Eestis aastatel 2020-2022 eraldatud Helicobacter pylori tiivede genotiilibilise varieeruvuse
kirjeldav analiiiis

H. pylori on inimese mao patogeen, kellega on nakatunud rohkem kui 50% maailma elanikkonnast.
Infektsioon pdhjustab mao limaskesta pdletikku ehk gastriiti, mis vOib progresseeruda tdsisteks
maohaigusteks, sealhulgas ka maovahiks. Seetdttu on H. pylori klassifitseeritud esimese klassi
kartsinogeeniks. Lisaks korgele esinemissagedusele on H. pylori-le iseloomulik suur geneetiline
mitmekesisus, mis voOimaldab bakteritiived jagada kindlatele geograafilistele piirkondadele
iseloomulikesse populatsioonidesse. Nakatumise tagajarge ja maovahi kujunemise riski mdjutavad
oluliselt bakteri virulentsusfaktorid, mille genotilbid véimaldavad hinnata bakteri patogeensust.
Eestis on varasemalt tuvastatud vdga korge (82.5%) H. pylori-ga nakatumise tase, kuid siin levivat
bakteripopulatsiooni ei ole po&hjalikult kirjeldatud. Seetdttu on informatsioon Eestis ringlevate
H. pylori tivede fllogeneetilise paritolu ja patogeensuse kohta vaga limiteeritud. H. pylori infektsiooni
tOsiste tagajargede ennetamiseks kasutatakse antibiootikumide kolmikravi, kuid Gha sagedamini
esinev antibiootikumiresistentsus pdhjustab ravi ebadnnestumist.

Sellest tulenevalt oli kdesoleva magistrito0 eesmark Eestis ringleva H. pylori populatsiooni
taisgenoomide kirjeldamine ning virulentsusfaktorite ja antibiootikumiresistentsust pohjustavate
geenide genotlpiseerimine. To6 tulemusel saadi esmakordselt 43 Eestis eraldatud H. pylori tiive
taisgenoomide jarjestused, mis liigitati flilogeneetilise anallilsi tulemusel alampopulatsioonidesse
hspNEurope ja hspEurasia. Virulentsusfaktorite genotlipiseerimisest selgus, et Eestis ringlev H. pylori
populatsioon on vdaga mitmekesine ja patogeensemaid virulentsusfaktorite genotiilipe esines rohkem
kui pooltel uuritud tlivedel. Antibiootikumiresistentsuse tekkepdhjus kinnitati vaid klaritromtsiini
puhul, kuid amoksitsilliini, levofloksatsiini ja metronidasooli resistentsuse tekkepdhjuseid kdesolevas
t00s ei tuvastatud.

Kaesolev t66 on esimene, mis kirjeldab Eestis eraldatud H. pylori tiivede tdisgenoome ja nende
flilogeneetilist paritolu. Lisaks on vdimalik kdesolevas t60s kirjeldatud tdaisgenoomide jarjestusi veel
pohjalikumalt uurida ning kaasata neid llemaailmsetes H. pylori populatsiooni uuringutes. T66
tulemusel valmis pohjalik (ilevaade Eestis ringleva bakteripopulatsiooni virulentsusfaktorite
genotlilipidest, mis vdimaldas hinnata populatsiooni patogeensust ja ohtu Eesti rahva tervisele.



