szerepük van szarvasmarha-megbetegedésekben, mint a Campy-
lobacter, Chlamydia és Histophilus (főleg a H. somni). Ezeket a baktériumokat 
klinikai megbetegedések esetén mutatták ki, de közel sem reprezentálják az 
összes, szarvasmarha nemi traktusban élő baktériumot [15]. A Porphyromo-
nas és Fusobacterium nemzetségek is izolálásra kerültek nagy arányban a leg-
több mintában. A Histophilus-t korábban már kimutatták bika ejakulátumból, 
vizeletből, tasakváladékból, ahogy a Haemophilus somnus-t is, míg a Porphy-
romonas-t és a Fusobacterium-ot a nem tasak eredetű, nyálkahártyához köt-
hető környezetből izolálták, így nem meglepő, hogy ezeket is megtalálták a 
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tasakban [15]. A tasak mikrobiális közösségének leginkább jellegzetes nem-
zetsége a kis diverzitást mutató mintákban a Bradyrhizobium, amelynek sza-
bályozó szerepe lehet a bikák nemi útjainak flórájában. A Bradyrhizobium egy 
talajból származó baktérium, ami a növények gyökereivel alakít ki szimbiózist 
és csak néhány szarvasmarha tejjel foglalkozó tanulmányban írták le. További  
kutatások igazolhatják, hogy a Bradyrhizobium alkalmazható-e bikáknál mint 
probiotikum, hogy csökkentsék a tasak mikrobiotájának diverzitását, így csök-
kentve az opportunista patogén fajok megtelepedését és az esetleges parazitás 
betegségeket. 

Cojkic és mtsai (2021) leírták, hogy az ellés utáni első nap a kolosztrumban az 
Enhydrobacter a legdominánsabb baktérium; ez a bikáknál is a 20 leggyakoribb 
között szerepel. A Coryneform baktériumok, mint a Corynebacterium és Cutibac-
terium környezeti baktériumok, a talajban, vízben gyakoriak. Ezek a baktériumok, 
csak úgy mint a Staphylococcus-ok kolonizálják az állatok bőrét és nyálkahártyáját 
így képesek a pénisz nyálkahártyáján is megtelepedni. 

Cojkic és mtsai (2021) vizsgálataiban két nemzetség szerepelt gyakrabban a 
gyengébb fertilitású bikákban: a Peptostreptococcaceae W5053 és a Lawsonella 
[1]. Számos baktérium és az ejakulátum jellemzői között (spermamotilitás, élet-
képesség, membránintegritás és akroszómareakció, sperma DNS-fragmentációs 
aránya és a spermiumszám) mutattak ki negatív korrelációt. Érdekes módon az ő 
vizsgálataikban sem volt szignifikáns összefüggés a preputium mikrobiális össze-
tétele és a bikák kora, fajtája, takarmányozása vagy tartási körülményei között. 
Két nemzetség, a Peptostreptococcaceae W5053 és a Lawsonella gyakoribb volt 
a kis fertilitású bikacsoportban. A jövőben a lehetséges interakciók a csökkent 
fertilitású bikák ejakulátumában talált baktériumok és a gazdaszervezet baktérium 
komplexei között érdekes kutatási terület lehet. Néhány baktérium nemzetség-
nek a jelenléte indikatív a mikrobiális közösség változására. A mikróbákkal való 
együttélés a gazdaszervezet élettani folyamataiba is beavatkozhat. A Curvibacter 
negatív korrelációt mutatott a többi baktériumnemzetséggel, így elképzelhető, 
hogy ez a baktérium majd a további vizsgálatok fókuszában kerülhet annak érde-
kében, hogy a fertilitást az ejakulátum mikrobiotájának befolyásolásával javítsuk 
egészséges bikáknál. A másik ilyen negatív korrelációt mutató baktérium a Rik-
enellaceae RC9-bél csoport volt. A tanulmány rámutatott arra, hogy egészséges 
bikák között kimutatható különbség az ejakulátum bakteriális mikrobiotájában, 
és köze lehet a fertilitáshoz is [1].

Összehasonlítva a méh, a hüvely és a bikák ondójának és tasakjának baktérium- 
összetételét nemzettségszinten (Táblázat) látható, hogy akár a méh-hüvely, akár a 

TÁBLÁZAT. Az egészséges szarvasmarha méhben, hüvelyben, ill. tasakban/ondóban jellemző közös mikrobióta 
nemzetségek (az irodalomjegyzékben felsorolt források alapján)

TABLE. Common genera of microbiota in healthy uterus, vagina, scrotum/ejaculate of cattle (based on the 
literature sources)

A méhben és a hüvelyben közös 
nemzetségek

Escherichia
Lactobacillus

Streptococcus

A méhben és a tasakban/ondóban közös 
nemzetségek

Porphyromonas
Ruminococcaceae UCG-005

Staphylococcus

A hüvelyben és a tasakban/ondóban közös 
nemzetségek Streptobacillus

Egyes baktériumok 
gyakrabban fordulnak 

elő gyengébb fertilitású 
bikák ejakulátumában

https://en.wikipedia.org/wiki/Streptobacillus
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méh-bika sőt a hüvely-bika összehasonlításban csak relatív kevés azonos genus-t 
lehetett kimutatni. Ez annak ellenére meglepő eredmény, hogy a szaporodás-
ban szerepet játszó szervek összeköttetésben vannak egymással. Az eredmény 
ugyanakkor arra utal, hogy bár ezek a szervek a baktériumok számára átjárhatók, 
de fennmaradásuk, egy adott mikrobiomba való beilleszkedésük korlátozott lehet. 
Ennek oka egyrészt az adott élettér különbsége, másrészt a már jelen levő bak-
térium közösséggel való kompetencia.

Összefoglalva tehát a szarvasmarha nemi utak mikrobiomjának tanulmányozása 
még gyerekcipőben jár. Az már egyértelmű, hogy sok tekintetben kulcsfontos-
ságú szerepe lehet mind a megfelelő fertilitás (bikák) mind a szaporodásbioló-
giai problémák okainak feltárásában, ill. antibiotikummentes megoldásában. A 
folyamatosan szaporodó információk, publikációk, kísérleti és vizsgálati anyagok 
lehetőséget adhatnak olyan pre- és probiotikus kezelések kifejlesztésére, amellyel 
sikerrel visszaszoríthatóak/megelőzhetőek a méhproblémák, javítható a fertilitás 
mind a tehenek, mind pedig a bikák oldalán. 
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