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ELOFORDULASA HAZAN KBAN

6sszsroemlAs
Hazinkban az egyes Chlamydia trachomatis szerotipusok
el6fordul6'sa 6s gyakoris6ga vonatkozds6ban nincsenek ko-
rdbbi szakirodalmi adatok. A tanulm6ny c6lja egy magas

rizik6csoportot k6pvisel6 prostitudlt popullci6ban el6-
fordul6 C, trachomatis szerotipusok azonosit6sa volt egy

genotipiz6l6 metodika alkalmaz6sdval. Osszesen 484 pros-
titu6lt endocervik6lis mintdj6nak vizsg|latira kertilt sor.

A C. trachomatis pozitiv mintrikb6l az egyes szerotipusok
azonositdsa egy PCR alapri RFLP genotipiz6l6 technik6-
val tort6nt. Az eredm6nyek alapjdn 32 esetben sikeriilt
kimutatni a k6rokoz6 DNS-6t. A C. trachomatis fert6z6s
prevalenciij a 6,60/o v olt, amelyet korcsoportos bontdsban
vizsgilva a 2O 6v alattiak k<ir6ben bizonyult a legmaga-
sabbnak. A pozitiv mint{kban a bakt6rium hdt kiilonboz6
szerotipus6t sikerirlt azonositani. A leggyakoribbnak a D
(34,4yo) szerotipus bizonyult, ezt kovettdk csokken6 preva-
lencia sorrendben az E (2l,9yo), F (18,8%) G (9,4o/o),1 (9,4y"),

H (3,7yo),I (3,1%) szerotipusok. Haz{nkban - m6s kiilfoldi
adatokkal osszhangban - a leggyakoribbaknak a D, E 6s F

szerotipusok mutatkoztak, amely a pozitiv mintdk 75o/o-6t

tett6k ki. Ez az RELP analizis alapri genotipizil6 technika
tovdbbi epidemiol6giai felmdr6sekben, az egyes populdci
6kban cirkul{I6 C. trachomafls szerotipusok prevalenci6j6-
nak meghatirozAsAhoz 6s a diagnosztikiban is segits6get
nyrijthat.

KUICSSZAVAK: Chlamydia trachomatis, genotipiz6lds, MOMP

R0VIDITESEK: MOMP: major outer membrane protein, PCR:

polimeriz l6ncreakci6, RFLP: restriction fragment length
polymorphism

BEVEZETES

A C. trachomatis immundomindns antig6n tulajdon-
s6gri, sejtfelszini membr6nproteinje, a MOMP (major

outer membrane protein) tipiz6l6sa r6v6n a k6rokoz6
15 alap szerotipus{t ktilonitett6k el (1). A C. trachoma-
fls MOMP antig6nj6t k6do16 ompl g6n n6gyvarifbilis
szekvenciAjri dom6nb6l 6s az ezek kozt elhelyezked6
ot konstans dom6nb6l 6ll. A varidbilis dom6nek szek-
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SUMMARY
The distribution of different Chlamydia trachomatis se-

rovars in Hungary has not been reported previously. The
objective of this study was to determine the distribution
and prevalence of C. trachomatis serovars in a high-risk
population by genotyping. Endocervical specimens of484
female sex workers were screened for C. trachomatis by
plasmid PCR. Genotyping was performed in all C. tracho-
matis positive samples by PCR-based restriction fragment
length polymorphism analysis of the ompl gene. A total
of 32 (6.6yo) specimens were positive for C. trachoma-
tis. Age was an important risk factor for C. trachomatis
infection in female sex workers. The highest prevalence
was detected in women under age 20 (18.8%). All posi-
tive specimens were successfully genotyped and seven dif-
ferent serovars were identifled. The most prevalent was

serovar D (34.4y,), followed by E (2l.9ok), F (18.8%), G
(9.Ayo),1 (9.4yo),H (3.1%), and I (3.I%o) respectively. A het-
erogeneous distribution of C. trachomafls serovars was
observed in the study group, where the most common
serovars were D, E, and F comprising 75o/o of the positive
samples. The PCR-based RFLP method can be used in ep-

idemiological studies on the prevalence of C. trachomatis
infection to provide more information and to compare
the serovar distribution among different cohorts.",

KEYW0RDS: Chlamydia trachomatis, genotyping, MOMP

vencia polimorfizmus6'b6l ered6, elt6r6 aminosav dsz-

szet6telii MOMP antig6nek felel6sek a kiilonbdz6 C.

trachomatis szerotipusok l6t66rt.

Az egyes szerotipusok az Altaluk okozott k6rk6pek sze-

rint csoportosithat6ak. A trachoma kialakul6s66rt fe-
Iel5s A-C szerotipusok a tr6pusi 6govdn endemikusan
fordulnak el6, ezeken a teriileteken a vaks6g kialakuld-



[,,
A Chlamydia trachomatis urogenitdlis szerotipusainak el'forduldsa haztinkban

s6nak legf6bb k6roki t6nyez6i' (2). A legnagyobb cso-

port, a vil6gszerte elterjedt D-I( szerotipusok urogeni-
tdlis 6s riisztiliittkori infekci6kat okoznak. A h6rom L
(1-3) szerotipus a tr6pusi, szubtr6pusi tertileteken el6-

fordul6 sziszt6mf s megbetegedds, a lymphogranuloma
venereum (LGV) kialakul6s66rt felel6sek, amely a kci-

zelmriltban Nyugat-Eur6pdban is felbukkant jitviny -
szer(en homoizexuflis f6rfiak kciz<itt (3).

Az egyes C. trachomatls szerotipusokat kor6bban poli-
klon6lis 6s monoklon{lis ellenanyagokkal tipizfltdk, a
molekul6ris m6dszerek fejl6d6s6vel azonban a gyor-

sabb 6s kolts6ghat6konyabb genotipizdl6 m6dszerek

keriiltek el6t6rbe. Napjainkban a leggyakrabban alkal-

mazott genotipiz{16 technikdk a g6nszekvenilds 6s a

PCR alapf restrikci6s fragmens hossz polimorfizmus
(RFLP) analizis. Mindk6t m6dszer esetdben az ompl
g6n PCR amplifikici6j6t kdvet6en a kapott PCR term6k
tipiz6l6sa t6rt6nik (a-9). AC. trachomatis szerotipusok
meghat6rozdsa els6sorban epidemiol6giai felmdr6-

sekhez nyrijt segits6get. A genotipizil6 metodikdkat
emellett kliriikai vizsgdlatokban, az egYes szerotipusok
okozta fert6z6sek 6s a klinikai tiinetek koz6tti ossze-

ftigg6sek, valamint a szerotipusok patogenit{sbeli el-

t6r6seinek kutatdsfban alkalmazzfk (7 -8, I0-I1). Az
Eur6priban azonositott LGV megbeteged6sek novekv6

fontossf gri eglszslgigyi probl6m{t j elentenek. Ennek

diagnosztik6ja sor{n az LL-3 szerotipusok a gyakori
urogenitdlis D-I( szerotipusokt6l tort6n6 elkiilonit6-
s6ben egyediil a genotipiz6lfs nyrijthat segits6get.

Haz{nkban az egyes urogenitflis C. trachomatis szero'
tipusok el6fordul6sdval 6s gyakoris6g6val kapcsolatban
nincsenek magyar vonatkoz6sti adatok. A tanulm{ny
c6lja a C. trachomafls szerotipusok elkiil6nit6s6re al-

kalmas genotipizfl6 metodika bedllit6sdval egy magas

rizik6csoportot k6pvisel6 popul{ci6ban el6fordul6
szerotipusok azonosit{sa volt.

BETEGANYAG fS M6DSZER

KI-INIKAIMINTAK E5 DN5 KIVONAs

Budapesten 6s korny6k6n 2006. janu6r 6s jflius kd-
z6tt v,6gzett anonim STD-szfuds sor6n 484 prostitu-
{lt endocervix6b6l, steril Dacron v6gii prilc6val levett
mint6inak vizsgdlata k6sziilt el.

A mintavev6 pflcfkat Chlamydia transport m6diumot
tartalmaz6 Eppendorf cs6vekbe helyezve 6ztattuk,
majd ezeket a DNS kivoniisi l6p6sig a pdlcrik elt6vo-

lit6sa utfn -20'C-on tdroltuk. A DNS izol6l6s egy ke-

reskedelmi forgalomban kaphat6 DNS tisztit6 kittel
(High Pure DNA Template Preparation I(it, Roche

Diagnostics) tdrt6nt a haszn{lati utasitfs szerint. A ki-
vont DNS-t tartalmaz6 mintfkat -20"C-on a tovfbbi
vizsgflatokig tfroltuk.

C. T R ACH O M AT I S KI M UTATAS

A cervix mint6kb6l els6 l6p6sk6nt a C. trachomatis
DNS-I tartalmaz6kat azonositottuk. A mintdkban a

C. trachomafls DNS kimutat{sdra befllitott PCR vizs-

g6lat c6lszekvencifja a k6rokoz6 extrakromosz6mdlis
plazmidj6n egy 495 bfzisp6rnyi (bp) g6nszakasz volt.

A DNS kivon6st kcivet6en a mint{kban esetlegesen

megmarad6 PCR inhibitorok jelenl6t6nek ellen6rz6se

c6ljiboI, az flnegativ C. trachomatls PCR eredm6nyek

kiz{r{sa 6rdek6ben a mintdkat a hum{n p-globin g6n-

re be{llitott PCR vizssdlaton is lefuttattuk.

GENOTIPIZALAs

Az egyes C. trachomatls szerotipusok elki.ilonitds6t egy

PCR alapri restrikci6s fragmens hossz polimorfizmus
(RFLP) analizisen alapul6 genotlpizlI6 technikfval
v6gezttik. Ezzel a m6dszerrel az omtrt1 g6n PCR amp-

lifikfci6jdt kdvet6en a kapott PCR term6k szekvenci6-
jdnak restrikci6s enzimatikus hasitdsdval tipizilhat6 a
vizsgdlt C. trachomafis DNS minta. A C. trachomatis
plazmid PCR-rel detektdlt pozitiv mint{k elSsz6r a

MOMP feh6rj6t k6dol6 ompl g6me tervezett semin-

t ested PCR vizsg{laton lettek lefuttatva (5)' A keletke-

zett, koriilbeliil 1070 bp hosszri PCR term6kek detek-

t{l6sa 17o-os agar6z g6len tdrt6nt.

Az RFLP analizis sor6n ezt kovet6en az ompl PCR ter-

m6k6nek restrikci6s em6szt6s6t el6szor az AluI restrik-
ci6s endonukle6z (Promega) enzimmel v6gezti.ik. A C'

trachomatis szerotipusok restrikci6s mintizatainak de-

tektfl{sa l,5o/o- os agar 6z g6len g6lelektrofor6zissel k6-

sziilt. Az azonos AluI restril<ci6s mintdzatot ad6, rigy-

nevezett C-csoportba tartozS szerotipusokat a Hinfl,
EcoRI, DdeI (Promega) restrikci6s endonukledzok fel-

hasznfl6sdval kiilonitetti.ik el. A D szerotipusok vari6n'
sainak elkiildnit6se a CfoI (Promega) enzimmel tdrt6nt.

A vizsgilatokhoz referencia kontrollkdnt felhaszndlt,

C. trachomatis tiirzsekbll tisztitott DNS mint{kat Dr.
Hamid Ialal 6s munkat6rsai (Addenbrook's I(6rh6z,

Cambridge, Anglia) bocsdtottik rendelkez6siinkre. A C.

trachomatis torzseket 6s a DNS kivon6si procedririt
egy dltaluk kor6bban kozblt tanulm6nyban irt6k le (12).

STATISZTIKAI ANAI[ZIS

A prostitu6ltak 6letkoi adatainak elemz6se SAS 9.1

prog.u- hasznflatdval zailott.'Az 6letkor 6s a C. tra-
chomatis pozitivitfs kozotti osszeftigg6s vizsg6latrihoz

logisztikus regresszi6t alkalmaztunk.

EREDMENYEK

C, f RA((H O MAT IS EL6TORDU tAsA A MI NTAKBAN

A 484 endocervikrilis mint6b6l C. trachomatis plazmid
PCR vizsg6lattal 32 (6,6%) esetben sikeriilt kimutatni
a k6rokoz6 DNS-t. I(iils6 kontrollk6nt az inhibitorok
jelenl6t6t eLlen6rz6 p-globin PCR mindegyik minta
eset6ben miikcidott, g{tl6s nem volt detektilhat6.

A C. trachomatis fert6z6s 6s az 6letkor kcizcitti 6ssze-

fugg6s vizsg6lat6ra osszesen 275 prostitu6lt 6letkor
adata 6llt rendelkez6sre. Ebbe a csoportba tartoz6k
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1, tdblLzat. Pozitiv C. trachomatis eredmdnyek 6s az 1letkor kiiziitti dsszefilggds (n = 275)
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6letkora 18-59 6v kciz<itti, az 6tlag 6letkoruk 27,5 6v
volt. A C. trachomatis fert6z6.s 6s az 6letkor l<6zott szig-
nifik5.ns osszefiigg6s volt kimutathat6, a fiatalabb n6k-
ben a C. trachomatis prevalencifja magasabb 6rt6ket
mutatott (1. t6bl6zat).

GENOTIPIZATAS

A genotipiz6l6s els6 l6p6sek6nt a C, trachomatis pozi-
tiv mint6k ompl PCR vizsg6lattal zajl6 amplifikfci6ja
mind a 32 minta eset6ben sikeres volt. Az RFLP anali-
zissel h6t ktilonbdz6 urogenitdlis C. trachomatis szero-
tipust sikeriilt elkill6niteni, melyek a kontroll torzsek,
kel megegyez6 restrikci6s mintdzatot adtak.

Az AluI hasitdssal a C-csoportba tartoz6 szerotipusok
kiv6tel6vel, restrikci6s mintdzatuk alapjdn a D, E, F 6s

G szerotipusokat sikeri.ilt elki.iloniteni (1. 6bra). A C-
csoportba tartoz6 szerotipusok tovdbbi sz6tv{lasztdsa
sor6n az EcoRI hasit6si l6p6ssel a C, H, I, I szerotipu-

s
1000 *

6m-
tm*
4ffi-
3m-
1M-

tm-
50-

1, dbra, C. trachomatis szerotipusok AluI enzimatikus hasitrissal
kapott restri kcios m i n t d zata i
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sokt6l elkiilonfthet6 azL3, a Ddelhasitisi l6p6ssel az
I szerotipus, v6giil a Hinfl hasitisi l6p6ssel a C, H, I
szerotipusok (2. 6bra). Az AluI hasitds eredm6nyek6nt
D szerotipusk6nt azonositott mint6kat C/oI restrikci6s
endonukledzos em6szt6ssel tovibb vizsg6lva egy min-
ta dCott elt6r6 restrikci6s mintdzatot, amely az igyne-
vezett D- varidnsnak felelt meg.

Osszess6g6ben a D szerotipus mutatkozott a leggya-
koribbnak (LL132,34,4o/o). A tdbbi szerotipus prevalen-
ci6ja csokken6 sorrendben a kovetkez6 vol1; E (7132,

2l,9o/o), F (6132, 18,8o/o), G (3132, 9,4o/o), | (3132, 9,4o/o),

H (1132,3,Io/o) 6s | (1132,3,\o/o).

MEGBESZfIES

C. I RAr:H O M Af I S PREVAI.ENCIAJA

A szexu{lis fton terjed6 infekci6k, ezen beliil is a C.

trachomatis fert6z6,s tekintet6ben a prostitudltak ma-
gas rizik6jri csoportot k6pviselnek. A rendszertelen 6v-
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A Chlamydia trachomatis urogenitdlis szerotipusainak el6forduldsa hazdnkban

szerhaszn6lat, a partnerek nagy sz|ma, az intravdn6s
droghaszn6lat a fert6z6.sek rizik6faktorainak szimita-

,nak. A vizsgllt populdci6ban a C. trachomatis fert6z6s
, el6fordul6sa tekintet6ben 6,6%-os prevalencia 6rt6ket
tapasztaltunk, amely j6l korreldl mds eur6pai orsz{gok-
ban prostitudltak kor6ben elv6gzett hasonl6 felm6r6sek
eredm6nyeivel. A C. trachomatis DNS kimutat{sdn ala-
pul6 eur6pai k5izlem6nyek adatai szerint prostitudltak
kcir6ben a C. trachomatis fert6z6.s 10% alatti prevalen-
ci6ja figyelhet6 meg (Belgium 7,3o/oi CsehorszSg 5,5o/o;

N6metorsz 69 9,60/o; G o r it go r szig 5,9 o/o ; Spany olo r sz\g
5,9o/o; Egy esilt I(irf lysdg 8,2yo) (I3 - 18).

A vizsg.6lt popul6ci6 6letkora 6s a C. trachomatis fer-
t6z6s prevalenci6ja k<jzritt szignifik6ns osszefi.igg6s
volt kimutathat6. A prevalencia 6rt6ke forditottan volt
ardnyos az 6letkorral, fiatalabb n6k kor6ben maga-
sabb volt a C, trachomatis fert6zotts6g arinya, amely
aldtdmasztja azt a.t6,nyt, mely szerint az dletkor a C.
trachomatis fett6z6s egyiL< rizik6faktora. Az itt vizsgillt
popul6ci6ban, miutfn a rendszeres 6s gyakori part-
nervdlt6s feltdtelezhet6en mindegyik korcsoportra
jellemzl, a jelensdgre a biol6giai folyamatok adhatnak
magyardzatot, id6sebbekben az immunol6giailag 6ret-
tebb cervik{lis ny{lkahdrtya reinfekci6 esetdn gybr-
sabban 6s hat6konyabban kiizdi le a fert6z6st (19).

C. f RACH O M AT IS GENOTI PIZATASA

A vizsg6lt prostitudlt populdci6ban a C. trachomatis
szerotipusok v6ltozatos eloszl{st mutattak. H6t kiikin-
boz6 urogenitdlis szerotipust sikeriilt azonositani, a
hfrom leggyakoribb szerotfpus aD (34,4o/o),E (27,9o/o),

6s F (18,8%) volt, a kev6sb6 gyakoriak a G (9,4%Q, I
(9,4%), H (3,1o/o) 6s I szerotipusok (3,1%). A vizsgdla-
tunkban a C. trachomatis pozitiv mint6k 7so/o-et D, E,
6s F szerotipusok adtfk, amely arra utal, hogy a leg-
tdbb urogenitdlis C. trachomatis fert6z1s6rt mindosz-
sze n6h6ny szerotipus felel6s.

Szdmos kiilfdldi tanulminyban a leggyakrabban el6-
fordul6 C. trachomatis szer otipusok vonatkoz{sdban
hasonl6 eredmdnyek sziilettek. A szerotipusok gyako-
risdgdt egyes tanulmdnyok elt6r6 f6ldrajzi teri.ileteken,
ki.ilonboz6 populfci6kban, p6ldriul magas rizik6 cso-
portot k6pvisel6 prostitu{ltak krizdtt, alacsony riziko-
csoportba tartoz6 terhes n6kben, STD betegek kozott
nemek szerinti megoszldsban, vagy a klinikai ti.inetek-
kel osszehasonlitva is vizsgdlt6k. A tipizdlishoz PCR
alapri RFLP analizist, vagy ompl g6n szekvenrilds{n
alapul6 technikdt alkalmaztak, a leggyakoribbaknak
ezekben a vizsg{latokban is a D, E 6s homol6g ami,
nosav szekvenci6juk alapjfn az fn. dtmeneti csoportba
tartoz6 F vagy G szerotipusok mutatkoztak (4-9).

A C. trachomatis urogenit{lis szerotipusai kcjziil a D, E,
F/G szerotipusok gyakoribb el6fordulfs{nak lehets6ges
magyardzata lehet, hogy ezek a szerotipusok sikereseb-
ben keriilik megaz immunrendszert, ezilltal hosszabb
ideig k6pesek perziszt6lni, illetve elt6r6 virulenci6val

rendelkezhetnek. Ito 6s munkat6rsai 6ltal kidolgozott
eg6rmodellben a vizsgdlt szerotipusok kdzi.il a D 6s E
szerotipus hosszabb perziszt6l6 k6pess6get mutatott.
Ugyanebben a tanulmdnyban a D 6s H szerotipusok
virulenci6j6t <isszehasonlitva a D szerotipus sokkal inva-
zivabbnak bizonyult (20). Lys6n 6s munkat{rs ai a C. tra-
chomatis izol6tumok ompl gdn szekven{ldssal tort6n6
tipizdlds6val a D szerotipuson beltil tal6lt6k a legnagyobb
szekvencia heterogenit6st (7). A D szerotipus genetikai
diverzitfsdban megfigyelt nagyfokri variabilit6s el6se-
gftheti ennek a szerotipusnak a specifikus immunv6lasz
hat6kony megkeriil6s6t 6s gyakoribb el6forduldsrit.

Az E szerotipus prevalencifja sok tanulmdnyban a leg-
magasabb (4, 9, 2I). Az E szerotipust dsszefi.igg6sbe
hozzSl< a tiinetmentes 6s perziszt|l6 C. trachomatis
fert6z6sekkel (4, 8, 10). Az E szerotipus ompl szek-
vencia variabilitdsa azonban a tobbi szerotipushoz k6-
pest alacsonyabb (7, 21). A stabilitds magyardzata 6s a
gyakori el6fordulis oka az lehet, hogy ez a szerotipus

* kev6sb6 immunog6n, ebb6l ad6d6an az immunol6giai
szelekci6 hat6sa is kisebb m6rt6kii, amely a t6bbiszero-
tipussal szemben terjed6si el6nyt jelent.

Az E szerotipusok terjed6si siker6nek oka hasonl6an
a kisebb m6rt6kii immunogenitfsban keresend6. Van
Duynhoven 6s munkatdrsai tanulm6nyukban az 6tme-
neti csoportba tartoz6 F 6s G szerotfpusok nagyobb
el6fordul6si gyakoris6gdt tapasztaltdk olyan n6k kci-
r6ben, akiknek alhasi f6jdalommal jiro, PID gyan:djit
felvet6 tiinetei voltak (11). AzFIG szerotipusok az als6
genit6lis traktusban feltehet6en enyhe lefoly6sri fert6-
zdst okoznak 6s a subklinikus fert6z6st kcivet6en {tter-
jedhetnek a kismedenc6be . Ezt ahipotlzist tdmasztja al6
Workowski 6s munkatfrsai vizsgilata is, amelyben az F
szerotipus okozta fert6z6sek a B 6s C-csoportba tartoz6
szerotipusokhoz k6pest kism6rt6kii lokdlis gyullad6ssal
6s fluorral j6r6, enyhe tiineteket okoztak(22).

0sszrrocmils
Magyarorsz6gon ismereteink szerint el6szor hatdroz-
tuk meg egy magas kockdzati csoportban el6fordul6
C. trachomatis szerotipusot megoszl6s6t 6s prevalen-
ci6jdt. A leggyakoribb sZerotfpusoknak m{s kiilfdldi
tanulm6nyokhoz hasonl6an haldnkban is a D, E 6s

F szerotipusok mutatkoztak. A laborat6riumunkban
be6llitott RFLP analizis alapf genotipizril6 technika
tovribbi epidemiol6giai vizsg{latokban, az egyes po-
pulrici6kban cirkuldl6 C. trachomafls szerotipusok
azonositdsdra, valamint az Eur6p{ban mdr sz{mos
orszdgban felbukkan6 LGV klinikai gyanrija eset6n a
differencirlldiagnosztika m6dszerek6nt is j6l alkalmaz-
hat6 molekul6ris metodika.
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