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Bevezetés

A Mycoplasma anserisalpingitidis, M. anatis, M. anseris
és M. cloacale ludakban és kacsakban a normal mikrofléra
részeként el6forduld, fakultativ patogén baktériumok. A
mycoplasmosis kérkép kialakulasahoz tébbnyire hajlamosito
tényez6k szukségesek (pl. nem megfelel6 tartasi
kérdimények, tulzott stressz); jellemzé a kloaka és a nemi
szervek gyulladasa, a csokkent tojastermelés, a
megnovekedett embridelhalas, tovabba légz6szervi és
idegrendszeri tunetek is mutatkoznak. A ludak és kacsak
mycoplasmak okozta megbetegedése jelentés gazdasagi
karokat idéz el6 vilagszerte, a hazai libaagazatban az egyik
legnagyobb veszteséget a M. anserisalpingitidis okozza.

A vizibaromfi patogén Mycoplasma fajok okozta fert6zés
megel6zésére jelenleg nem all rendelkezésre hatékony
vakcina, ezért a megfeleld tartasi korilmények és célzott
antibiotikum terapia a védekezés legfébb eszkdzei. A
mycoplasmosis ellen a kinolon, tetraciklin, makrolid és
pleuromutilin csoportba tartozé antibiotikumok bizonyulnak
hatékonynak, azonban a kilénbdz6 eredetli izolatumok
antibiotikum érzékenysége jelent6s mértékben eltérhet
egymastol. A vizibaromfi Mycoplasma izolatumok

antibiotikum érzékenységeérél kevés informacioval



rendelkeziink, eddig egyetlen tanulmanyban talalhatok erre
vonatkoz6 adatok.

A korszeri  molekularis  biolégiai  vizsgalatok
megkovetelik a koérokozo teljes genetikai allomanyanak
ismeretét, azonban vizsgalataink el6tt egyik targyalt
Mycoplasma fajnak sem volt elérhetd a teljes genom
szekvencidja. Hosszabb-rovidebb genomrészietek vagy
csak egyes gének szekvenciai alltak rendelkezéslinkre, ezek
0sszehasonlité bioinformatikai elemzésekre nem voltak
alkalmasak. A teljes genom szekvenciak meghatarozasaval
Uj lehet6ségek nyilnak meg a vizibaromfi patogén
Mycoplasma fajok kutatasaban.

A vizibaromfi patogén Mycoplasma fajok gyakran egyutt
fordulnak el6 a gazdaallatokban, azonban a fajszint
azonositasuk - a hasonlé morfolégiai, tenyésztési és
biokémiai tulajdonsagaik miatt - a rutin allatorvosi
diagnosztika szamara nehezen Kkivitelezhetd. A vizsgalt
mycoplasmak fajszinti’ meghatarozasa a Mycoplasma
nemzetség-specifikus  polimeraz  lancreakci6 (PCR)
termékének szekvenalasat igényli, ami szintén nem tartozik
a rutin vizsgalatok kozé. Tovabba ez a modszer sem ad
valaszt a fajok pontos kilétérdl, ha a vizsgalt allomanyt tébb
Mycoplasma faj is megfertézi. A faj-specifikus PCR-

rendszerek fejlesztése biztositana a vizibaromfit fert6zé



mycoplasmak pontos, megbizhaté kimutatasat. A M. anatis,
M. anseris és M. cloacale esetében eddig nem alltak
rendelkezésre ilyen rendszerek, a szakirodalombdl ismert
M. anserisalpingitidis-specifikus PCR fejlesztése pedig nem
bizonyult teljes kord vizsgalatnak.

A M. anserisalpingitidis rendszeresen el&fordul Koézép-
és Kelet-Eurdpa orszagaiban, tovabba nemrég mutattak ki
Kinaban is. Ennek ellenére nem all rendelkezésiinkre olyan
modszer, amivel vizsgalni lehet a M. anserisalpingitidis tér-
és idébeli elterjedését. A multildkusz szekvencia tipizalas
(MLST) megdfelelé eszkdz lehet a vizsgalt mintak kozotti
genetikai kapcsolatok kimutatasara, ezaltal lehet6ség nyilik
a leszarmazasi viszonyok feltdrasara és jarvanyugyi

nyomozasra egyarant.



Célkitlizések

Az értekezés célkitlizései:

Ad 1. a hazai M. anserisalpingitidis klinikai izolatumok in
vitro antibiotikum érzékenységi profiljanak meghatarozasa
tizenharom  antibiotikummal és egy  antibiotikum

kombinacioval szemben.

Ad 2. a M. anserisalpingitidis, M. anatis, M. anseris és
M. cloacale tipustorzsek és két M. anserisalpingitidis klinikai

izolatum de novo teljes genom szekvenalasa.

Ad 3. a M. anserisalpingitidis, M. anatis, M. anseris és
M. cloacale fajok kimutatasara alkalmas PCR rendszerek

tervezése.

Ad 4. MLST moddszer fejlesztése és M. anserisalpingitidis

torzsek filogenetikai vizsgalata.



Anyag és moédszer
M. anserisalpingitidis antibiotikum
érzékenységének meghatarozasa

A M. anserisalpingitidis antibiotikum érzékenységének
meghatarozasahoz 38 klinikai izolatumot vontunk be a
vizsgalatainkba. A baktérium torzseket (egy minta
kivételével) ludakbal izolaltuk; a mintagyjtést
Magyarorszagon 2011 és 2015 kozott, az allatok szamos
szervébdl  végeztik. Az  izolatumok  antibiotikum
érzékenységi profiljat leves mikrohigitasos madszerrel
allapitottuk meg fluorokinolonokkal (enrofloxacin, difloxacin,
norfloxacin), aminoglikoziddal (spektinomicin), linkozamiddal
(linkomicin), tetraciklinekkel (doxiciklin, oxitetraciklin),
makrolidokkal (tilmikozin, tilozin, tilvalozin),
pleuromutilinekkel  (tiamulin,  valnemulin),  fenikollal
(florfenikol) és a linkomicin-spektinomicin kombinaciojaval
szemben. A minimalis gatlé koncentracié (MIC) értéknek azt
a legkisebb antibiotikum koncentraciot vettik, amelynél mar
nem tapasztaltunk pH- és szinvaltozast a taplevesben, ami
a  baktériumok  szaporodasanak  gatlasara  utalt.
Meghataroztuk tovabba a vizsgalt mintak 50%-anak és 90%-
anak gatlasdhoz szikséges legkisebb antibiotikum

koncentraciokat (MICso €s MICq értékek) is.



Vizibaromfi Mycoplasma torzsekl/izolatumok de
novo szekvenalasa

M. anserisalpingitidis (ATCC BAA-2147, MYCAV 93,
MYCAV 177), M. anatis (NCTC 10156), M. anseris
(ATCC 49234) és M. cloacale (NCTC 10199) tipustoérzseket
és klinikai izolatumokat szekvenaltuk lllumina MiSeq és/vagy
NextSeq 500 készllékkel (lllumina, Inc., San Diego, CA,
USA). A nyers adatokbdl SPAdes Genome Assembler 3.11
szoftver segitségével kontigokat alakitottunk ki. A genomok
annotalasahoz online elérhet6 szoftvereket hasznaltunk. A
Mycoplasma tipustérzsek teljes genom illesztését Mauve

2.3.1 szoftverrel végeztik.

Faj-specifikus PCR tervezés

A M. anserisalpingitidis, M. anatis, M. anseris és
M. cloacale faj-specifikus PCR tervezéséhez a minimalis
mycoplasma  génkészlet (core genome) listajabdl
véletlenszerlien valogattunk ki haztartasi géneket a
tipustorzsek genomjaibdl. A gének szekvenciait a Geneious
szoftverrel elemeztiik és olyan, a primer tervezésre alkalmas
génszakaszokat kerestink, amelyek eleget tesznek a
kovetkez6 feltételeknek: (i) a vizsgalt gén tartalmazzon két
olyan szekvenciarészletet (primer régidk), ami faj-specifikus
nukleotid szubsztiticiokat hordoz, (i) a két primer régio

kozotti tavolsag 500-1000 bp legyen, (iii) a kivalasztott faj-



specifikus PCR mutassa ki a vizsgalt Mycoplasma faj 0sszes
izolatumabol a célszekvenciat, de mas Mycoplasma faj
esetében ne legyen amplifikacio.

A faj-specifikus PCR rendszereket M. anserisalpingitidis
(n=18), M. anatis (n=8), M. anseris (n=13) és M. cloacale
(n=18) klinikai izolatumokon ellenériztik. Meghataroztuk a
faj-specifikus PCR-k specificitasat és érzékenységét,
tovabba a Mycoplasma nemzetség-specifikus és a tervezett
faj-specifikus PCR rendszerek eredményeit
dsszehasonlitottuk 28 klinikai DNS minta vizsgalataval és
egyes nemzetség- vagy faj-specifikus PCR-termékek

bazissorrendjét is meghataroztuk.

M. anserisalpingitidis MLST vizsgalat

Magyar, lengyel, ukran, kinai és vietnami
M. anserisalpingitidis mintakat gydQjtottink hazi ludakbdl,
hattyaludakbdl és hazi kacsakbol, 1983 és 2019 kozott
(n=89). A mintagyljteményben 36 klinikai izolatum egy
magyar allattenyésztési integraciotdl szarmazott. Szamos
izoldtumot ugyanazon telep kulénb6zé istalloibol vagy
ugyanazon allat kilénb6z6 szerveibdl gydjtottink.

A klinikai izolatumokat NextSeq 500 lllumina készlléken
szekvenaltuk meg. A nyers szekvenciakat Geneious
szoftverben illesztettik a referens genomhoz. Korabbi

Mycoplasma MLST publikaciok és random valogatas alapjan



40 M. anserisalpingitidis haztartasi gént vontunk be
vizsgalatunkba. A korabbi MLST tanulmanyok alapjan a
kovetkezé feltételeknek kellett teljeslilnie ahhoz, hogy egy
adott gén az MLST-re alkalmas legyen: (i) a vizsgalt gén
szerepelien az o6sszes M. anserisalpingitidis izolatum
genomjaban, (ii) a gén tartalmazzon konzervalt régiokkal
korllhatarolt er6sen diverz szakaszt, (i) a kivalasztott
szakasznak minél magasabb legyen a Simpson-féle
diverzitasi indexe, (iv) az amplikon mérete 300-600 bp
legyen, (v) a kivalasztott gének eloszlasa egyenletes legyen
a genomban, tovabba (vi) a primerek lehetéleg faj-
specifikusak legyenek.

Meghataroztuk a mintak szekvencia tipusat (ST) az
egyedi l6kuszok allélvariaciéi alapjan. A konkatenalt
szekvenciakbdl elkészitettik a M. anserisalpingitidis mintak
leszarmazasi fajat, a filogenetikai vizsgalatokban a fa
gyOkereztetéséhez kulcsoportként (outgroup) M. anatis
mintakat hasznaltunk. A fat MEGA X 10.0.5 szoftver
segitségével, Maximum Likelihood modszerrel készitettuk

el.
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Eredmények
M. anserisalpingitidis antibiotikum
érzékenységének meghatarozasa

Az enrofloxacin és difloxacin alkalmazasakor széles
skalan tapasztaltunk MIC értékeket (1,25->10 pg/ml), mig az
Osszes vizsgalt M. anserisalpingitidis izolatum szaporodasat
csak nagyon magas norfloxacin koncentraciéval tudtuk
gatolni (210 pug/ml). Néhany izolatumot még a legnagyobb
alkalmazott linkomicin és spektinomicin koncentracié sem
gatolta, a MICy, értékek 8 ug/ml, illetve 32 ug/ml voltak. A
linkomicin-spektinomicin  kombinacié alkalmazasakor a
MICso és MICg érték 4 pg/ml volt. Tetraciklin kezeléskor
széles skalan mértink MIC értékeket; 2->64 ug/ml az
oxitetraciklinnel és 0,078->10 yg/ml a doxiciklinnel végzett
vizsgalatban. A MICso és MICq értékek magasak voltak
(>64 pg/ml és >10 pg/ml). A legnagyobb valtozatossagot a
tilozin és tilmikozin MIC értékeiben tapasztaltuk (<0,25-
>64 ug/ml), azonban magasak voltak a MICso és MICq
értékek. A vizsgalt makrolidok koézul a tilvalozinnak volt a
legkisebb a MICso értéke (0,5 pg/ml). A két pleuromutilin
kézul a tiamulin kezelés soran mértiink magasabb MICsg
(0,625 ug/ml) és MICgo (1,25 pg/ml) értéket.
Vizsgalatainkban a valnemulin bizonyult a leghatasosabb

antibiotikumnak a M. anserisalpingitidis  izolatumok
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szaporodasanak gatlasara (MICso: <0,039 pg/ml; MICoo:
0,078 ug/ml). A florfenikol a MICso/MICgy koncentracidval
(8 yg/ml) gatolta a legtébb izolatumot. Egyazon telep
késbbbi izolatumaival szemben magasabb MIC értékeket
mértiink néhany antibiotikum (pl. tilozin, tilmikozin, tilvalozin)

esetében.

Vizibaromfi Mycoplasma torzsek/izolatumok de
novo szekvenalasa

A M. anserisalpingitidis és M. anatis tipustorzsek és
klinikai izolatumok teljes genom mérete korilbelll 910.000-
960.000 bp, a M. anseris tipustorzsé 750.000 bp, a
M. cloacale genomja pedig 660.000 bp volt; G+C tartalom
26,4-27,0% kozott alakult. A nyers leolvasasokat és az
annotalt genomokat (azonositok: CP042295, CP041663,
CP041664, CP030141, CP030140 és CP030103) feltdltottik
a GenBank adatbazisaba.

Az aminosav és szénhidrat metabolizmussal
Osszefliggd gének hasonlé aranyban voltak jelen a
M. anserisalpingitidis és M. anatis, illetve a M. anseris és
M. cloacale tipus térzsek genomjaiban.

A M. anserisalpingitidis €s M. anatis tipus torzsek teljes
genom illesztése hosszabb homol6g szakaszokat allapitott
meg, mint a M. anseris és M. cloacale genomok

illesztésekor.
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Faj-specifikus PCR tervezés

A vizsgalt Mycoplasma fajok 8 génjére 17 faj-specifikus
primerpar kombinaciot terveztink, amelyek kdzll azokat a
PCR teszteket valasztottuk ki, amelyek nem mutattak
keresztreakciot a vizsgalt fajok izolatumai k6z6tt és a legjobb
érzékenységgel rendelkeztek. A M. anserisalpingitidis-
specifikus PCR-hez az rpoB gént célz6 tesztet valasztottuk
ki (szenzitivitdas 10> DNS templat), a M. anatis- és
M. cloacale-specifikus PCR-nél a dnaX génre tervezett
primer parokat talaltuk a legmegfelelébbnek (szenzitivitas
10?2 DNS templat mindkét teszt esetében), a M. anseris-
specifikus PCR-hez pedig a pcrA génre tervezett tesztet
valasztottuk ki (szenzitivitds 10 DNS templat). Tobb
vizibaromfi mycoplasma DNS egyuttes el6fordulasa a
mintaban nem befolyasolta a tesztek specificitasat.

Amikor M. anserisalpingitidis / M. anatis és
M. anseris / M. cloacale DNS is jelen volt a Klinikai
mintakban, a Mycoplasma nemzetség-specifikus PCR
legtdébbszdr két amplikon jelenlétét mutatta ki, viszont par
minta esetében sem az amplikonok szama, sem pedig a
szekvencia analizis nem utalt tarsfertézésre. Az altalunk
tervezett faj-specifikus PCR rendszerek megbizhatéan

azonositottak a Mycoplasma fajokat ezekben a mintakban.
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M. anserisalpingitidis MLST vizsgalat

Az elbzetes feltételek alapjan az atpG, fusA, pgiB, plsY
és uvrA gének bizonyultak a legmegfelel6bbnek a
M. anserisalpingitidis MLST elemzésekhez. A vizsgalatba
bevont 89 mintanal 76 egyedi ST-t kulonboztettink meg
0,994 Simpson-féle diverzitasi index ertékkel.
Eredményeinket  publikus  adatbazisban  rogzitettik
(PubMLST: https://pubmist.org/manserisalpingitidis/).

A leszarmazasi fan harom kladot (A-C), a C kladon belul
pedig 6 szubkladot allapitottunk meg. Az A kladban lévé
M. anserisalpingitidis mintak plsY génje 100%-ban a
M. anatis izolatumok plsY génjére hasonlitott és ezek a
mintak helyezkedtek el legkdzelebb a M. anatis outgroup-
hoz. A B klad és a C1 szubklad féleg kelet-magyarorszagi
mintakat tartalmazott. Az ukran minta és egy magyar ST
alkottak a 2C szubkladot. Az ATCC BAA-2147 tipus torzs a
3C szubkladba kertlt. A 4C szubklad mintai Magyarorszag
tobb régidjabdl szarmaztak. Harom magyar, a két kinai és a
vietnami izolatumok alkottdk az 5C szubkladot. A
leszarmazasi fan ez a szubkladd mutatta a legnagyobb
genetikai tavolsagot a C klad tébbi csoportjatél. A 6C
szubkladba kerllt az 6sszes lengyel minta és egy magyar
ST. A vizsgalt allattenyésztési integraciotdl szarmazo mintak
harom kladba/szubkladba csoportosultak (A, B és 1C).
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Megbeszélés
M. anserisalpingitidis antibiotikum
érzékenységének meghatarozasa

A vizsgalt M. anserisalpingitidis izolatumokkal szemben
mért fluorokinolon MIC értékek magasabbak voltak, mint a
korabban kozolt értékek. Ez megerésiti azt a megallapitast,
hogy a legtébb Mycoplasma fajban emelkedik a kinolonokkal
szembeni rezisztencia megjelenése. Alacsonyabb MIC
ertékeket értiink el a linkomicin-spektinomicin kombinacié
alkalmazasakor, mint amikor kulon-kulon alkalmaztuk a két
antibiotikumot az izolatumok szaporodasanak gatlasara.
Habar az oxitetraciklin és doxiciklin MIC értékei széles
skalan valtoztak, meégis mindkét antibiotikum MICgy értéke
elérte a legnagyobb alkalmazott koncentraciot. Az
eredmények utalhatnak arra, hogy Magyarorszagon
tobbségében vannak a tetraciklinekkel kevésbé gatolhatéd
M. anserisalpingitidis  torzsek. Tilozin és linkomicin
alkalmazasakor tapasztaltuk a legnagyobb valtozatossagot
a MIC értékekben, azonban a tilozin MICs értéke magasabb
volt, mint a korabban kozolt érték, tovabba mindkét
antibiotikum MICq értéke szintén elérte a legnagyobb
alkalmazott koncentraciét. A harom makrolid kézul a
tilvalozin bizonyult hatasos szernek a M. anserisalpingitidis

izolatumokkal szemben. In vitro vizsgalatainkban a
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pleuromutilinek bizonyultak a leghatasosabb antibiotikum
csoportnak; kilénésképpen a valnemulin mutatott alacsony
MIC értékeket. Florfenikolos kezelésben nem tapasztaltunk
rendkivil kiugré eredményeket.

Annak hatterében, hogy ugyanazon telep késébbi
izolatumait magasabb antibiotikum koncentracidkkal tudtuk
gatolni, allhat az antibiotikumok kdvetkezetlen felhasznalasa
és a vellk szemben kialakulé rezisztencia gyors
megjelenése. Ezek az eredmények felhivjak a figyelmet a
M. anserisalpingitidis izolatumok antibiotikum
érzékenységének meghatarozasara a gyogykezelés elétt és
a felel6sségteljes antibiotikum hasznalatra.

Vizibaromfi Mycoplasma torzsekl/izolatumok de
novo szekvenalasa

A M. anserisalpingitidis, M. anatis, M. anseris és
M. cloacale tipus tdrzsek és Klinikai izolatumok genom
mérete és G+C tartalma a mycoplasmakra jellemzd
értékeket mutattak.

Az aminosav és szénhidrat metabolizmusban szerepet
jatszo genek szama 0sszhangban volt a
M. anserisalpingitidis és M. anatis glukozt fermentalo, illetve
a M. anseris és M.cloacale arginint hidrolizalo

anyagcseréjéevel.
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A M. anserisalpingitidis és M. anatis tipus tdrzsek
genomjainak hosszan atfedé régiéi megerdsitik a
feltételezést, hogy a két baktérium faj szoros rokonsagban
all egymassal és egy kozds O8stél szarmazhatnak. A
M. anseris és M. cloacale tipus torzsek genomjai kozott
szintén vannak homoldg szekvenciak, azonban a révidebb
méretik és a nagyfoku atrendezettséguk arra is utal, hogy
ezek egymastodl jobban elkiloniilt fajok lehetnek.

A publikussa tett M. anserisalpingitidis, M. anatis,
M. anseris és M. cloacale genomok vilagszerte alapot

adhatnak uj tudomanyos munkak tervezéséhez.

Faj-specifikus PCR tervezés

A Klinikai mintakon végzett eredmények alapjan
elmondhatjuk, hogy kevert fert6zés esetén a tervezett faj-
specifikus PCR rendszerek alkalmazasaval pontosan
megallapitottuk a mintaban 1évé mycoplasmak fajat és
szamat, mig ez bonyolult vagy Kkivitelezhetetlen volt a
nemzetség-specifikus PCR rendszer hasznalataval.

A tervezett faj-specifikus PCR rendszerek segitségével
Uj vagy csak ritkan leirt gazdafajokban mutattuk ki/erésitettik
meg a vizsgalt mycoplasmakat. A vilagon elséként izolaltunk
M. anserisalpingitidis-t kacsabol, a korabbi kdzlemények
csak ludakbdl szdl6 izolalast emlitettek. Megerésitettik a

M. anatis ludakban valé el6fordulasat, ez a koérokozd
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legtdbbszor kacsakat fertéz, az irodalomban ludakbol térténé
izolalasrdl ritkan tesznek emlitést.

A tervezett faj-specifikus PCR rendszerek kivald
specificitdssal és érzékenységgel rendelkeznek, ezzel
lehetbvé tettlik a M. anserisalpingitidis, M. anatis, M. anseris
és M. cloacale fajok gyors és kdltséghatékony kimutatasat a

rutin allatorvosi diagnosztika szamara.

M. anserisalpingitidis MLST vizsgalat

A M. anserisalpingitidis MLST vizsgalatahoz a M. anatis-
t valasztottuk outgroup-nak a két faj genomikai hasonlésaga
miatt. Az A kladban lévé M. anserisalpingitidis mintak és a
M. anatis izolatumok kozott megfigyelt plsY egyezbség
megerdsiti a két faj kozos 6sének elméletét.

A mycoplasmak az egyik leggyorsabban valtozo
baktériumok, amely magyarazatot adhat a
M. anserisalpingitidis mintak genotipusanak
valtozatossagara. Azonban a nagyszamu ST ellenére is azt
tapasztaltuk, hogy az azonos fdldrajzi helyrél szarmazo
mintak (pl. lengyel mintak vagy azok a magyar izolatumok,
amelyeket nem az integraciotél gydijtottink) szoros
kapcsolatot mutattak és azonos csoportba kertiltek a
leszarmazasi fan. A vizsgalt allattenyésztési integracion
belili szadmos ST megjelenésének és a mintak

kladokba/szubkladokba valé megoszlasanak hatterében a
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kérokozé telepek kozotti fokozott horizontalis
terjedéselterjesztése allhat.

Figyelemreméltdé, hogy az 5C szubkladba az azsiai
mintakon kivil magyar izolatumok is kerlltek. A szubkladon
bellli izolatumok rokonsagara kutatécsoportunk egy masik
tanulmanya is - egy kinai és az egyik magyar mintanak teljes
genomszekvenciajat meghatarozva - felhivta a figyelmet.
Mivel a M. anatis és a M. cloacale fajok jelenlétét mar
igazoltdk  vadkacsakban, elképzelhetd, hogy a
M. anserisalpingitidis is képes terjedni vandorlé vadmadarak
utjan és igy allhatott el a hasonlésag a két, foldrajzilag igen
tavoli izolatum kozott.

Az ujonnan felallitott MLST rendszer megfelel
eszkdznek bizonyult a M. anserisalpingitidis mintak
genotipizalasara, ezaltal jobban megismerhetjik a faj
leszarmazasat és terjedését. Folyamatos és széleskori
mintagy(lijtéssel a joév8ben jarvanylgyi vizsgalatok is

végezhetbek a mbédszer segitségével.
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Uj tudomanyos eredmények

Ad 1. Elséként hataroztuk meg M. anserisalpingitidis klinikai
izolatumok in vitro antibiotikum érzékenységi profiljat
tizenharom  antibiotikummal és egy  antibiotikum
kombinaciéval szemben. Vizsgalataink alapjan a
pleuromutilin csoportba tartozé tiamulin és valnemulin, és a
makrolid tipusu tilvalozin bizonyultak a leghatékonyabb
terapias szernek a hazai M. anserisalpingitidis okozta
fertézések kezelésére. Szamos izolatum szaporodasat
csupan magas antibiotikum koncentracioéval tudtuk gatolni,
amely felhivja a figyelmet a gyogykezelést megel6z6

antibiotikum érzékenység meghatarozas fontossagara.

Ad 2. De novo telles genom szekvendlas soran
meghataroztuk a M. anserisalpingitidis tipustorzs
(ATCC BAA-2147) és két Klinikai izolatum (MYCAV 93 és
MYCAV 177), valamint a M. anatis (NCTC 10156),
M. anseris (ATCC 49234) és M. cloacale (NCTC 10199)
tipustdrzsek bazissorrendjét. Elséként toltoéttiink fel ezekhez
a fajokhoz teljes genomokat a GenBank-ba, ezzel elsegitve

a vizibaromfi mycoplasmosis széleskorl kutatasat.

Ad 3. Faj-specifikus PCR rendszereket terveztink a
vizibaromfiban leggyakrabban el6fordulé6 Mycoplasma fajok
kimutatasara. Els6ként irtunk le a M. anatis, M. anseris és

M. cloacale fajokra specifikus PCR-eket, és elséként
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hoztunk létre olyan M. anserisalpingitidis-specifikus
rendszert, amiben vizsgaltuk a specificitast és a
szenzitivitast is. Az Ujonnan kozolt tesztek gyorsan,
egyszerllen és megbizhatéan azonositjak a baktérium
fajokat, akar  kevert klinikai mintabdl is. A
M. anserisalpingitidis-specifikus PCR rendszer segitségével

els6ként mutattuk ki kacsabdl a baktérium jelenlétét.

Ad 4. Nagyszamu mintat tartalmazé M. anserisalpingitidis
gyljtemény részleges adatokat szolgaltaté (draft) genom
szekvenalasabol, majd haztartasi gének in silico és in vitro
elemzését kovetben elséként terveztink MLST maodszert a
faj genotipizélasara. Az 06t I6kusz vizsgalatan alapuld
rendszer a kutatasba bevont 89 M. anserisalpingitidis
mintanal 76 egyedi ST-t kilénbdztetett meg, amely a faj
nagyfoku diverzitdsara utal. Eredményeinket publikus
adatbazisban rdgzitettik. A tervezett MLST modszer
lehetbvé teszi a M. anserisalpingitidis globalis és hosszutavu
elterjedésének vizsgalatat, alapjat képezve tovabbi

filogenetikai és jarvanyugyi vizsgalatoknak.
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