Kokkuvote

Antud t66 peamiseks eesmérgiks oli uurida Puumala viiruse esinemist ja valdavust Eesti viiest

maakonnast périt leethiirtes ning uurida leitud viiruste geneetilist ja fiilogeneetilist sarnasust.

Uuringusse voeti 447 leethiirt, ELISA analiiiisiga tuvastati hantaviirusvastaste antikehade
esinemine 96-1 (21,5%) uuritud nérilisel. 67 (70%) nérilise kopsuproovides tuvastati hantaviiruse
RNA. To66 tulemusena leiti, et koigi tuvastatud hantaviiruste RNA vastas Puumala viirusele.
Geneetiliseks ja fiilogeneetiliseks analiiiisiks voeti 53 sekveneeritud Puumala viiruse jarjestused.
Geneetilise ja fiilogeneetilise analiiiisi peamiseks tulemuseks on Puumala viiruse lokaalsete tiivede
detekteerimine, mida niitab see, et iihest maakonnast saadud jarjestused on geneetiliselt viaga
sarnased ning neil on ka fiilogeneetiliselt {ihine eellane. Leiti, et Latist ja Eestist detekteeritud
viirustetiivede sarnasus on 91% (nukleotiidse jarjestuse alusel). Fiilogeneetiline analiilis néitas, et
Baltimaade Puumala viirusetiivedel ja Venemaa viirusetiivedel on iihine eellane, mis tdestab, et
need viirusetiived sattusid oma territooriumidele nériliste migreerimise tagajarjel parast viimast

jadaega.

T606 teiseks eesmargiks oli hantaviirusvastaste spetsiifiliste IgM ja IgG positiivsete ning
neerusiindroomiga hemorraagilist palavikku podevate patsientide vereseerumi analiiiis Puumala
ja Saaremaa viiruse RNA detekteerimiseks. Analiilisitud 23 seropositiivse patsiendi
vereseerumist 9 juhul (39%) tuvastati Puumala viiruse RNA. Saaremaa viiruse RNA
mittedetekteerimise pdhjus voib olla seotud lithema vireemia kestvusega ning kéesolevas t60s
saadud negatiivsest tulemusest ei saa jareldada, et Saaremaa viirus ei pohjusta NSHP-d, vaid

seda, et vajalikud on tdiendavad ja pdhjalikumad uuringud.



