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Kivonat 
Magyarországon a fürdővizek vizsgálata a jogszabályoknak megfelelően higiénés megközelítésből történik, szabványos módszerek 

alkalmazásával. Munkánk során két termálfürdő vizsgálatát végeztük el (a kútvizektől a különböző üzemeltetésű medencékig) te-

nyésztéses módszerekkel, valamint molekuláris módszereket alkalmazva, mint a taxon-specifikus polimeráz láncreakció (PCR), mul-

tiplex PCR és az újgenerációs szekvenálás. A termálfürdőkből főként olyan baktériumokat mutattunk ki, amelyek a vizek természetes 

közösségalkotói, azonban néhány opportunista patogén taxon pl. Pseudomonas aeruginosa, P. stutzeri, Acinetobacter johnsoni, Aci-

netobacter baumanni, Moraxella osloensis, Microbacterium paraoxydans, Legionella spp., Stenotrophomonas maltophilia és 

Staphylococcus aureus is megjelent az általunk alkalmazott módszerekkel. A töltő-ürítő üzemeltetésű medencékre magasabb mikro-

szkópos sejtszám, összes heterotróf csíraszám, micrococcus szám, és magasabb P. aeruginosa és S. aureus szám volt jellemző, mint 

a vízforgatásos medencékre. Azok a baktériumok, amelyek egyértelműen humán eredettel hozhatók összefüggésbe (pl. bőr eredettel) 

a medencékben kisebb, mint 1% relatív abundancia értékkel rendelkeztek, előfordulásuk sporadikus (szórványos) volt. Az első, majd 

az azokat követő 4 hónapon át tartó mintavételek higiénés eredményei azt mutatták, hogy a vízforgatással rendelkező medencék jobb 

vízminőséggel rendelkeznek, mint a töltő-ürítő üzemeltetésű medencék. 

 

Kulcsszavak 
Amplikon szekvenálás, bakteriális diverzitás, medence üzemeltetés, fürdő, kútvizek és medencevizek. 

 

Microbiological investigations of two thermal baths (Budapest, Hungary) – effect of bathing 

and pool operation type on water quality 
 

Abstract 
In Hungary, which is famous for its thermal baths, according to the regulations, waters are investigated in hygienic aspects with 

standard cultivation methods. In the present study, two thermal baths were investigated (the well and three different pool waters in 

both) using cultivation methods, taxon-specific polymerase chain reactions (PCRs), multiplex PCRs and next-generation amplicon 

sequencing. Mainly members of the natural microbial community of the well waters and bacteria originating from the environment 

were detected but several opportunistic pathogenic taxa, e.g. Pseudomonas aeruginosa, P. stutzeri, Acinetobacter johnsoni, Acineto-

bacter baumanni, Moraxella osloensis, Microbacterium paraoxydans, Legionella spp., Stenotrophomonas maltophilia and Staphylo-

coccus aureus were revealed by the applied methods. Pools with charging-unloading operation had higher microscopic cell counts, 

colony-forming unit (CFU) counts, number of cocci, P. aeruginosa and S. aureus compared to the recirculation systems. Bacteria 

originating from human sources (e.g. skin) were identified in the pool waters with less than 1% relative abundance, and their presence 

was sporadic in the pools. Comparing the microbiological quality of the pools based on the first sampling time and the following four 

months’ period it was revealed that recirculation operation type has better water quality than the charging-unloading pool operation 

from a hygienic point of view. 
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BEVEZETÉS 
Magyarország fővárosa méltán híres gazdag termálvíz 

készletéről. A termálvizek felhasználása igen széles körű, 

alkalmazásuk főként gyógyászati és rekreációs célú 

(Goldscheider és társai 2010). A közös fürdőzésnek ismert 

mikrobiológiai kockázatai vannak, ezért a fürdővizek fer-

tőtlenítése, a közegészségügyi szempontból veszélyt je-

lentő mikroorganizmusok eliminálása a megfelelő higié-

nés állapot fenntartásához nélkülözhetetlen (Peters 2016). 

Magyarországon a 37/1996 (X.18.) NM rendeletnek meg-

felelően a medencevizek üzemeltetésének két típusa van: 

a vízforgatásos medencék, amelyek szűrő-forgató beren-

dezéssel ellátottak és a vizeket üzemelés közben folyama-

tosan fertőtlenítik, illetve a töltő-ürítő medencék, amelyek 

fertőtlenítés nélkül üzemelnek. Fertőtlenítés során leg-

gyakrabban a klór-alapú fertőtlenítőszereket használják, 

amelyeknek néhány hátránya is ismert, pl. a klór-rezisz-
tens mikroorganizmusok kialakulása és elterjedése, vala-
mint a klórozási melléktermékek jelenléte (Peters 2016). 
Magyarországon a jelenlegi szabályozás értelmében a ter-
málvizek fertőtlenítése akkor megengedett, ha az alkalma-
zott fertőtlenítőszer nem károsítja azokat a kémiai kompo-
nenseket (pl. bromid, szulfid, jodid), amelyek a gyógyha-
tásért felelősek, bár megjegyzendő, hogy ezt a hatásme-
chanizmust laboratóriumi és klinikai kísérletek még nem 
támasztották alá. Ezt a jogi szabályozást követve számos 
magyarországi termálfürdőben üzemeltetnek töltő-ürítő 
medencéket, amelyeket friss pótvízzel (kútvízzel) töltenek 
fel a fürdőzés során (Vargha és társai 2015). 

A termálvizeket – beleértve a kútvizeket és medence-

vizeket – rendszeresen vizsgálnia kell az üzemeltetőnek, 

továbbá az illetékes hatóság is végez ellenőrzéseket. A 
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laboratóriumi vizsgálatok során szabványos tenyésztéses 

módszerekkel történik a higiénés paraméterek kimutatása. 

A vizsgálatok kiterjednek a fekális eredetű mikrobák (pl. 

termotoleráns coliform), a nem fekális eredetű szennyező-

dést mutató baktériumok (Legionella spp., Pseudomonas 

spp., Staphylococcus aureus), valamint a patogén vagy fa-

kultatív patogén mikroorganizmusok azonosítására is 

(MSZ 13690-3:1989, MSZ 15234:2012, 49/2015 (XI.6.)). 

A termálfürdők mikrobiális közösségének vizsgálatá-

val kapcsolatban azonban igen kevés információ áll ren-

delkezésünkre, kevés olyan kutatást ismerünk, amelyek a 

tenyésztéses, mikroszkópos és molekuláris módszereket 

együttesen alkalmazzák a vizek „rejtett” diverzitásának 

feltárása érdekében (Vartoukian és társai 2010). Néhány 

molekuláris vizsgálatot (PCR, kvantitatív PCR, mic-

roarray vizsgálatok) már alkalmaztak korábban kórokozók 

kimutatására (Deshmukh és társai 2016), azonban ezek a 

módszerek mindig az adott patogén mikrobára fókuszál-

nak. Az újgenerációs szekvenálás azonban lehetőséget biz-

tosít arra, hogy azonosítsuk és jellemezzük a vizsgált öko-

szisztéma mikrobiális közösségét akkor is, ha a közösség 

egyes tagjai alacsony számban vannak jelen (Ghilamicael 

és társai 2017). 

Munkánk során két budapesti termálfürdő vizsgálatát 

végeztük el (TB1 és TB2). A TB1 fürdőt ellátó kútvíz 372 

méter mélyről, 44 °C-os hőmérséklettel tör a felszínre, 

míg a TB2 termálfürdő kútvize 1246 méter mélyről, 76 

°C-kal érkezik a fürdőbe. Mindkét fürdőre jellemző, 

hogy különböző hőmérsékletű, elhelyezkedésű és üze-

meltetésű medencékkel rendelkezik. Munkánk célkitűzé-

sei a következők voltak: 1) a kútvizek természetes mik-

robaközösségeinek vizsgálata, 2) a medencék üzemelte-

tésének a mikrobiális közösségekre kifejtett hatásának 

vizsgálata, továbbá 3) a termálvizek higiénés státuszának 

jellemzése és a fürdőzők hatásának vizsgálata. Munkánk 

során tenyésztéses és tenyésztéstől független módszere-

ket alkalmaztunk. 

MÓDSZEREK 

Mintavétel 
A TB1 termálfürdő esetében a kútvíz mintavétele (W1) 

a fürdőben található falikútból történt, továbbá mintát vet-

tünk három medencéből (PCU38_1, PCU20_1, 

PCIRC38_1). A TB2 termálfürdőben a kútvíz mintavétele 

(W2) szintén ivókútból történt és a TB1 fürdőhöz hason-

lóan három medencéből (PCU38_2, PCU20_2, 

PCIRC38_2) történt mintázás. A kútvizek és a medencék 

jellemzőit az 1. táblázat szemlélteti. 

Az első mintavételeket követően további 4 alkalommal 

vettünk mintát: (1) a fürdők nyitását megelőzően és (2-4) 

a fürdők nyitását követően a kútvizekből és a medencevi-

zekből egyaránt. Utóbbi esetekben feljegyeztük a meden-

cékben tartózkodó fürdőzők számát is. 

A vízminták vétele (1 liter/minta) aszeptikus módon, 

tiszta, steril üveg edényzetbe történt, amelybe sterilizálás 

előtt nátrium-tioszulfát-pentahidrátot adagoltunk a víz-

mintákban esetlegesen található fertőtlenítőszer semlege-

sítése céljából. A kútvizek mintavétele fali kútból/ivókút-

ból történt, a medencevizeket 10-30 cm-re a vízfelszíntől, 

merítéses módszerrel vételeztük, követve az MSZ EN ISO 

19458:2007 szabvány utasításait. A vízmintákat jégakkuk-

kal ellátott hűtőládában szállítottuk (4 °C) a laboratóri-

umba, a mintafeldolgozást a mintavételt követő 1 órán be-

lül elkezdtük. 
 

1. táblázat. Mintavételi helyek és azok jellemzői 
Megjegyzés: W=kútvizek, CU=töltő-ürítő üzemeltetésű medencék, CIRC=vízforgatásos medencék. NA=nem értelmezhető 

Table 1. Characteristics of the samples 
Note: W1, W2: well; PCU38_1, PCU20_1, PCIRC38_1, PCU38_2, PCU20_2, PCIRC38_2: pools. NA: not applicable; CU: charging-unloading 

systems; CIRC: recirculation systems 

Minta jele Hőmérséklet (°C) Elhelyezkedés Üzemeltetés Fürdőzők száma a mintavételkor 

W1 44 NA* NA* NA* 

PCU38_1 38 Beltéri CU 12 

PCU20_1 20 Beltéri CU 1 

PCIRC38_1 38 Kültéri CIRC 8 

W2 76 NA* NA* NA* 

PCU38_2 38 Beltéri CU 1 

PCU20_2 20 Beltéri CU 1 

PCIRC38_2 38 Kültéri CIRC 11 

*nincs adat 
 

Kútvizek fizikai és kémiai jellemzőinek vizsgálata 

A kútvizek fizikai-kémiai vizsgálataihoz szabványos 

módszereket alkalmaztunk az alábbi szabványok szerint: 

nátrium és kálium tartalom meghatározás az MSZ EN 

ISO 11885:2009, kalcium tartalom az MSZ 448-3:1985, 

magnézium tartalom az MSZ 448-3:1985, klorid tartalom 

az MSZ 448-15:1982, fluorid tartalom az MSZ EN ISO 

10304-1:2009, szulfát tartalom az MSZ 448-13:1983 és 

hidrogén-karbonát tartalom az MSZ EN ISO 9963-

2:1998 alapján.  

Szabványos mikrobiológiai vizsgálatok 

A fürdővizek higiénés állapotának vizsgálataihoz szin-

tén szabványos módszereket használtunk: fekál coliform, 

micrococcus, S. aureus és Pseudomonas aeruginosa kimu-

tatása az MSZ 13690-2:1989; Legionella spp. meghatáro-

zás az MSZ EN ISO 11731-2:2008; az összes telepszám 

vizsgálata pedig az MSZ EN ISO 6222:2000 szabványok 

szerint történtek, utóbbi esetben húspepton (DSMZ me-

dium 1, www.dsmz.de) és 10% R2A agar táptalajok fel-

használásával (DSMZ medium 830). 
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Vízminták mikroszkópos sejtszámának 

meghatározása 

A fürdővízben található baktériumok mikroszkópos 

sejtszámát DAPI festést követően epifloureszcens mikro-

szkóp (Nikon 80i) és Image ProPlus programcsomag se-

gítségével határoztuk meg (Máthé és társai 2014). A me-

dencevizekből 10 ml-t, a kútvizekből 200 ml-t koncentrál-

tunk steril polikarbonát szűrőn keresztül (Millipore, Bille-

rica, MA, USA), majd a filtereket 2%-os paraformaldehid 

oldatban termosztáltuk egy éjszakán át 4 °C-on. 

Speciális tenyésztéses vizsgálatok és az izolált 

baktériumtörzsek azonosítása 

A speciális tenyésztéses vizsgálatok során 10% R2A 

táptalajt, valamint szerves anyagokat alacsony koncentrá-

cióban tartalmazó úgynevezett Minimál Médium táptalajt 

alkalmaztunk, amelyeket kétféle szilárdító ágenssel lát-

tunk el: agar-agarral és gellángumival (Szuróczki és társai 

2016). A táptalajok elkészítéséhez desztillált víz helyett a 

fürdők saját kútvizét használtuk fel. A lemezeket a W1 

kútvíz esetében 44 °C-on 9 napig, a W2 kútvíz esetében 55 

°C-on 7 napig inkubáltuk. A PCU38_1, PCU38_2, 

PCIRC38_1, PCIRC38_2 vízmintákat 37 °C-on 7 napig, 

míg a PCU20_1 és PCU20_2 vízmintákat 20 °C-on 7 na-

pig termosztáltuk. A kútvizek tenyésztéses vizsgálata so-

rán PUF (poliuretán) tömbökkel ellátott dúsító leveseket is 

alkalmaztunk (Szuróczki és társai 2016), ezekben az ese-

tekben a W1 kútvizét 44 °C-on 3 héten át, a W2 kútvizet 

pedig 55 °C-on, szintén 3 héten át inkubáltuk. 

Az izolált baktériumtörzsekből a DNS kivonását Szu-

róczki és társai (2016) által leírt módon; a 16S rRNA gé-

nek felszaporítását pedig Kalwasinska és társai (2015) ál-

tal leírt módon végeztük el. A felszaporított 16S rRNA gén 

fragmentumokat BsuRI és MspI enzimekkel emésztettük, 

majd a baktériumtörzseket ARDRA módszer szerint cso-

portosítottuk. A csoport reprezentatív és a csoportokon kí-

vül eső baktériumtörzsek 16S rRNA génszekvencia analí-

zisét a Szuróczki és társai (2016) által leírt módon végez-

tük el, minimum 98,65% szekvenciaazonosság esetében 

tekintettük a törzseket azonos fajba tartozónak (Kim és tár-

sai 2014). A szekvenciák a GenBank adatbázisban az 

MH790296-MH790311, MH915675-MH915682 és 

MH917333-MH917341 (TB1 fürdő), valamint az 

MN096612-MN096646 és MN096669-MN096733 (TB2 

fürdő) azonosítók alatt érhetők el. 

Molekuláris módszerek 

A vízminták molekuláris vizsgálataihoz a medence-

vizekből 200 ml-t, a kútvizekből 500 ml-t koncentrál-

tunk steril, celullóz-észter filteren keresztül (Whatman 

ME 25/21 STL, GE Healthcare Life Sciences, New 

Jersey, USA). 

Taxon-specifikus PCR vizsgálatok 

A taxon-specifikus PCR vizsgálatok során a következő 

baktériumok kimutatása történt: P. aeruginosa, Lavenir és 

társai (2007) által; Legionella spp., Cloud és társai (2000) 

által; Legionella pneumophila, Fiume és társai (2005) ál-

tal; coliform baktériumok Bej és társai (1990) által; Aci-

netobacter baumannii, Tsai és társai (2018) által; valamint 

Stenotrophomonas maltophilia, Filho és társai (2004) által 

leírt módszer alapján. 

Multiplex PCR vizsgálatok 

Multiplex PCR vizsgálatok segítségével mutattuk ki a 

széles spektrumú β-laktamáz és a makrolid rezisztenciáért 

felelős géneket: ermA, ermB, ermC, msrA és mef géneket 

minden mintából, követve Trung és társai (2015) és 

Zmantar és társai (2011) leírásait. 

Újgenerációs szekvenálás (NGS) 

A 16S rRNA gén felszaporítása, szekvenálása és a bak-

térium taxonok azonosítása Szabó és társai (2017) által le-

írt módon történt, azzal az eltéréssel, hogy a 27F (Lane 

1991) és 534R primereket (Muyzer és társai 1993) hasz-

náltuk fel a V1-V3 régiók felszaporításához. A szekvencia 

adatok az NCBI Sequence Read Archive adatbázisában a 

BioProject ID PRJNA602207 azonosító alatt találhatók 

meg. A statisztikai értékelés során taxonómiai rangokat 

határoztunk meg. Amennyiben egy bizonyos értéket nem 

ért el az adott taxonómiai rang, azt a taxonómiai szintet 

úgynevezett unclassified (nem osztályozható) kifejezéssel 

jelöltük meg. 

EREDMÉNYEK 

Fizikai-kémiai vizsgálatok eredményei 

A W1 kútvíz kémiai összetétele a következő: 155 

mg/ml Na+, 148 mg/ml Ca2+, 184 mg/ml Cl-, 600 mg/ml 

SO4
2-, 145 mg/ml F- és 380 mg/ml HCO3

- tartalom; a W2 

kútvíz pedig 175 mg/ml Na+, 152 mg/ml Ca2+, 195 mg/ml 

Cl- és 550 mg/ml HCO3
- tartalommal jellemezhető. 

A baktériumközösségek vizsgálatainak eredményei 

Kútvizek mikrobiális közösségei 

A tenyésztéses vizsgálatok alapján a 44 °C-os TB1 ter-

málfürdő kútvizében (W1 minta) a Firmicutes phylum tag-

jai domináltak, a Bacilli osztály képviselőit tudtuk kimu-

tatni legnagyobb számban. Jellemző nemzetségek a kút-

vízben a Brevibacillus, a Micrococcus, a Brevundimonas 

és a Ferrovibrio voltak a tenyésztéses vizsgálatok alapján. 

A 76 °C-os TB2 termálfürdő kútvize (W2 minta) esetében 

dominánsnak az Actinobacteria phylumot találtuk, de 

megjegyzendő, hogy a tenyésztésbe vont izolátumok 

száma alacsony volt (1. ábra). A W2 kútvízben a W1 kút-

vízhez hasonlóan szintén kimutattuk a Brevibacillus, 

Micrococcus nemzetségeket, továbbá a W2 kútvíz egyedi 

jellemzői voltak a Meiothermus, a Mycobacterium és a Ro-

seimicrobium nemzetségek is. 
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1. ábra. A vízmintákból tenyésztéses módszerekkel kimutatott phylumok 

Megjegyzés: A minták jelölései megegyeznek az 1. táblázatban feltüntetett jelölésekkel 

Figure 1. Phylum-level distribution of bacterial strains detected in the water samples with cultivation 
Note: Notations showed in Table 1. 

 

Újgenerációs szekvenálás (NGS) segítségével a TB1 ter-

málfürdő esetében a Proteobacteria és a Chloroflexi phylum 

bizonyult dominánsnak, magas relatív abundancia értékek-

kel volt jellemezhető a Betaproteobacteria, Gammaproteo-

bacteria és az Anaerolineae osztály. A TB1 termálfürdő 

vizsgálata során számos esetben a statisztikai értékelésnél az 

„unclassified” (nem osztályozható) rangot jelöltük meg: az 

unclassified Anaerolineae (Anaerolineaceae) és unclas-

sified Zoogloea (Rhodocyclaceae) csoport tagjai voltak eb-

ben a fürdőben dominánsak. Viszonylag magas relatív 

abundancia értékkel mutattuk ki továbbá a Sulfurovum, 

Shewanella, Pseudomonas, Actinomyces, Mycobacterium 

és Thiofaba nemzetségeket is. A TB2 termálfürdő esetében 

a Proteobacteria phylum szintén domináns volt, az 

Alphaproteobacteria és a Gammaproteobacteria osztály tag-

jait detektáltuk (2. ábra). Domináns nemzetségek ebben a 

termálfürdőben a Methylobacterium és a Pseudomonas vol-

tak, továbbá magas relatív abundancia értékekkel azonosí-

tottuk a Sulfurihydrogenibium, Shewanella, Mycobacterium 

és Actinomyces nemzetségeket is. 
 

 
2. ábra. A vízmintákból kimutatott phylumok NGS vizsgálatok segítségével 
Megjegyzés: A minták jelölései megegyeznek az 1. táblázatban feltüntetett jelöléssel 

Figure 2. Phylum-level distribution of amplicon sequencing reads in the water samples detected with NGS  
Note: Notations showed in Table 1. 
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Medencevizek mikrobiális közösségei 

Tenyésztéses vizsgálatok során a TB1 termálfürdő me-

dencevizeiben a Firmicutes és Proteobacteria phylumok 

voltak dominánsak, a Bacilli és Betaproteobacteria osztály 

tagjait sikerült legnagyobb számban tenyésztésbe vonni. 

Ez alól kivételt a 20 °C-os medence jelentett (PCU20_1), 

ahol főként az Alphaproteobacteria osztály képviselőit 

mutattuk ki. A TB2 termálfürdő medencéiben szintén a 

Proteobacteria phylum volt domináns az Alpha- és Gam-

maproteobacteria osztályok jelenlétéből adódóan. A TB1 

termálfürdő medencéinek jellemző baktérium nemzetsé-

gei: a Brevibacillus, a Bacillus, a Hydrogenophaga és a 

Rhizobium voltak, míg a TB2 termálfürdő esetében a Fer-

rovibrio, a Pseudomonas, a Rheinheimera, a Microbacte-

rium és a Porphyrobacter nemzetség volt domináns. 

A molekuláris vizsgálatok eredményei alapján mind-

két fürdő medencéiben a Proteobacteria phylum (kivéve 

a PCU38_2 mintát), azon belül az Alpha-, a Beta- és a 

Gammaproteobacteria osztályok jelentek meg a legmaga-

sabb relatív abundanciával, előfordulási arányuk azonban 

különböző volt az egyes medencékben. A tenyésztéses 

eredményekkel összehasonlítva a Hydrogenophaga, a 

Pseudomonas, a Rheinheimera, a Rhizobium, a Flavo-

nacterium, az Acidovorax, a Brevundimonas, a Shingo-

monas nemzetségeket NGS segítségével is kimutattuk. 

Kizárólag molekuláris módszerrel azonosítottuk a Sul-

furovum, a Thiofaba, a Methylobacterium, a 

Methyloversatilis, a Moraxella, a Cloacibacterium és a 

Sulfurihydrogenibium nemzetségeket, mint a baktérium-

közösségek fontos tagjait.  

Medencevizek higiénés vizsgálatainak eredményei 

Mikroszkópos sejtszám meghatározásának és a 

tenyésztéses, szabványos vizsgálatok eredményei 

A mikroszkópos sejtszámok – ahogyan az összes te-

lepszám értékek is – 1-2 nagyságrenddel magasabbak 

voltak a medencékben, mint a kútvizekben. A medencék 

magasabb sejtszám értékei a nyitás előtti (fürdőzők nél-

küli) minták esetében is megfigyelhetők voltak. A töltő-

ürítő üzemeltetésű medencék sejtszáma szintén maga-

sabbnak bizonyult a vízforgatásos medencékhez képest 

(2. táblázat). 

Az összes heterotróf csíraszám a 10% R2A és húspep-

ton agaron, valamint a Micrococcus, a S. aureus és a P. 

aeruginosa száma szintén minden esetben a töltő-ürítő me-

dencék vizében volt magasabb. Fekál coliform és Legio-

nella spp. baktériumokat nem mutattunk ki egyetlen min-

tából sem (3/a és 3/b táblázat). Az MSZ 13690-3:1989, az 

MSZ 15234:2012 és a 49/2015 (XI.6.) EMMI rendelet ha-

tárértékei szerint a PCU38_1 minta (TB1 fürdő) a Micro-

coccus és P. aeruginosa esetében azonban meghaladta a 

határértékeket. A P. aeruginosa száma szintén határérték 

feletti volt a PCIRC38_1 (TB1) és a PCIRC38_2 (TB2) 

medencék esetében. A kútvizek minden esetben megfelelő 

higiénés minőségűek voltak. 
 

2. táblázat. Mikroszkópos sejtszám meghatározásának eredményei 4 egymást követő hónap mintavételei során  
Megjegyzés: A minták jelölése megegyezik az 1. táblázatban feltüntetett jelölésekkel 

Table 2. Microscopic cell counts of the samples during the 4 months period  
Note: Notations are shown in Table 1. 

Minta jele Mikroszkópos sejt-

szám nyitás előtt, 1. 

nap 

Mikroszkópos sejt-

szám nyitás után, 2. 

nap 

Mikroszkópos sejt-

szám nyitás után, 3. 

nap 

Mikroszkópos sejt-

szám nyitás után, 4. 

nap  

 sejt/ml 

W1 1,5 × 104 1,1 × 104 5,9 × 104 2,7 × 104 

PCU38_1 5,9 × 105 3,9 × 106 5,1 × 105 2,4 × 106 

PCIRC38_1 2,0 × 105 2,8 × 105 8,6 × 104 3,8 × 105 

W2 4,8 × 103 5,5 × 104 6,2 × 103 3,9 × 103 

PCU38_2 1,9 × 106 2,9 × 106 9,8 × 105 1,9 × 106 

PCIRC38_2 2,7 × 104 2,0 × 106 4,5 × 105 7,5 × 105 

3/a táblázat. A vízminták higiénés vizsgálata során kapott eredményei  
Megjegyzés: A minták jelölései megegyeznek az 1. táblázatban feltüntetett jelöléssel 

Table 3a. Hygienic parameters of the water samples. NA: not applicable  
Note: Notations are shown in Table 1. 

Minta jele 
Mikroszkó-

pos sejtszám 

10% R2A 

médium 

Nutrient 

médium 

Fekál coli-

form szám 

Micro-coc-

cus szám 

Staphylo-

coccus au-

reus száma 

Pseudo-mo-

nas aerugi-

nosa száma 

Legionella 

spp. száma 

 sejt/ml TKE/ml TKE/100 ml 

W1 1,4 × 104 1,7 × 102 2,0 × 101 0 0 0 0 0 

PCU38_1 4,9 × 106 4,0 × 105 2,0 × 104 0 4 020* 18 80* 0 

PCU20_1 2,6 × 106 1,7 × 105 2,3 × 103 0 2 000 0 50 0 

PCIRC38_1 7,8 × 105 1,3 × 105 1,6 × 103* 0 76 0 15* 0 

W2 6,1 × 103 1,2 × 102 0 0 0 0 0 0 

PCU38_2 1,4 × 106 6,4 × 104 1,7 × 103 0 2 000 10 50 0 

PCU20_2 3,7 × 105 8,2 × 103 6,5 × 103 0 400 0 0 0 

PCIRC38_2 9,0 × 105 2,2 × 103 1,5 × 102 0 50 0 10* 0 

*Meghaladja a jelenlegi szabályozás szerinti határértéket 

*Exceeded the standard limit values 
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3/b táblázat. Határértékek az MSZ 13690-3:1989; az MSZ 15234:2012 szabványok és a 49/2015 (XI. 6.) EMMI rendelet szerint 
Megjegyzés: A minták jelölései megegyeznek az 1. táblázatban feltüntetett jelöléssel 

Table 3b. Standard limit values due to Hungarian regulation according to MSZ 13690-3:1989; MSZ 15234:2012  

and 49/2015 (XI. 6.) EMMI Order 
Note: Notations are shown in Table 1. 

Üzemeltetés 

típusa 

Határértékek 

 E. coli Micrococcus S. aureus P. aeruginosa Legionella 

 TKE/100 ml TKE/1000 ml 

Töltő-ürítő 100 2 500 20 50 100 

Vízforgatásos 1 250 1 2 100 
 

Taxon-specifikus PCR és multiplex PCR 

vizsgálatok eredményei 

Taxon-specifikus PCR módszerrel A. baumannii és L. 

pneumophila baktériumokat egy mintából sem mutattunk 

ki. A P. aeruginosa megtalálható volt a PCU38_2 meden-

cevíz mintában (ezt a baktériumot tenyésztéses 

vizsgálatokkal nagy számban mutattunk ki szinte minden 

medencéből (3/a táblázat)). Coliform baktériumokat 

mindkét 38  C-os töltő-ürítő medencében detektáltunk 

(PCU38_1; PCU38_2), míg a S. maltophilia a TB2 fürdő 

minden mintájában és a TB1 fürdő PCU38_2 medence 

mintájában volt jelen (4. táblázat). 

4. táblázat. Potenciális patogén szervezetek a két vizsgált budapesti termálfürdőben  
Megjegyzés: A minták jelölései megegyeznek az 1. táblázatban feltüntetett jelölésekkel 

Table 4. Potentially pathogenic bacteria identified from the two thermal baths in Budapest  
Note: Notations are shown in Table 1. 

Nemzetség Fürdő Vizsgálat Fajok 
Kockázati 

csoport 
Lehetséges betegség Medence típusa 

Acinetobac-

ter 

TB1, 

TB2 

NGS és 

tenyésztés 
johnsonii 2 Pneumónia CU* 

   baumannii 2 

Pneumónia, szepszis, 

meningitisz, húgyúti 

gyulladás 

CU 

Moraxella 
TB1, 

TB2 

NGS és 

tenyésztés 
osloensis 2 kötőhártya gyulladás CU és CIRC 

Cloacibac-

terium 

TB1, 

TB2 
NGS – 1 Húgyúti gyulladás CU és CIRC 

Stenot-

rophomonas 

TB1, 

TB2 

Taxon-

specifikus 

PCR 

mastophiila 2 
Pneumónia, endocar-

ditis 
CU és CIRC 

Pseudo-

monas 

TB1, 

TB2 

NGS, ta-

xon-speci-

fikus PCR 

és te-

nyésztés 

aeruginosa 2 

Bőrfertőzések, lágy-

szövetek gyulladása, 

húgyúti, gasztro-

intesztinális megbete-

gedések 

CU és CIRC 

   alcaligenes 2 Szepszis, endocarditis CU és CIRC 

   stutzeri 1 

Szepszis, légúti, 

húgyúti megbetegedé-

sek 

CU 

Legionella 
TB1, 

TB2 
NGS – 2 

Legionárius betegség, 

Pontiac láz 
CU és CIRC 

Staphylo-

coccus 

TB1, 

TB2 

NGS és 

tenyésztés 
aureus 2 

Bőrfertőzések, légúti, 

idegrendszeri megbe-

tegedések 

CU és CIRC 

Microbacte-

rium 
TB1 tenyésztés paraoxydans 1 

Hashártya gyulladás, 

katéterrel összefüggő 

fertőzések 

CIRC 

Brevundi-

monas 

TB1, 

TB2 

NGS és 

tenyésztés 
nasdae 1 

Pneumothorax, mell-

hártyagyulladás 
CU 

*CU-töltő-ürítő üzemeltetésű medencék, CIRC-vízforgatásos medencék 

* CU-charging-unloading systems; CIRC-recirculation systems 
 

Multiplex PCR vizsgálatokkal makrolid-reziszten-

cia géneket nem mutattunk ki, ESBL gének esetében 

pozitív eredményt a PCU38_1 töltő-ürítő medencében 

kaptunk.  
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A tenyésztéses vizsgálatok és az NGS 

eredményeinek összehasonlítása higiénés 

vonatkozásban 

A vizsgáló módszerek összehasonlításánál fontos fi-

gyelembe venni, hogy molekuláris módszer segítségével 

több taxon detektálására volt lehetőség, mint a tenyészté-

ses vizsgálatok során. Másrészről azonban az NGS segít-

ségével nemzetségek szintjén tudtuk meghatározni a bak-

tériumokat, míg a tenyésztés segítségével faji szintű infor-

mációhoz jutunk.  

A legtöbb potenciálisan patogén szervezetet tenyész-

téssel és NGS segítségével is azonosítottuk (4. táblázat). 

Mindkét termálfürdő esetében kimutattunk olyan baktéri-

umokat, amelyek összefüggésbe hozhatók humán eredettel 

(pl. bőrrel), azonban obligát kórokozókat nem, csupán né-

hány opportunista patogén baktériumot izoláltunk a me-

dencevizekből tenyésztéses módszerekkel. Ilyen opportu-

nista patogén pl. a Pseudomonas stutzeri (PCU38_1), az 

Acinetobacter johnsonii (PCU20_1; PCU20_2), az A. ba-

umannii (PCU20_2), a Brevundimonas nasdae (PCU20_1; 

PCU38_2), a Pseudomonas alcaligenes (PCIRC38_1; 

PCU38_2; PCU20_2), a Microbacterium paraoxydans 

(PCIRC38_1; PCU38_2), a P. aeruginosa (TB2 minden 

medencéjéből) és a Moraxella osloensis (PCU38_2; 

PCU20_2) (4. táblázat). Vizsgálataink alapján ezek előfor-

dulási aránya a fertőtlenítést nem alkalmazó töltő-ürítő 

medencékben volt nagyobb. Az NGS vizsgálatok azt mu-

tatták, hogy az opportunista patogének relatív abundanci-

ája (a Pseudomonas kivételével) minden mintában ala-

csony volt. 

NGS módszer segítségével mutattuk ki a medencékből 

a Moraxella és a Cloacibacterium nemzetséget, amelyek 

viszonylag magas relatív abundancia értékkel rendelkez-

tek. Tenyésztéssel a M. osloensis a TB2 fürdő töltő-ürítő 

medencéiben is jelen volt, a vízforgatásos medencékből 

azonban nem sikerült tenyésztésbe vonni. A Cloacibacte-

rium nemzetséget kizárólag NGS módszerrel azonosítot-

tuk, melyek a vízforgatásos és a töltő-ürítő medencékben 

egyaránt előfordultak. 

A fürdőző hatás és a medencék higiénés státuszának 

vizsgálata érdekében az NGS eredményeit 1% relatív 

abundancia alatt is megvizsgáltuk. Ebben az esetben szá-

mos olyan nemzetséget azonosítottunk, amelyek humán 

eredettel összefüggésbe hozhatók, mint pl. Dermabacter, 

Dermacoccus, Mobilicoccus, Kytococcus, Enterococcus, 

Staphylococcus (3. ábra). Ezek a baktériumok sporadiku-

san mindkét üzemeltetésű medencében előfordultak. Az 

Acinetobacter nemzetséget tenyésztéssel és molekuláris 

módszerrel is kimutattuk: az A. johnsonii a 20 °C-os töltő-

ürítő medencékben (PCU20_1; PCU20_2), az A. bauman-

nii baktérium pedig a TB2 termálfürdő töltő-ürítő meden-

céiben volt jellemző. 

A Microbacterium nemzetség (amelynek szintén van-

nak opportunista patogén képviselői) szintén jelen voltak, 

az M. paraoxydans baktériumot sikerült tenyésztésbe 

vonni a TB2 fürdő töltő-ürítő medencéjéből (PCU38_2) és 

a TB1 fürdő vízforgatásos medencéjéből (PCIRC38_1) (4. 

táblázat). 

KÖVETKEZTETÉSEK 
A fürdőzés napjainkban is népszerű tevékenység rekreá-

ciós, oktatási és rehabilitációs lehetőségei miatt (Neumann 

és társai 2001, Rapolineé és társai 2015). A közös fürdő-

zésnek azonban ismertek a mikrobiológiai kockázatai, 

ezért a fürdővizek mikrobiológiai vizsgálata a közegész-

ségügyben központi szerepet játszik (Vargha és társai 

2015). A medencevíz jól ismert közvetítő közeg külön-

böző betegségek terjesztésében (bakteriális fertőzések, pa-

raziták, illetve vírusok által okozott megbetegedések) 

(Rabi és társai 2007), habár fontos megjegyezni, hogy a 

vízzel közvetített betegségek száma világszinten alábe-

csült (Dale és társai 2010). Magyarországon kevés infor-

máció áll rendelkezésünkre fürdővíz eredetű megbetege-

désekkel kapcsolatban, a jelenlegi szabályozás a bakteriá-

lis szennyezettségre fektet hangsúlyt, holott ismertek 

egyéb kórokozók (pl. egysejtűek, vírusok), amelyek fürdő-

vízzel terjedve közegészségügyi kockázatot jelentenek 

(Vargha és társai 2015). 

Munkánk során két budapesti gyógyfürdő mikrobioló-

giai vizsgálatát végeztük el a kútvizektől a medencevize-

kig. Eredményeink alapján a kimutatott baktériumok fő-

ként a természetes mikroba közösség tagjai voltak, ame-

lyek fontos szerepet töltenek be a vízi ökoszisztémákban. 

Ezek a mikroorganizmusok anyagcsere sajátosságaik ré-

vén befolyásolják a vízminőséget, továbbá ezen mikrobák 

ismerete segít megérteni a prokarióták és a környezet kö-

zötti kapcsolatot (Valeriani és társai 2018). 

Mivel a kútvizek nincsenek kitéve külső hatásnak, sta-

bil bakteriális közösség alakulhat ki bennük. Feltehetően a 

kútvizek szulfát tartalmának köszönhetően mutattunk ki a 

W1 kútvízben olyan baktériumokat, amelyek a kén körfor-

galmában fontos szerepet töltenek be (Sulfurovum, 

Thiofaba). A termálforrások a folyamatos szulfid ellátás 

révén a kén-oxidáló baktériumok jellemző élőhelyei, ezen 

baktériumok jelenléte pedig meghatározó, a karbonát 

egyensúlyban betöltött szerepük miatt (Valeriani és társai 

2018). A Sulfurovum nemzetség a TB2 kútvizében szintén 

megtalálható volt, míg a kemolitoautotróf és termofil Sul-

furihydrogenibium kizárólag a 76 ºC-os W2 kútvízben volt 

jelen (3. ábra). A fertőtlenítést nem alkalmazó töltő-ürítő 

medencékben ennek a nemzetségnek magas relatív abun-

danciája volt megfigyelhető. 

Tenyésztéssel és NGS módszerrel is számos olyan bak-
tériumot mutattunk ki, amelyek vizes közegek jellemző tag-
jai, pl. Mycobacterium, Flavobacterium, Acidovorax, 
Methyloversatilis, Rheinheimera, Hydrogenophaga, Rhizo-
bium, Brevundimonas, Sphingomonas, Pseudomonas (Si-
korski és társai 2002, Busse és társai 2003, Kumar és társai 
2014, Szuróczki és társai 2016) (3. ábra). A Pseudomonas 
nemzetséget például dél-afrikai termálforrásokból szintén 
kimutatták molekuláris módszerrel, más (a Proteobacteria 
phylumba tartozó) nemzetségek mellett (Hydrogenophaga, 
Mycobacterium) (Tekere és társai 2015). Az NGS vizsgála-
tok számos esetben az úgynevezett “unclassified” (nem osz-
tályozható) taxonómiai szintet jelölték meg a nemzetségek 
esetében, amely felhívja a figyelmet arra, hogy a termálvi-
zek a tudomány számára eddig ismeretlen baktériumokat is 
tartalmazhatnak, ennek igazolására természetesen további 
vizsgálatok szükségesek. 
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3. ábra. A bakteriális közösségek összetételében bekövetkezett változások a kútvizektől a medencevizekig, figyelembe véve a fürdőző 

hatást 
Megjegyzés: A minták jelölése megegyezik az 1. táblázatban feltüntetett jelölésekkel  

Figure 3. Changes in the bacterial community structures from the wells to the pools highlighting the bathing effect 
Note: Notations are shown in Table 1. 

 

A kútvizekből a medencevizekbe érve a baktériumok új 

környezetbe kerülnek, ahol számos tényezővel kell szembe-

nézniük. Többek között a fürdőző hatás és a vízkezelés be-

folyásolja a baktériumok növekedését és megváltoztatja a 

bakteriális közösségeket. A tenyésztéses módszerekkel kap-

csolatban továbbá fontos megjegyezni, hogy a heterotróf 

mikrobák könnyen túlnőhetik a lassabban nővő társaikat. 

Feltehetően a fertőtlenítőszer adagolás hiányában a 

mikroszkópos sejtszám és összes heterotróf telepszám ma-

gasabb volt a töltő-ürítő rendszerű medencék esetében, 

mint a vízforgatással üzemelő medencékben, amelyeket 

folyamatosan fertőtlenítenek. A kútvizekhez képest azon-

ban minden medence mikroszkópos sejtszáma és összes 

heterotróf telepszáma magasabb volt. A mikroszkópos 

sejtszámokat a töltő-ürítő medencékben a nyitás előtti 

mintavétel során is jelentősen magasabbnak találtuk a víz-

forgatásos medencékhez képest, amely arra enged követ-

keztetni, hogy a medencék faláról származó biofilm is hoz-

zájárul az emelkedett értékekhez. Fontos azonban megje-

gyezni, hogy a fürdőzők száma, a medencék mérete, a víz-

hőmérséklet és egyéb külső környezeti hatások is befolyá-

solják a medencék vízminőségét. 

Munkánk során csupán néhány opportunista patogén 

baktériumot mutattunk ki az általunk alkalmazott módsze-

rekkel. Korábbi vizsgálati eredményeket tekintve a töltő-

ürítő medencék esetében változó, hogy mely paraméter 

okoz határérték túllépést, de számos esetben az Esche-

richia coli fekális indikátor szervezetnek köszönhető a me-

dencék nem megfelelő higiénés állapota (Vargha és társai 

2015). Közegészségügyi szempontból a fekális szennyező-

dés ad leginkább okot aggodalomra, mivel velük számos 

mikroorganizmus kerülhet a vizekbe. Míg a Micrococcus 

és a Staphylococcus a medencék túlterheltségére utalnak, 

addig a Pseudomonas és Legionella, mint úgynevezett 

technológiai indikátorok a biofilm jelenlétére engednek 

következtetni (Vargha és társai 2015). A TB1 és TB2 für-

dőben szabványos módszerekkel fekál coliform és Legio-

nella spp. szervezeteket nem mutattunk ki, a Micrococcus, 

P. aeruginosa és S. aureus szám a töltő-ürítő medencékben 

voltak magasabbak. A vízminőség (a PCU38_1; 

PCIRC38_1 és PCIRC38_2 medencék kivételével) a hazai 

szabályozás szerint megfelelő higiénés állapotúnak bizo-

nyult. Feltehetően a töltő-ürítő rendszernek, a PCU38_1 

medence esetében pedig a medence túlterheltségének volt 

köszönhető a határértéket meghaladó Micrococcus szám. 

A magasabb P. aeruginosa a töltő-ürítő PCU38_1 és a víz-

forgatásos 38 °C-os medencékben pedig biofilmek jelen-

létére utal. A mintavételek során biofilm mintákat nem 

gyűjtöttünk, mivel vizsgálataink elsődleges célja a termál-

fürdők vizsgálata, a kútvizek összehasonlítása a medence-

vizekkel volt. 
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Számos tanulmány fókuszál medencevizek vizsgála-

tára, amelyek során a vizsgált medencevizekben a P. aeru-

ginosa, S. aureus, S. epidermidis, Klebsiella pneumoniae, 

Enterococcus faecalis és a Micrococcus szám meghaladta 

a határértékeket szabványos módszereket alkalmazva 

(Papdopoulou és társai 2008, Agbagwa és társai 2012, 

Amala és társai 2016). Munkánk során ezeket a baktériu-

mokat többnyire mi is kimutattuk a medencevizekben (P. 

aeruginosa, coliformok és S. aureus). A Micrococcus 

nemzetségnek számos opportunista patogén tagja ismert, 

pl. M. luteus, amelyet korábban oligotróf közegekből tör-

ténő tenyésztéssel kimutattak és képes nozokomiális fertő-

zéseket okozni (Yang és társai 2001). 

Kevés információ áll rendelkezésünkre termálfürdők 

molekuláris módszerekkel történő higiénés vizsgálatára vo-

natkozóan. Egy esettanulmány Eritrea termálforrásait vizs-

gálta, ahol a termálvizeket rekreációs céllal használják a für-

dőzők. NGS segítségével főként a Proteobacteria és Fir-

micutes phylum, nemzetségeket tekintve pedig Pseudo-

monas, Bacillus, Legionella, Acinetobacter és Moraxella 

fordultak elő (Maruyama és társai 2018). Munkánk során a 

Moraxella nemzetséget mi is kimutattuk NGS segítségével, 

azonban kizárólag a medencevizekből, így feltételezhetően 

emberi eredettel hozható összefüggésbe a medencevizekben 

történő megjelenése. Továbbá sikerült tenyésztésbe vonni a 

M. osloensis baktériumot, amely szintén képes fertőzést 

okozni, korábban klinikai mintákból izolálták a mikrobát 

(Maruyama és társai 2018, Shah és társai 2019). Vizsgála-

taink során több olyan baktériumot azonosítottunk, amely 

összefüggésbe hozható valamilyen megbetegedéssel. Az 

Acinetobacter nemzetséget, amelyről ismert, hogy számos 

opportunista patogén képviselője van, munkánk során NGS-

sel és tenyésztéses módszerrel is kimutattuk. Két képviselő-

jét sikerült tenyésztésbe vonni: az A. johnsonii baktériumot, 

amely a humán bőr mikrobióta természetes tagja, azonban 

immunszupresszált egyéneknél képes fertőzést okozni (Sei-

fert és társai 1993) és az A. baumannii baktériumot, amely 

a légzőszervrendszert kolonizálja, továbbá bőrön, kiválasztó 

és gasztrointesztinális szervrendszerben is előfordul, no-

zokomiális fertőzésekért lehet felelős (Hakyemez és társai 

2013). Ezeknek a baktériumoknak az előfordulási aránya 

alacsony volt az általunk vizsgált medencékben, tenyésztés-

sel a TB2 fürdő 20 °C-os töltő-ürítő medencéjéből mutattuk 

ki (PCU20_2). Megbetegedésekkel szintén összefüggésbe 

hozható a tenyésztéssel kimutatott Microbacterium para-

oxydans, amely képes nozokomiális fertőzést okozni im-

munszupresszált egyéneknél (Laffineur és társai 2003, Cho-

rost és társai 2018). 

A legtöbb azonosított opportunista patogén a 2-es koc-

kázatú csoportba tartozik, előfordulásuk főként a töltő-

ürítő rendszerű medencékre volt jellemző, míg 1-es kocká-

zati csoportba tartozó baktériumot csekély mértékben mu-

tattunk ki. A széles spektrumú β-laktamáz (ESBL) gének 

a töltő-ürítő medencékben szintén humán eredettel össze-

függésbe hozható mikrobák jelenlétére utalnak, beleértve 

a patogén és fakultatív patogén mikrobákat is. Mindezek 

pedig arra engednek következtetni, hogy a töltő-ürítő me-

dencék üzemeltetése és vízkezelése nem alkalmas a köz-

egészségügyi szempontból problémát jelentő mikroorga-

nizmusok eliminálására.  

A hagyományos fertőtlenítőszerek klór-alapú szerek, 

azonban ismertek úgynevezett alternatív fertőtlenítési eljá-

rások is pl. bromid, ózon, UV, hidrogén-peroxid alkalma-

zása. Ezek az eljárások általában magasabb költségekkel 

járnak és speciális üzemeltetéssel használhatók, sokszor 

önmagukban nem is elegendőek, hanem egyéb kiegészítő 

eljárásként alkalmazhatók a vízminőség javítása érdeké-

ben (Kruithof és társai 2007, Holmgreen 2012). Magyar-

országon is rendelkezésre állnak alternatív fertőtlenítési el-

járások, egységes szabályozás az alkalmazott fertőtlenítő-

szerekkel kapcsolatban azonban jelenleg nem ismert, az 

üzemeltetők maguk választják ki a fertőtlenítőszereket és 

határozzák meg a fertőtlenítési eljárásokat. Mindenesetre 

a megfelelő vízkezelés kulcsfontosságú, mivel azáltal a 

fürdővíz közvetítette közegészségügyi kockázatok csök-

kenthetők (Vargha és társai 2015). 

A megfelelő mikrobiológiai vízminőség fenntartásá-

hoz a medencéket üzemeltetőknek követniük kell a szabá-

lyozásban és műszaki, módszertani leírásokban szereplő 

szabályokat, útmutatásokat, azonban fontos megjegyezni a 

fürdőzők felelősségét is, hogy a közfürdőkben a megfelelő 

tisztálkodási előírásokat kövessék. Ezek nemcsak a víz 

szemmel látható tisztaságához szükségesek, hanem a fer-

tőzések elkerülése érdekében is.  

ÖSSZEFOGLALÁS 

Munkánk során két termálfürdő mikrobiológiai vizsgálatát 

végeztük el tenyésztéses és molekuláris módszerekkel az 

ökológiai megközelítéstől a higiénés aspektusokon át. Az 

eredmények azt mutatták, hogy a kútvizekben főként a ter-

mészetes mikrobaközösség tagjait sikerült kimutatni, míg 

a medencevizekben a különböző külső hatásoknak és a für-

dőzők hatásának köszönhetően egyéb, nem kútvíz eredetű 

mikroorganizmusok is megjelentek. A medencevizek víz-

kezelése, a medencék üzemeltetése hatással van a vízmi-

nőségre: higiénés szempontokat figyelembe véve a vízfor-

gatásos medencék bizonyultak hatékonyabbnak a töltő-

ürítő rendszerű medencékhez képest. 

Munkánk során elsőként sikerült feltárni a termálfür-

dők mikrobiális közösségét, figyelembe véve a fürdőzés és 

a vízkezelés hatását. A biofilmek vizsgálata minden bi-

zonnyal hozzájárulna a teljesebb összképhez a mikrobiális 

diverzitás kapcsán, ezek a fajta vizsgálatok lehetnek a kö-

vetkező lépések munkánk folytatásához. 
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