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Tobb ezer fertoz6 betegség lesz nyomon
kovetheto a szennyviz segitségével

Egy eurdpai egylttmiikodés keretében az ELTE Komplex Rendszerek Fizikaja Tanszék kutatéi atfogd
tanulmanyban mutattdk be a szennyvizben eléfordulé fertéz6 betegségek monitorozasara fejlesztett
Uj mddszert, amely segithet azonositani, hogy a betegségeket okozé baktériumok, virusok és az
antimikrobialis rezisztencia emberekbdl, allatokbdl vagy a kornyezetbdl szarmaznak, igy egyszerre
tobb ezer fenyegetés forrasat is képes feltarni.

A kezeletlen szennyviz egyre jelentdsebb forrasa az anonim egészségligyi megfigyeléseknek a
nagyvarosi lakossag korében. Ez a megkdzelités mar a COVID-19 jarvany idején is fontos eszkdznek
bizonyult a virus koncentraciéjanak nyomon kdvetésére, azonban az erre alkalmazott PCR-mdodszerek
hatranya, hogy egyszerre csak egy adott kdrokozét képesek kimutatni. A metagenomikai alapu
maddszerek - amelyek a metagenomot, vagyis az adott mintaban taldlhaté él6lények DNS-
allomanyanak (genomjanak) dsszeségét vizsgaljak - lehetové teszik akar tobb ezer potencialis
patogén egyidejd nyomon kovetését is.

A Csabai Istvan kutatécsoportjdban dolgozé Becsei Agnes kézrem(ikddésével zajl6 vizsgalat soran a
VEO H2020 eurdpai kollaboracié kutatéi metagenomikai modszerekkel vizsgaltak, hogyan segithet a
szennyvizben taldlhatd baktériumkozosségek viselkedésének elemzése a jovibeli jarvanyok
megelézésében. A Budapesti Kozponti Szennyviztisztitd Teleprél harom év alatt gyjtétt mintak
mellett még négy masik eurdpai varos - Bologna, Koppenhaga, Réma és Rotterdam - mintait
elemezték egy Uj metagenomikai megkdzelitéssel, amely a baktériumkdzosségek valtozasait koveti
nyomon.

Az értékes adatok kinyerése azonban nem egyszerU feladat, hiszen a szennyviz dsszetett kozeg,
amelybe emberekbdl, allatokbdl, novényekbdl, valamint a talajbdl és a csatornarendszer sajat
élévilagabdl is kerlilnek baktériumok. Radaddasul a szennyviz bakteridlis 6sszetétele idében is valtozd. A
kutatas soran kidolgozott innovativ médszerrel meghatarozhatd, hogy a baktériumok, virusok és
antimikrobialis rezisztencia gének emberi, allati, vagy kérnyezeti forrasbdl szarmaznak.

Az alkalmazott mddszer soran a szennyvizmintak DNS-tartalmat szekvenaljak, majd a szekvenciakbol
bioinformatikai mdédszerekkel rekonstrudljak az egyes mintakra és helyszinekre jellemzd baktériumok
genomjait. Ezt kovetéen a baktériumokat halézatelméleti médszerekkel kdzosségekbe rendezik. A
kozosségek vizsgalata soran vilagossa valt, hogy

minden varosnak megvannak a sajat, egyedi baktériumkozosségei,

amelyek kozul egyesek szezonalisan jelennek meg a szennyvizben. Emellett a potencialisan azonos
forrasbdl szarmazé baktériumok jellemzdéen egy kdzosségbe rendezédnek. Példaul az emberi
bélmikrobiombdl szarmazé baktériumok kilonallé kozosségeket alkotnak.

Ezek a megfigyelések kilondsen fontosak, hiszen bar a metagenomikai alapu vizsgalatok jelenleg
még koltségesebbek, driasi potenciallal birnak a kdrnyezeti monitorozas teriletén, mivel lehetévé
teszik a szennyvizben taldlhaté tébb millié mikroorganizmus egyidejli vizsgalatat. Raadasul a mddszer
értéke az id6 eldérehaladtaval ndvekszik, a folyamatosan gyUjtott adatok révén egyre pontosabb
elemzések végezhetdk majd, mikdzben a fajlagos koltségek is csokkennek.

A kutatasrdl sz6l6 cikk a Nature Communications folydiratban jelent meg.


http://csabaibio.elte.hu
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