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FÓKUSZBAN

1. ÖSSZEFOGLALÁS

A methicillin-rezisztens Staphylococcus aureus (MRSA) törzsek élelmiszerláncban 
előforduló jelenlétét számos tanulmány igazolta az Európai Unióban, azonban 
Magyarországon kevés adat áll rendelkezésünkre ezzel kapcsolatban. Jelen vizsgálat 
célja az élelmiszerekből izolált Staphylococcus törzsek antibiotikum rezisztenciá-
jának vizsgálata klasszikus mikrobiológiai, molekuláris biológiai módszerekkel és 
MALDI-TOF-MS technikával, továbbá az antibiotikum rezisztens törzsek multilókusz 
szekvencia tipizálása (MLST). A vizsgálat során 47 koaguláz-pozitív (CPS) és 30 
koaguláz-negatív Staphylococcus (CNS) izolátumot gyűjtöttünk. A MALDI-TOF-MS 
vizsgálat során minden CPS izolátum (n=47) S. aureus fajnak bizonyult, míg a CNS 
törzsek esetében 8 különböző fajt azonosítottunk. Két S. aureus törzs esetében 
állapítottunk meg methicillin-rezisztenciát, amelyek közül az egyik izolátum eddig még 
nem ismert szekvencia típusba, míg a másik MRSA törzs az ST398 típusba tartozott, 
amely a mezőgazdasági haszonállatokból izolált MRSA törzsek leggyakoribb típusa 
az EU/EGT területén. 

(Az „MRSA” rövidítést köznapi szóhasználatban, de esetenként a szakirodalomban is gyakran a „multirezisztens 
Staphylococcus aureus” megjelölésére használják. A szerzők kéziratában - helyesen a methicillin-rezisztens 
kórokozót jelölik így. A Szerk.)
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2. Bevezetés és irodalmi áttekintés

Az antibiotikum rezisztens mikroorganizmusok által okozott nozokómiális infekciók (kórházhigiénés 
fertőzések – a szerk.) száma minden országban növekedést mutat, ezáltal egyre nagyobb kihívás elé állítva 
az egészségügyi ellátórendszert [1, 2]. A helyzetet tovább súlyosbítja az a tény, hogy az antibiotikum 
rezisztens Staphylococcus fajok már nem csak a közösségekben és az egészségügyben, hanem az intenzív 
állattartásban, ezáltal az élelmiszerláncban is megjelentek [3]. 

A Staphylococcus fajokban az antibiotikum rezisztenciával és virulenciával kapcsolatos gének a mobilis 
genetikai elemekben (MGE) találhatók, mint például a kromószóma kazettákban, patogenitási szigeteken, 
plazmidokban vagy transzpozonokban [4]. A methicillinnel szembeni rezisztenciáért a mecA gén felelős: 
a gén egy módosított penicillin-kötő fehérjét kódol, amely csökkenti a legtöbb béta-laktám antibiotikum, 
így a penicillin és a methicillin kötődési affinitását. A mecA gén a Staphylococcus kromószóma kazettán 
(SSCmec) található, amely egy MGE csoport és csak a Staphylococcus fajokban található meg [5]. A mecA 
gén Staphylococcus fajok közötti átvitelének mechanizmusa nem ismert, azonban bizonyítékok támasztják 
alá a horizontális géntranszfert a koaguláz-pozitív és koaguláz-negatív Staphylococcus fajok között [6]. 

A methicillin-rezisztens Staphylococcus aureus (MRSA) törzsek élelmiszerláncban előforduló jelenlétéről 
már több tanulmány beszámolt. Szerzőik egy része állati eredetű élelmiszermintákból, másik része pedig 
nyers húsmintákból (sertés, hal, baromfi) izolált törzsek vizsgálatát végezte el. Hollandiában 2009-ben 2217 
különböző élelmiszermintát vizsgáltak meg, amelynek a 12%-a MRSA törzsnek bizonyult [7], míg egy dániai 
vizsgálat során 153 sertéshúsmintának a 4,6%-a, az importált 173 sertéshúsmintának pedig a 7,5%-a volt 
fertőzött MRSA törzzsel [8]. Németországban nyers tejből, sertéshúsból, pulykahúsból és brojler csirkehúsból 
is azonosítottak MRSA törzseket [9]. Magyarországon egy tehenészeti telep 595 egyedi tejmintájából 27 db 
MRSA izolátumot azonosítottak [10], egy másik vizsgálatban 42 telep 626 S. aureus izolátuma közül csak 4 
törzs bizonyult methicillin rezisztensnek [11]. Ezeken túl azonban más élelmiszerkategóriából származó és 
fogyasztásra kész élelmiszerekből eddig nem vizsgálták az MRSA jelenlétét. A törzsek molekuláris tipizálási 
eredményei rámutattak arra, hogy az MRSA számos típusa jelen van az élelmiszerláncban a különböző 
országokban [12], azonban a leggyakrabban a CC398-as típus fordult elő, amely az EU és az EGT területén 
a mezőgazdasági haszonállatokból izolált MRSA törzsek 85%-át teszi ki [13, 14, 7,15].

A további methicillin-rezisztens Staphylococcus (MRS) fajok előfordulását az élelmiszerekben azonban már 
kevesebb tanulmány vizsgálta. Nigériában 255 tradicionális ételből származó izolátumból 13 Staphylococcus 
faj (S. xylosus, S. epidermidis, S. simulans) mutatott methicillin-rezisztenciát [16]. Egy Lengyelországban 
végzett tanulmány során 58 készételből izolált törzsből 33 Staphylococcus törzs (S. epidermidis, S. simulans, 
S. xylosus, S. hycus, S. lentus, S. saprophyticus) mutatott rezisztenciát legalább egy fajta antibiotikummal 
szemben [17]. 

Az Európai Unióban az élelmiszerekből és haszonállatokból izolált Staphylococcus törzsek antibiotikum 
rezisztenciájának ellenőrzése jelenleg önkéntes, ezért 2016-ban csak Németország, Svájc, Dánia és 
Spanyolország jelentett ezzel kapcsolatos információt. Az MRSA előfordulási gyakorisága országonként eltérő 
volt, ám az összehasonlítás során figyelembe kell venni, hogy a vizsgálatokat eltérő állatfajokból, húsokból 
és húskészítményekből izolált törzseken végezték el [18]. A humán fertőzések kis hányada vezethető vissza 
a CC398-as típusú MRSA törzsekre és azok is legfőképp szakmai expozíciókra korlátozódnak, mint az 
állatgyógyászat és az intenzív állattartás. Ennek ellenére a CC398-as típusú MRSA törzsekben kimutatható 
virulencia faktorok lehetővé teszik a magas patogenitást, így a folyamatos revízió mind az állatokban, mind 
az élelmiszerekben elengedhetetlen [19]. A felügyelet szükségességét az egyéb Staphylococcus fajok 
antibiotikum rezisztenciájának esetleges fennállása is indokolja, amely lehetőséget nyújt a rezisztencia 
terjedésére, és veszélyt jelent a fogyasztók egészségére. 

A sikeres felügyeleti rendszer elengedhetetlen feltétele, hogy egy egységes, gazdasági szempontból 
is elfogadható, gyors és megbízható módszer álljon rendelkezésre a mikroorganizmusok faji szintű 
azonosításában és antibiotikum rezisztencia meghatározásában, amelynek ígéretes alappillére lehet a fehérje 
azonosításon alapuló (peptide mass fingerprint) mátrix-asszisztált lézer deszorpciós, ionizációs, repülési idő 
mérésén alapuló tömegspektrometria (MALDI-TOF-MS). A 2000-es évek kezdetén számos tanulmány számolt 
be olyan specifikus fragment ionokról, amelyek lehetővé teszik az antibiotikum rezisztens Staphylococcus 
törzsek gyors azonosítását. A legtöbbet vizsgált biomarker a 2414 m/z értékű fragment ion volt, amelynek 
megjelenése a tömegspektrumban az MRSA törzsekre jellemző psm-mec expressziójával korrelál [20]. A 
detektáláshoz és diszkriminációhoz a 2414 m/z értékű fragment ion alkalmazhatóságát több tanulmány is 
igazolta [21, 22]. 
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Az MRSA törzsek biomarkereinek vizsgálatain kívül más tanulmányok további Staphylococcus fajok methicillin-
rezisztencia specifikus fragment ion csúcsait elemezték. Egy korábbi cikkben két specifikus fragment ion-
értéket határoztak meg: a 7239 m/z értékű ion fragment-csúcsot, amely a methicillin-rezisztens S. epidermidis 
és a 9674 m/z fragment-ion csúcsot, amely a methicillin-rezisztens S. haemolyticus biomarkere [23]. 

Saját kísérleteink célja az élelmiszerekből izolált Staphylococcus törzsek methicillin rezisztenciájának vizsgálata 
klasszikus mikrobiológiai, molekuláris biológiai módszerekkel és MALDI-TOF-MS technikával, továbbá 
az antibiotikum rezisztens törzsek multilókusz szekvencia tipizálása volt (MLST) a törzsek epidemiológiai 
vizsgálata céljából. 

3. Vizsgálati anyag és módszer 

3.1. Gyűjtött izolátumok és tenyésztési körülmények

A WESSLING Hungary Kft. Mikrobiológiai laboratóriumában a 2019. augusztus és 2020. szeptember közötti 
időszakban az MSZ EN ISO 6888-1:2008 szabvány előírásai alapján izolált 77 Staphylococcus izolátumot 
vizsgáltunk. Az izolátumokat 37 °C-on, 24±1 órán keresztül Baird-Parker (Biokar, Franciaország) szelektív 
táptalajon tenyésztettük és a Staphylococcusokra jellemző kolóniákat Columbia véres agarra (Neogen, UK) 
oltottuk át (37 °C, 24±1 óra). A tenyésztés során 47 törzs mutatott pozitív koaguláz reakciót, míg 30 izolátum 
koaguláz-negatívnak bizonyult, amelyet latex agglutinációs gyorsteszttel (PASTOREX™ STAPH-PLUS) is 
igazoltunk. Az izolátumokat nyers húsból, húskészítményekből és fogyasztásra készételekből gyűjtöttük: 
baromfi (n=14), marha (n=5), sertés (n=42), vad (n=1), hal (n=1), tejtermék (n=3), készételek (n=3), zöldségek 
(n=2) és száraztészta (n=6). 

3.2. Izolátumok azonosítása MALDI-TOF-MS technikával

A gyűjtött 77 izolátum azonosítását Bruker Microflex LT MALDI-TOF tömegspektrométerrel és a MALDI 
BioTyper 3.1 (Bruker Daltonics) szoftverrel végeztük el. Hangyasavas szuszpendálási protokollt alkalmaztunk, 
amely során Columbia véres agarról egy önálló telepet vettünk fel egy steril kacs segítségével, majd 40 
µl hangyasavban szuszpendáltunk el. A szuszpenzióhoz 40 µl acetonitrilt adtunk, amelyből a lemez egyik 
pozíciójára 1 μl-t cseppentettünk fel. A csepp beszáradását követően a mintákra 1 μl α-HCCA (10 mg/ml 
α-Cyano-4-hydroxycinnamic acid) mátrix oldatot vittünk fel és a mintát ismét hagytuk beszáradni. Valamennyi 
minta esetében 6 párhuzamos mérést végeztünk. 

Az izolátumok azonosítása során MALDI Biotyper 3.1 szoftvert alkalmaztunk, amely a kapott tömegspektrumokat 
az adatbázisában szereplő referencia tömegspektrumokhoz hasonlítja és egy megfelelőségi faktort (score) 
számít ki. 2,300 – 3,000 log score érték esetén az azonosság igen valószínű. Ekkora log score érték esetén a faj 
azonosítottnak tekinthető. Amennyiben 2,000 – 2,299 közötti log score értéket kapunk, az azonosság kisebb, 
így ez esetben csak a mikroorganizmus nemzetsége tekinthető azonosítottnak. 1,700 – 1,999 log score érték 
között a nemzetség (genus) azonosítása sem tekinthető megfelelően biztosnak. Ha az értékelő szoftver 0,000 
– 1,699 közötti log score értéket ad meg, az azonosítást sikertelennek kell tekinteni. A vizsgálatba bevont 
koaguláz-pozitív Staphylococcus törzsek azonosítását korábban végeztük el [24]. 

3.3. Antibiotikum érzékenységi vizsgálat 

3.3.1. Methicillin-rezisztencia specifikus csúcsok vizsgálata MALDI-TOF-MS módszerrel 

A kapott tömegspektrumokat a flexAnalysis 3.4 szoftverbe (Bruker Daltonics) exportáltuk és elvégeztük a 
tömegspektrumok manuális elemzését és összehasonlítását. A tömegspektrumok simítását a Savitzky–Golay 
szűrővel, az alapvonal korrekcióját pedig a TopHat algoritmussal végeztük el. Az elemzés során a methicillin-
rezisztencia (MR) specifikus fragment ionok jelenlétét vizsgáltuk (1. táblázat). 

1. táblázat. A vizsgálatban tesztelt methicillin-rezisztencia (MR) specifikus csúcsok

Faj
MR specifikus 
 fragment ion

Irodalmi hivatkozás

S. aureus 2414 m/z  [20]

S. aureus 2414 m/z  [22]

S. aureus 2414 m/z  [21]

S. epidermidis 7239 m/z  [23]

S. haemolyticus 9674 m/z  [23]
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3.3.2. Korongdiffúziós módszer 

A törzsek antibiotikum-rezisztenciájának vizsgálata során a CLSI (Clinical and Laboratory Standards Institute) 
által meghatározott előírásoknak (2019) megfelelően jártunk el [25]. A 0,5 McFarland egységnyi baktérium-
szuszpenziót Mueller-Hinton agar (Oxoid, UK) felületére szélesztettük, majd a táptalaj felületére helyeztük 
a Cefoxitin 30 μg korongokat. A törzseket 37 °C-on, 18 órán át inkubáltuk. Az MRSA törzsek esetében a 
feltisztulási zóna referencia tartománya 6-19 mm volt, míg mecA negatív fajoknál 20-32 mm. 

3.3.3. Szelektív differenciáló agar

Az antibiotikum rezisztencia vizsgálatok során továbbá a CHROMagar MRSAII szelektív differenciáló táptalajt 
(BD, UK) alkalmaztunk, amely a methicillin-rezisztens Staphylococcus aureus fajok kimutatására szolgál. 
Az izolátumokat 37 °C-on 24-48 órán keresztül inkubáltuk aerob körülmények között. MRSA baktériumnak 
tekintettük azokat a törzseket, amelyek morfológiailag Staphylococcusokhoz hasonló mályvaszínű telepeket 
képeztek. A korongdiffúziós (Cefoxitin 30 µg) módszert és az MRSA CHROMagar vizsgálatot minden 
élelmiszerből izolált törzs (n=77) esetében kétszer ismételtük meg. A vizsgálatok során pozitív kontrollként az 
ATCC 33591 referencia MRSA törzset, negatív kontrollként pedig az ATCC 29213 MSSA törzset használtuk.

3.3.4. mecA génkomplex

A mecA gén kimutatásának vizsgálatát a Dán Nemzeti Élelmiszertudományi Intézet (National Food Institute 
– NFI) 2012-ben kiadott protokollja alapján végeztük el [26]. A vizsgálat során pozitív kontrollként az ATCC 
43300 MRSA törzset, míg negatív kontrollként az ATCC 29213 MSSA törzset használtuk. A baktériumokból 
genomi DNS-t izoláltunk, majd a mecA génszakaszt PCR segítségével felszaporítottuk. Az alkalmazott 
primereket a 2. táblázat tartalmazza.  

3.4. A methicillin-rezisztens Staphylococcus törzsek MLST vizsgálata

THOMAS és munkatársai [27] tanulmánya alapján a baktériumokból genomi DNS-t izoláltunk, majd a  
7 db Staphylococcus aureus fajra specifikus génszakaszt PCR segítségével felszaporítottuk (3. táblázat). 
Meghatároztuk a megtisztított PCR termékek nukleotid sorrendjét majd a szekvencia adatokat BioNumerics 
7.6 szoftverben értékeltük. 

2. táblázat. A mecA gén felszaporításához alkalmazott primerek

Primer név Primer szekvencia

mecA_fwd 5’- GGGATCATAGCGTCATTATTC-3’

mecA_rev 5’- AACGATTGTGACACGATAGCC-3’

3. táblázat. MLST módszer során alkalmazott gének és a felszaporításukhoz használt primerek adatai

Gén Primer Primer DNS szekvenciája (5’-3’)

Karbamát kináz (arcC)
arc up_1 TTG ATT CAC CAG CGC GTA TTG TC

arc dn_2 AGG TAT CTG CTT CAA TCA GCG

Sikiminsav dehidrogenáz (aroE)
aro up_3 ATC GGA AAT CCT ATT TCA CAT TC

aro dn_4 GGT GTT GTA TTA ATA ACG ATA TC

Glicerol kináz (glpF) glp up_5 CTA GGA ACT GCA ATC TTA ATC C

glp dn_6 TGG TAA AAT CGC ATG TCC AAT TC

Guanilát kináz (gmk)
gmk up_7 ATC GTT TTA TCG GGA CCA TC

gmk dn_8 TCA TTA ACT ACA ACG TAA TCG TA

Fosztfát acetiltranszferáz (pta)
pta up_9 GTT AAA ATC GTA TTA CCT GAA GG

pta dn_10 GAC CCT TTT GTT GAA AAG CTT AA

Triózfoszfát izomeráz (tpi)
tpi up_11 TCG TTC ATT CTG AAC GTC GTG AA

tpi dn_12 TTT GCA CCT TCT AAC AAT TGT AC

Acetil-koenzim-A acetiltranszferáz (yqiL)
yqi up_13 CAG CAT ACA GGA CAC CTA TTG GC

yqi dn_14 CGT TGA GGA ATC GAT ACT GGA AC
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4. Eredmények 

4.1. Az izolált törzsek azonosítási eredményei 

A MALDI-TOF-MS vizsgálat során minden koaguláz-pozitív Staphylococcus (CPS) törzs (n=47) S. aureus 
fajnak bizonyult (4. és 6. táblázat). A koaguláz-negatív Staphylococcus (CNS) törzsek esetében pedig 8 
különböző fajt (S. xylosus, S. saprophyticus, S. pasteuri, S. epidermidis, S. warneri, S. chromogenes, S. 
piscifermentans, S. haemolyticus) azonosítottunk (4. és 7. táblázat). A CNS (n=30) izolátumok 30%-a S. 
warneri fajnak, míg 23%-a S. pasteuri fajnak bizonyult. A S. aureus törzsek 70%-át, míg a CNS törzsek 
mindegyikét hús és húskészítményekből izoláltuk (1. és 2. ábra). A S. aureus törzsek esetében a hús és 
húskészítmények 64%-a, míg a CNS törzsek 70%-a sertésből származott. A hús és húskészítményeken 
belül, a baromfiból és marhából származó izolátumok megoszlása közel azonos volt.  

Az izolátumok átlag azonosítási log score értékeit és azok szórását a 4. táblázat foglalja össze. A S. aureus 
izolátumok átlag azonosítási log score értéke meghaladta a 2,400-et. A legalacsonyabb log score érték 
2,304 volt, azonban még ebben az esetben is biztonságosnak tekinthető az azonosítás. A CNS izolátumok 
vizsgálata során, minden fajt 2,300 log score érték felett azonosítottunk és a szórás egyik esetben sem 
haladta meg a 0,1 értéket.

4.2. A MALDI-TOF-MS technikával meghatározott methicillin-rezisztencia eredményei

Az izolátumokból nyert tömegspektrumok elemzése során 3 antibiotikum-rezisztencia specifikus csúcsot 
vizsgáltunk meg. A 2414 m/z csúcs a mecA gén egyik fehérjeterméke [28], ezért ennek a csúcsnak a 
jelenlétét illetve hiányát minden törzs esetében megvizsgáltuk. A 7239 m/z csúcs detektálhatóságát csak a 
S. epidermidis fajokban, míg a 9674 m/z csúcs jelenlétét/hiányát csak a S. haemolyticus fajokban vizsgáltuk 
a csúcsok fajspecificitása miatt.  

1. ábra. A S. aureus törzsek megoszlása  
élelmiszercsoportonként

2. ábra. A CNS törzsek megoszlása  
élelmiszercsoportonként
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4. táblázat. Azonosított koaguláz-pozitív és -negatív Staphylococcus fajok azonosítási log score értékei

Faj
Azonosítási log 

score érték átlaga
Legalacsonyabb 
log score érték

Legmagasabb log 
score érték

Log score értékek 
szórása

S. aureus (n=47) 2,415 2,304 2,571 0,072

S. xylosus (n=1) 2,412 - - -

S.  saprophyticus (n=3) 2,406 2,395 2,415 0,010

S. pasteuri  (n=7) 2,387 2,325 2,462 0,050

S. epidermidis (n=4) 2,348 2,304 2,396 0,038

S. warneri  (n=9) 2,365 2,324 2,406 0,028

S. chromogenes (n=1) 2,372 - - -

S. haemolyticus (n=4) 2,353 2,307 2,413 0,054

S. piscifermentans (n=1) 2,318 - - -
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A 2414 m/z csúcsot a 77 izolátum közül, két S. aureus törzsben detektáltuk, amelyek közül az egyik libamájból 
(SA-17) a másik pedig sertés tarjából (SA-47) származik. A további 75 izolátum esetében ez a csúcs még 
alacsony intenzitással sem jelent meg (5. táblázat). Az elemzés során a methicillin-rezisztensnek bizonyult két 
S. aureus törzset pirossal, míg a többi, methicillin-rezisztencia specifikus csúcsot nem tartalmazó S. aureus 
törzsek tömegspektrumait feketével jelöltük (3. és 4. ábra).

A 7239 m/z egyik S. epidermidis törzsben (n=4) sem volt detektálható és a 9674 m/z csúcs a 4 S. haemolyticus 
faj egyikében sem jelent meg. 

4.3. A korongdiffúziós módszer és az MRSA CHROMagar szelektív differenciáló agar eredményei

A 77 törzs vizsgálata során 75 törzs esetében a feltisztulási zóna átmérője 23-29 mm közé esett. Egy libamájból 
izolált törzs (SA-17) feltisztulási zónája 9 mm, egy sertéstarjából izolált törzs (SA-47) feltisztulási zónája pedig 
17 mm átmérőjű volt és ugyanezen törzsek mályvaszínű telepeket képeztek az MRSA CHROMagar szelektív 
differenciáló táptalajon is (6. és 7. táblázat). 

3. ábra. A 2414 m/z átmenet tömegspektruma 4. ábra. A 47 Staphylococcus törzs tömegspektruma

5. táblázat. Specifikus ion fragment-értékek előfordulási gyakorisága az élelmiszerekből izolált  
Staphylococcus törzsekben

Faj
Specifikus ion fragment-értékek előfordulási gyakorisága 

2414 m/z 7239 m/z 9674 m/z

S. aureus (n=47) 4,3% - -

S. xylosus (n=1) - - -

S.  saprophyticus (n=3) - - -

S. pasteuri (n=7) - - -

S. epidermidis (n=4) - - -

S. warneri (n=9) - - -

S. chromogenes (n=1) - - -

S. haemolyticus (n=4) - - -

S. piscifermentans (n=1) - - -
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6. táblázat. Az élelmiszerekből azonosított S. aureus törzsek antibiotikum 
rezisztencia vizsgálatok eredményei

Élelmiszer 
kategória

Azonosító
Élelmiszer 

meg-
nevezése

log score 
érték

Azonosítás 
eredménye

Feltisztulási 
zóna (mm) 

MRSA 
Chromagar

mecA gén

Tejtermék

SA-1 Trappista 
sajt

2,458 S. aureus 24 - -

SA-10 Trappista 
sajt

2,440 S. aureus 26 - -

SA-18 Tejes 
desszert

2,513 S. aureus 25 - -

Száraztészta

SA-2 Száraztészta 2,476 S. aureus 25 - -

SA-49 Száraztészta 2,308 S. aureus 28 - -

SA-7 Száraztészta 2,304 S. aureus 23 - -

SA-21 Száraztészta 2,486 S. aureus 27 - -

SA-22 Száraztészta 2,448 S. aureus 24 - -

SA-11 Száraztészta 2,429 S. aureus 25 - -

Hús

SA-12 Csirkecomb 2,465 S. aureus 23 - -

SA-13 Csirkecomb 2,345 S. aureus 27 - -

SA-16 Pácolt csirke 2,332 S. aureus 24 - -

SA-44 Egész kacsa 2,401 S. aureus 28 - -

SA-17 Libamáj 2,447 S. aureus 9 + +

SA-20 Kacsatál 2,432 S. aureus 24 - -

SA-28 Kacsa comb 2,353 S. aureus 23 - -

SA-29 Kacsa  
tepertő

2,571 S. aureus 26 - -

SA-4 Császár 
szalonna

2,319 S. aureus 23 - -

SA-31 Bacon 2,546 S. aureus 26 - -

SA-5 Kolbász 2,477 S. aureus 26 - -

SA-6 Karaj 2,366 S. aureus 23 - -

SA-32 Karaj 2,466 S. aureus 26 - -

SA-25 Kolbász 2,429 S. aureus 25 - -

SA-33 Karaj 2,329 S. aureus 23 - -

SA-24 Lapocka 2,343 S. aureus 28 - -

SA-34 Karaj 2,350 S. aureus 29 - -

SA-9 Lapocka 2,425 S. aureus 23 - -

SA-35 Lapocka 2,500 S. aureus 24 - -

SA-36 Lapocka 2,387 S. aureus 23 - -

SA-37 Lapocka 2,429 S. aureus 24 - -

SA-15 Tepertő 2,342 S. aureus 25 - -

SA-38 Sütnivaló 
kolbász

2,474 S. aureus 26 - -

SA-02 Lapocka 2,383 S. aureus 26 - -

SA-01 Kolbász 2,395 S. aureus 23 - -

SA-39 Csülök 2,562 S. aureus 24 - -

SA-40 Csülök 2,516 S. aureus 26 - -

SA-41 Fej 2,403 S. aureus 23 - -

SA-47 Tarja 2,354 S. aureus 17 + +

SA-3 Marhahús 2,333 S. aureus 29 - -

SA-8 Marhahús 2,484 S. aureus 25 - -

SA-48 Belsőség 2,362 S. aureus 28 - -

SA-42 Nyúlhús 2,371 S. aureus 24 - -
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4.4. mecA gén kimutatás eredményei 

A MALDI-TOF-MS vizsgálatok, a korongdiffúziós módszer és az MRSA szelektív, differenciáló táptalaj 
eredményei alapján kiderült, hogy a libamájból és sertés tarjából izolált S. aureus törzsek (SA-17, SA-47) 
methicillin-rezisztenciát hordoznak, amelyet a két törzsben kimutatható, a PBP2a szintéziséért felelős mecA 
gén erősített meg (6. táblázat).  

4.5. Az MRSA törzsek MLST típusa 

A vizsgálat során elvégeztük a két MRSA törzs MLST tipizálását is, amely során a PubMLST honlapon (https://
pubmlst.org/saureus/) elérhető adatbázisban szereplő adatokat használtuk. A BioNumerics 7.6 szoftver a 

Készételek

SA-43 Hamburger 
hús

2,382 S. aureus 23 - -

SA-50 Grill csirke 2,305 S. aureus 28 - -

SA-45 Csokoládé 2,339 S. aureus 23 - -

Zöldségek

SA-46 Friss saláta 
mix

2,525 S. aureus 28 - -

SA-27 Sárgarépa 
pástétom

2,421 S. aureus 25 - -

7. táblázat. Az élelmiszerekből azonosított koaguláz-negatív Staphylococcus törzsek 
antibiotikum rezisztencia vizsgálatok eredményei

Élelmiszer 
kategória

Azonosító
Élelmiszer 

megnevezése 
log score 

érték
Azonosítás  
eredménye

Feltisztulási zóna 
(mm) (cefoxitin)

MRSA 
Chromagar

Baromfi

061SH Tojás 2,384 S. haemolyticus 24 -

062SH Tojás 2,307 S. haemolyticus 26 -

178SE Csirkemell 2,340 S. epidermidis 26 -

392SP Kacsa tepertő 2,318 S. piscifermentans 26 -

473SE Tojáskrém 2,353 S. epidermidis 25 -

529SW Pástétom 2,324 S. warneri 26 -

Sertés

573SX Tepertőkrém 2,412 S. xylosus 24 -

377SS Sertéstarja 2,395 S. saprophyticus 24 -

378SS Sertéstarja 2,408 S. saprophyticus 24 -

051SP Sertéslapocka 2,354 S. pasteuri 26 -

527SE Darált hús 2,304 S. epidermidis 23 -

052SP Sertéslapocka 2,462 S. pasteuri 25 -

528SE Darált hús 2,396 S.epidermidis 23 -

530SW Darált hús 2,364 S.warneri 24 -

426SW Sertéslapocka 2,348 S.warneri 24 -

868SS Sertéstarja 2,415 S. saprophyticus 28 -

911SW Darált hús 2,371 S.warneri 24 -

393SW Sertéslapocka 2,403 S.warneri 24 -

427SW Sertéstarja 2,362 S.warneri 23 -

976SP Sertéslapocka 2,325 S.pasteuri 24 -

050SP Sertéslapocka 2,397 S.pasteuri 26 -

051SP Sertéstarja 2,392 S.pasteuri 25 -

052SW Sertéstarja 2,334 S.warneri 26 -

472SP Darált hús 2,341 S.pasteuri 26 -

065SW Sertéskaraj 2,375 S.warneri 23 -

510SH Tepertőkrém 2,413 S.haemolyticus 26 -

512SH Sertéstarja 2,309 S.haemolyticus 24 -

Marha
435SW Marhahúspogácsa 2,406 S. warneri 24 -

434SC Marha nyak 2,372 S. chromogenes 28 -

Hal 979SP pontyszelet 2,436 S. pateuri 24 -

https://pubmlst.org/saureus/
https://pubmlst.org/saureus/
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két MRSA törzs közül csak a sertés tarjából izolált törzs esetében tudta hozzárendelni a szekvencia típust.  
A libamájból izolált törzs egy eddig még nem ismert szekvencia típusba, míg a sertés tarjából izolált törzs a 
398-as szekvencia típusba tartozott (8. táblázat).  

5. Összefoglalás és következtetés 

A vizsgálat során különböző élelmiszer mátrixokból 77 Staphylococcus izolátumot gyűjtöttünk az MSZ EN 
ISO 6888-1:2008 szabványban leírt módszerek alapján. A szabvány ugyan lehetővé teszi a koaguláz-pozitív 
és koaguláz-negatív Staphylococcus fajok elkülönítését, azonban a faji identifikálást nem, amely a fajok eltérő 
virulencia faktorai és patogenitása szempontjából számottevő. Az élelmiszerekből izolált 47 koaguláz-pozitív 
és 30 koaguláz-negatív Staphylococcus törzs azonosítását MALDI-TOF-MS technikával végeztük el, magas 
azonosítási log score értékekkel. Emellett a kapott tömegspektrumok elemzésével, korábbi tanulmányokban 
meghatározott methicillin-rezisztencia specifikus ion fragment-értékek alapján két S. aureus törzs esetében 
methicillin-rezisztenciát állapítottunk meg, amelyet korongdiffúziós módszerrel, szelektív differenciáló agarral 
és a mecA gén kimutatásával igazoltunk. A specifikus ion fragment értékeknek köszönhetően jelentősen 
csökkenthető a diagnosztikai idő, amely gazdasági és terápiás szempontból sem elhanyagolható. Azt azonban 
figyelembe kell vennünk, hogy az MRSA törzsek nagy variabilitásának köszönhetően ezeknek az ion fragment 
értékeknek a szenzitivitása és specificitása nem 100%-os, így megerősítő vizsgálatok elvégzése szükséges. 

Az élelmiszerekből izolált két MRSA törzsnek elvégeztük a multilókusz szekvencia tipizálását (MLST), a törzsek 
epidemiológiai vizsgálata céljából. A sertéshúsból származó izolátum az ST398 típusba tartozott, amely a 
mezőgazdasági haszonállatokból izolált MRSA törzsek leggyakoribb típusa az EU/EGT területén. Figyelembe 
véve azonban az ST398-as típusú törzsek specifikus gazdaszervezet adaptációs képességeit, miszerint 
azok nem csak sertésekben, hanem más állatfajokban és a humán szervezetben is képesek megtapadni, a 
kontamináció és a fertőződés számos módon létrejöhet az élelmiszer-feldolgozás technológiai lépései során is. 

Tekintve, hogy az élelmiszerekből izolált 47 S. aureus törzs közül 2 törzs is methicillin-rezisztensnek bizonyult, e 
tény igazolja a globálisan növekvő antibiotikum-rezisztencia okozta veszélyeket, ezáltal a helyzet súlyosságát 
és aktualitását is jelzi. 
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