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BEVEZETES

A kettes tipusu sertés circovirus (porcine circovirus
type 2, PCV2) altal kivaltott megbetegedések az elmult hidsz
évben sulyos gazdasagi karokat okoztak a nagylzemi
sertéstelepeken. Ezek kézil a betegségek kézll a valasztott
malacok circovirus okozta sorvadasa a legjelent6sebb, de a
virust tébb mas tinetegylttes hatterében is kimutattak. A
PCV2-t els6ként Kanadaban azonositottak és a virus ezt
kdvetben gyorsan elterjedt, mara az egész vilagon jelen van.

A virus a dezoxiribonukleinsav tartaimu (DNS-)
virusoktél nem megszokott, igen magas mutaciés rataval
rendelkezik, ami a genetikai sokszinliségében mutatkozik
meg. Egy igen heterogén virusfajrél van sz6, amely az utébbi
hét-nyolc évben a kezdetben jellemzé  nagyfoku
valtozékonysag utan egyre inkabb a genetikai beszlkullés
jeleit mutatja. Ez a jelenség arra enged kovetkeztetni, hogy a
PCV az uj fajhoz, vagyis a sertéshez torténd adaptacidjanak
befejezéséhez kozeledik. Ezt a természetes folyamatot
azonban a néhany éve indult vakcinazasok
megvaltoztathatjak, és Uj menekilési iranyba terelhetik a
PCV2 evoluciodjat. A virus egyik rezervoar fajanak tekintheté
vaddiszné fert6zottsége is befolyasolhatja ezt, féként olyan
helyeken, ahol a nagylzemi sertéstartas nem a szigoru
szabalyok betartasaval mikoddik, azaz kozvetlen vagy
kdzvetett jarvanytani kapcsolat alakulhat ki a hazi és a vadon
él6 sertések kozott.

A circovirusokat a névényi nanovirusokkal k6zds 6stdl
szarmaztatjak, de ismert, hogy egy olyan fehérje szakaszt is
hordoznak, ami az allati eredetl calicivirusok egyik fehérje
részletével mutat erés homologiat. Erre alapozva azt
feltételezik, hogy az utdbbi virusok is szerepet kaphattak a
circovirusok létrejéttében. Annak magyarazatara, hogy hogyan
kerdlt a virus a névényekbdl az allatokba, illetve a calicivirus



szakasz hogyan épulhetett be a genomba, szadmos elmélet
létezik. Azokra a kérdésekre azonban, hogy az allatokban
hogyan valtozott a circovirus, hogyan jutott el a sertésbe,
—ami hosszu ideig az egyetlen circovirussal rendelkezé nem
madarfajként volt ismeretes— és mely allatfaj lehetett a hid a
madarak és sertések kozott, a vélasz még ismeretlen.
Munkank célja az volt, hogy valaszokat taldljunk a sertés
circovirus  evolucidjaval kapcsolatos egyes alapvetd
kérdésekre.

A feltett kérdéseinket harom nagy egységbe foglalva
mutatom be:

o Kbzép-Eurdpabdl Szarmazod sertésmintak
circovirusainak genetikai vizsgalata
A térségbdl gyUjtétt circovirusok genetikai vizsgalata és
Osszehasonlitasa az ugyanebbdl a foldrajzi régiobdl
szarmazo6, 2007 elétti szekvenciakkal, illetve a vildg mas
térségeiben megtalalhaté virusokkal. A vizsgalat célja az volt,
hogy megallapitsuk, a virus genetikai allomanya milyen
valtozasokat mutat, valéban  genetikai  beszlkullés
tapasztalhato-e, és a bevezetett vakcinazasok milyen hatassal
vannak a virus valtozékonysagara.

e Ragcsalok szerepe a circovirusok fenntartasaban és

a) Természetes él6helyekr6l befogott ragcsaldk
vizsgalata circovirus kimutatasa céljabdl. A sertéstelepekrél
gyljtott egerek és patkanyok vizsgalatatdl azt vartuk, hogy
bennik sertés circovirust sikertl kimutatni, illetve taldlunk a
ragcsaldkra jellemz6 ,sajat” circovirust. A feltételezett 6s
keresése miatt vizsgaltunk olyan ragcsaldkat is, amelyek
sertésektél figgetlen helyrdl szarmaztak.

b) Laboratoriumi kisérlet egerekkel a virus terjedésére és
valtozdsara nézve. A kisérletek soran az egerekben a virus



megtelepedése mellett a virusszaporodast és a sertésektdl
faggetlen virusterjedés lehetéségét vizsgaltuk, azzal a
szandékkal, hogy az allatrél-allatra terjed6 virusokban esetleg
fellépd genetikai valtozasokat is mérjuk.

o Circovirusok kimutatasa eddig nem vizsgalt fajokban

A kozds, akar hipotetikus genetikai 8s megtalalasa fontos
célkitlizésink volt, ehhez mas fajokban esetlegesen
megtalalhaté  circovirusok  telies = genomszekvencigjat
igyekeztink meghatarozni. Tekintettel arra, hogy korabban
mar irtak le circovirusszer(i szekvenciakat vizmintakbdl és
arra, hogy a sertés takarmanyok halakbdl szarmazé
fehérjekiegészitbket tartalmazhatnak, kézenfekvd volt, hogy
halakat, kétéltlieket és hill6ket vizsgaljunk.



ANYAG ES MODSZER
Mintak szarmazasa

A kdzép-eurdpai mintagy(jtés soran Magyarorszag 20,
Romania 13, Szerbia 7 és Horvatorszag 28 telepérdl érkeztek
sertés szervek, Lengyelorszagbdl pedig 6sszesen 14 teleprél
kaptunk tisztitott DNS-t. Erdélybél a hazi sertések mellett 842
db vaddiszné minta érkezett, amelyek harom kilénb6zé
vadaszidényben kerlltek begydijtésre (2006/2007, 2007/2008
és 2010/2011) Erdély megyéibdl.

Két, egymastdl fliggetlen, magyarorszagi, PCV2-vel
fert6zott sertésteleprél szarmazott 20 egér (Mus musculus és
Mus agrarius) és 21 vandorpatkany (Rattus norvegicus). Az
egerekben lévé virusok 6sszehasonlitasa céljabdl az egyik
sertésteleprél szarmazo 10 sertés horgdkordli nyirokcsomé és
tiidé mintait is analizaltuk. Osszesen 25, sertésteleppel illetve
PCV2-vel Osszefliggésbe nem hozhaté teriletrél szarmazoé
sarganyaku erdei egérbdl (Apodemus flavicollis), haziegérbél,
mezei pocokbdl (Microtus arvalis), szarmazé DNS mintat is
vizsgaltunk.

A virus ragcsalékban valé terjedését és valtozasat
vizsgalo kisérlet soran 6sszesen harminc, egyenként 21-24 g-
0s CRL: NMRI BR, 6 hetes néstény fehér egeret hasznaltunk.

Kulonb6z6é helyrél és id6bdl szarmazé mintakat
vizsgaltunk meg circovirusok jelenlétére, amelyek kozott 74
hillé és kétéltl, valamint 63 hal és egy halliszt minta volt.
Miutan a vizsgalt mintak koézidl marna ivadékokbol (Barbus
barbus) sikerilt (nem PCV2) circovirus DNS-t kimutatnunk,
tovabbi 18 marnat vizsgaltunk. A 2011-es év soran a balatoni
les6harcsak (Silurus glanis) szokottnal nagyobb meértéki
pusztulasa kapcsan szintén felmerdilt a circovirusok jelenléte.
A Nemzeti Elelmiszerlanc-biztonsagi Hivatal
Allategészségiigyi Diagnosztikai Igazgatésagan (ADI) a virust



kimutattdk és ezeket a pozitiv mintakat rendelkezéslnkre
bocsétottak.

Egy allattarté teleprdl novendék szarvasmarha
vérsavd mintakat kaptunk. A PCV2 pozitiv hizésertésekkel
k6z6s istalloban tartott ndvendék allatoknal nyalkas-véres
hasmenés volt megfigyelhets. Az ADI vizsgélata alapjan a
szarvasmarhak virusos hasmenését okozo virust nem sikerdlt
kimutatni az allatokbdl.

A mintak feldolgozasa, circovirusok kimutatasa és
elemzése

A mintdkbdl minden esetben tisztitottunk nukleinsavat,
aminek a felsokszorozasahoz leggyakrabban konvencionalis
PCR-t hasznaltunk. Ezen kivlil mennyiségi meghatarozasra
valés idejii PCR-t és kevés templat esetében (illetve a
circovirusok szélesebb korének kimutatasara) fészkes
(nested) rendszereket is alkalmaztunk. A PCR-hez irodalmi
adatok alapjan, illetve sajat tervezésl primereket is
hasznaltunk. Az amplifikalas megkoénnyitése céljabdl
izotermikus korkoérés DNS sokszorositast (gordulé kords
amplifikalast) is hasznaltunk.

A PCR termékeket szekvenalassal ellendriztik, és a
szekvenciakat egymassal, illetve GenBankban elérhetd
adatokkal hasonlitottuk 6ssze. A Lasergene MEGA 5 és 5.2
program hasznalataval keészitettiink filogenetikai fat. A teljes
virusgenom szekvenciakat a CAP3 program, a BioEdit
Sequence Aligment Editor 7.0.5.3 verzid, illetve a Lasergene
MEGA 5 és MEGA 5.2 program segitségével készitettik el. A
szarmaztatott aminosav sorrend meghatarozasahoz is a
Lasergene programcsomag és a GenBankban fellelhet6
adatok voltak segitséglinkre. A szekvenciak
Osszehasonlitasanal a BioEdit Sequence Alignment Editor
7.0.5.3 verzi6 pairwise alignment programjat, a sequence



identity matrix programot, valamint a tavolsagi analizishez a
Lasergene MEGA 5.2 distance matrix programjat hasznaltuk.
A filogenetikai analizist altalaban Neighbor-Joining modszerrel
végeztik, a kdzép-eurdpai szekvenciak esetében emellett a
Maximum Likelihood analizist és Tamura analizist is
elvégeztik, hogy az eredmények Osszevetésével a lehetd
legpontosabb elemzést tudjuk nyujtani. A statisztikai
elemzésekhez az R for Windows 2.12.0 programcsomagjat
hasznaltuk, és ezen belll a Pearson’s Chi-négyzet tesztet. A
rekombinaciokat az RDP v.3.44. program segitségével
vizsgaltuk 6 kuldnb6z6 eljarassal és az Altalanos
beallitasokkal. A nukleinsav vizsgalata mellett
szovettenyésztéssel, indirekt immunfluoreszcenciaval és
immunhisztokémiaval is térekedtiink a viruskimutatasra.



EREDMENYEK
PCV2 genetikai valtozasa

Ko6zép-Eurépat érinto felmérés

Az 1. tablazat tartalmazza a Koézép-Eurdpabdl
szarmazd mintak  vizsgalatanak eredmeényeit. Az
o6sszehasonlité analizishez a GenBankbdl és Csagola Attila
korabbi vizsgalatai soran nyert tovabbi teljes
genomszekvenciakat is megvizsgaltunk.

1. tablazat: A PCV2 elé6fordulasa K6zép-Eurépabdl
szarmazoé mintakban

Magyaro. Romania Szerbia Horvato. \ Lengyelo.
Telepszam 13 7 29 14

PCVv2 12 6 25 6

pozitiv

szekvencia 3 5 22 2

Azt a telepet tekintettiik pozitivnak, ahol legalabb egy pozitiv
allatot talaltunk.

A PCV2 esetében a genotipusokra vonatkozé definicio
alapjan a virus harom genotipusra oszthaté: PCV2a, PCV2b
és PCV2c. A PCV2a és PCV2b esetében is a genotipuson
belll tébben is alcsoportokat (szubtipusokat) hoztak létre. A
2007-ben Olvera és mtsai. altal elvégzett csoportositas
tekinthetd a legszélesebb korben elfogadottnak. Eszerint a
PCV2b genotipust harom alcsoportra (1A, 1B, 1C), mig a
PCV2a genotipust 5 alcsoportra (2A, 2B, 2C, 2D, 2E)
osztottak. A kinai kutatok altal javasolt PCV2d és PCV2e
genotipusok léte vitatott. A dolgozatban ezeket PCV2b 1C
(PCV2d) illetve PCV2a (PCV2e) néven jeldltem.



A mintak vizsgalata soran PCV2c genotipust nem
tudtunk kimutatni.

Az egyik horvatorszagi eredetli virus a PCV2a
genotipusba tartozik, ezen belll is a 2D szubtipushoz. A
masik két kivétel 2009-b6l szarmazd horvatorszagi PCV2,
amelyek egyik genotipusba sem sorolhaték. Az altalunk
meghatarozott és egy ide sorol6dd kinai szekvencia elemzése
azt mutatta, hogy ezekben a virusokban a kapszidfehérje
egyedi végz6dési. A fehérje a szokasos 233 as helyett 234 as
méret(i, ami a PCV2b 1C (PCV2d) -szubtipus virusaira
jellemzé.

A Kbzép-Eurdpabdl szarmazéd virusok esetében a
besorolas alapjan a PCV2b 1A szubtipus a dominans. Ide
Osszesen 28 virust soroltunk be. Két virus a filogenetikai fan
nem volt ide sorolhatd, am a rokonsagi viszony tekintetében
mégis ide tartoznak.

A PCV2b 1B csoportba sorolt a program 1
lengyelorszagi, 2 hazai és 2 horvatorszagi genomot. Egy
szerbiai sertés circovirus a PCV2b 1C (PCV2d genotipus)
szubtipusba sorolodott. Errdl a csoportrél azt feltételezik, hogy
az ide tartozoé virusok patogenitasa magasabb, mint az egyéb
genotipusba soroltaké. Ezek kozott a virusok kozott van olyan,
amelynek a kapszidgénjén az 1035. nt kiesett, és emiatt a
kapszid fehérje aminosavainak a szama eggyel nétt.

Uj csoportként szerepel a PCV2a genotipuson belil
helyez6dé PCV2a (PCV2e). A leiras szerint ide 2006 el6ttrél
szarmazo kinai szekvencidk tartoznak, ennek ellenére tébb
2009 utani szekvenciat is ebbe a csoportba tudtunk besorolni.
A PCV2a szubtipus ebbdl a csoportbdl agazik el, a tavolsagi
matrix alapjan is ez a csoport inkabb a PCV2a genotipus
tagja, mint 6nallé genotipus.

A PCV2c-vel egy agon helyezédik egy eddig nem
emlitett csoport. A szekvenciakat tekintve ide harom csoport
virusai tartoznak: az els6 csoportba olyanok, amelyek rokona



a PCV2a 2E csoport, de a Cap-fehériegn a PCV2b-re
emlékeztetd motivumok vannak. A masik csoport olyan
virusszekvenciakat foglal magaba, amelyek a PCV2b 1C
(PCV2d) szubtipussal egyezd kapszidokat tartalmaznak. A
harmadik csoportban a kapszid 233 as hosszu, és a genom is
1767 nt.

Erdélybdl szarmazé PCV-ok vizsgalata

Részt vettlink erdélyi mintadk circovirus tartalmanak
felmérésében és filogenetikai vizsgalataban is. Ennek az
eredményét a 2. tablazat tartalmazza.

2. tablazat: Erdélybél szarmazoé hazi és vaddisznék
circovirus szekvenciainak eredményei.
PCV1 PCV2a

Vaddiszn6

Hazisertés
Az A, B, C az Olvera és mtsai. (2007) altal javasolt
szubtipusokat jeldlik.

Erdélyben a PCV2 jelenléte a sertésallomanyok
minimum 65 %-at érinti. A vaddiszndék kérében azonban a két
vizsgalt vadaszati idény kozott a virus jelenlétének a
csokkenését lehetett kimutatni.



Sertés circovirusok kapcsolata mas allatfajokkal

Ragcsalok vizsgalata

A PCR eredmények alapjan a sertéstelepektdl
fuggetlenul gyQjtétt ragesalok mintai negativnak bizonyultak
mind sertés, mind pedig eddig ismeretlen, mas circovirusokra.

A  sertéstelepeken  gy(jtoétt  ragcsalok  kozott
ugyanakkor szamos mintaban PCV2-t tudtunk kimutatni.
Osszesen 13 egérben és 5 patkanyban azonositottunk
circovirust, ez vizsgalt egerek 65,0 %-a, a patkanyok 23,8 %-
a. A vagohidrdl szarmazo egészséges sertések 80 %-aban
lehetett kimutatni a virust.

Az MCV1—MCV2 primerpar sertés circovirus
specifikus, kordbbi tapasztalataink alapjan egy érzékeny, jél
mik6édé PCR rendszer része. A ragcsalé mintak esetében
azonban <csak 6 esetben kaptunk egyértelmli és
szekvenciaanalizishez is megfelel6 eredményt. A fragmentek
egyértelmien PCV2b genotipusba sorolhaté virusgenomok
darabjai voltak, azonban ezen a konzervativ szakaszon is
voltak eltérések.

Az egérkisérlet soran a nulladik passzazs egerei az
exterminalas utan PCV pozitivhak bizonyultak. Az els6 egér
passzalas utan azonban mar nem sikertlt virust kimutatni
gPCR segitségével.

Szarvasmarha vérsavo vizsgalati eredmények

Mindharom szarvasmarha és a teleprél érkezett sertés
mintak is pozitivak voltak PCV2-re. A teljes genom PCR is
sikeres volt a 2. sz. szarvasmarha vérsavd esetében. A
viruson t6bb olyan helyet is azonositottunk, ahol a szekvencia
nem egyértelm(. A genomon két helyen két nt is kzel azonos
gyakorisaggal fordult el6. A parhuzamosan megjelené nt-ok
kozil az egyik minden esetben az volt, amelyik a telepen a
sertésekben jelen lévé virusban is megtalalhaté volt. A



szarvasmarhaban és a sertésben jelen lév6 circovirusok
kozotti nt eltérések as valtozassal is jarnak, a Rep-fehérjén 1,
a Cap-fehérjén pedig 4 as is valtozik. Az eredetinek tekintett
sertésben kimutatott PCV2-t8l kilénbdz6 virus megtalalhatéd
mashonnan szarmazo6 sertések PCV2 virusai kézott és PCV2b
1A tipusu.

Halak, hiillék és kétéltiiek vizsgalati eredményei

A hlll6k és kétéltlek vizsgalata negativ eredménnyel
zarult. Circovirus DNS-t nem tudtunk belSlik kimutatni.

A halak kdzul a marnakban 8 esetben azonositottunk
circovirust (BaCV) az 4&ltaldnos circovirus kimutatdsara
hasznalt PCR rendszerrel. Mind a 8 esetet meg tudtuk
erésiteni az altalunk tervezett diagnosztikai primerparral is. A
hat lesS6harcsabdl harom esetében lehetett circovirust
kimutatni.

Marnak esetében a szekvencia meghatarozas
eredményeként két teljes, Uj virusgenom nukleotid sorrendjét
hataroztuk meg. Mindkét virusgenom 1957 bazist tartalmaz,
94,7 %-ban egyeznek meg. LesBharcsaknal is két esetben
hataroztuk meg a kimutatott virus (CfCV) teljes nukleotid
sorrendjét. A két genom 1966 nt méretli, egymasra 99,4 %-
ban hasonlitanak. A két CfCV és a két BaCV esetében is
megtalalhaté a circovirusokra jellemzé replikacids fehérjéket
kodolo nyilt olvasasi keret (ORF) 1. Az ORF2 a kapszidfehérje
kodolasaért felel6és, a negativ szalon talalhatd. Mindkét
halfajpdl szarmazdé virusnal tovabbi két ORF-et s
azonositottunk, ezek szerepe jelenleg nem ismeretes.

A filogenetikai analizis elvégzése soran sajat
virusszekvenciainkat a GenBankban megtalalhaté
reprezentativ circovirus és cyclovirus mintakkal hasonlitottuk
Ossze. A halak virusai minden kétséget kizaréan circovirusok,
de egyik eddig ismert circovirus csoporthoz sem tartoznak,
onallé viruscsoportot alkotnak. A kapszid as analizis alapjan a



négy, halban azonositott circovirus (BaCV1, BaCVv2, CfCV1
és CfCV2) kbézbsen, egy jol szeparalt agon helyezddik. Ez az
ag a korabban ismert circovirusoktdl is elkilonuld csoportot
alkot, bar kétség kivil a Circovirus genuson belul.



OsszEGZES
A PCV2 genetikai valtozasai

A PCV2a genotipus teljes egészében visszaszorulni
latszik, mind Kézép-Eurdpaban, mind a vildag mas részein. A
2007 utani idébdl szarmazé 278 szekvencia kdzll
minddsszesen 29 tartozott ide.

Az éltalunk szekvendlt virusok tdbbsége a PCV2b 1A
szubtipusba tartozott, megerdsitve azt a korabbi elgondolast,
hogy a virus genetikai anyagara a besziikullés jellemzé.
Korabbi  vizsgalatok ezt a csoportot tartotta a
legesélyesebbnek a szélesebb korl( elterjedésre és Kozép-
Eurépa vonatkozasaban ez beigazolédni latszik. A teljes
adatbazisunk alapjan ez a dominancia felborulni latszik és
eltolodik a PCV2b 1C szubtipus felé. Feltételezéslink szerint a
vakcinazasok modositottak a  természetes  evolucios
folyamatokat, valészinlleg a PCV2b 1C szubtipus is ezért
kezdett erételjesebben terjedni, kdnnyebben attérve a
vakcinak altal kivaltott védelmet. Ebben a csoportban a
kapszid génen egy delécid kovetkezett be, és emiatt az
aminosavak szama eggyel nétt. Ez a varians a vakcinazas
elterjedésével valt tomegessé.

A PCV2a (PCV2e) csoport a filogenetikai analizisek
alapjan a PCV2a genotipusbdl agaznak el. A tavolsagi matrix
alapjan is ez a csoport inkabb a PCV2a genotipus tagja, mint
Onallé genotipus. A PCV2a 2B és 2C szubtipusok kozelebbi
rokonok, mint a szubtipusok altalaban, a paronkénti
Osszehasonlitas és a tavolsagi matrix eredménye alapjan is ez
allapithaté meg. Mindezek alapjan azt javasoljuk, hogy a
hagyomanyok megtartasa miatt a PCV2a 2B és 2C maradjon
onallé két szubtipus, azonban a PCV2a (PCV2e) helyett a
PCV2a 2F lenne a helyesebb megnevezés.



A PCV2b 1C (PCV2d genotipusnak mondott) virusok
onallé genotipusként valé emlitése vitakat keltett, sokak
szerint ezek a virusok is a PCV2b genotipus tagjai. Az altalunk
elvégzett vizsgalatok alapjan sem igazolhatd, hogy ©6nallé
genotipusok, hisz egy &agon helyez6dnek a PCV2b 1C
szubtipussal mindhdrom analizis alapjan. A tavolsagi matrix
alapjan is kitlinik, hogy sokkal kézelebbi rokonok, mint a tébbi
genotipus egymassal, vagy a genotipuson belll a szubtipusok
egymassal. Ennek az eredménynek az alapjan a PCV2d
genotipus megnevezés nem tlinik helytallénak.

Lehetséges PCV2 6s6k keresése

A ragcsalokrol feltételeztik, hogy koztik lehet az egyik
lehetséges 6s gazdafaj. Munkank soran ezt bizonyitani nem
tudtuk. A kimutatott virusok esetében egyetlen esetben sem
tudtuk megkérddjelezni a sertés eredetet. A pozitiv mintak
szekvenciaanalizise soran csak PCV2b-t talaltunk.

A sertéstelepekkel Osszefliggésbe hozhato
ragcsalokbél a PCV2 kimutatasa sikerrel jart, a vilagon
elséként sikertlt laboratériumi  koérdlményektdl fliggetlendl
igazolni azt, hogy a ragcsalok a természetben s
fert6zédhetnek circovirussal és a virust hordozzak is. Korabbi
allatkisérletek alapjan kimutattak, hogy az egerek duritik a
virust. igy feltételezhetd, hogy a telepeken is fenntarthatjak a
fertézést, esetleg a sertéseket is fertézhetik.

A ragcsalo eredeti circovirus amplikonok mindegyike
a PCV2b genotipusba tartozott, akarcsak a sertéstelepen é16
sertésekben. Az Osszehasonlitds soran a virus konzervativ
részérdl kapott szekvencidk alapjan megallapitottuk, hogy az
egér eredetl virusok kdzott eltérés mutatkozott.

A szarvasmarhak esetében sajat circovirus nem
ismert. Sikeresen mutattunk ki  PCV2-t ndvendék
szarvasmarhak vérsavoiban. Az allatok PCV2-vel fert6zott



sertéstelepen élnek. A szekvenciaanalizis soran bizton
allithatd, hogy a szarvasmarhakbdl is kimutatott virus PCV2b,
ami a telepen él6 sertésekben kimutatottal szinte teljes
egészében megegyezik genetikailag. Ugyanakkor tdbb ponton
olyan nt mutacidkat azonositottunk, amelyek alapjan felmertlt
a gyanu, hogy a virusok szaporodnak a szarvasmarhaban.
Mindkét szarvasmarhaban kimutatott virus PCV2b 1A
szubtipusunak bizonyult.

A feltételezett 6s keresését tovabbi gerinces fajokra is
kiterjesztettik. Két halfajpdél (marna és les6harcsa) is
sikeresen mutattunk ki circovirusokat, amelyek mind genetikai
sajatossagaik, mind filogenetikai vonasaik  alapjan
egyértelmiien a Circovirus genusba sorolhatéak. A marnabdl
kimutatott virus az elsd halbdl kimutatott circovirus. Bar
jarvanytani szempontbdl fontossagat igazolni nem tudjuk ma
még, de az el6szor kimutatott szekvenciak olyan ivadékokbdl
szarmaztak, amelyek a keltetében pusztultak el, és mas
korokozét kimutatni nem tudtak bel8lik. A circovirusokrol
ismert, hogy er6sen immunszuppresszivek. A les6harcsak
esetében a megbetegedés hatterébdl csak circovirust lehetett
kimutatni, de nem bizonyitott, hogy barmilyen problémat
okozott a virus. Egy immunszuppressziv virus azonban féleg
az ivasi idészakban az egyébként is gyenge immunrendszeri
allatok  esetében szerepet jatszhat a  betegségek
kialakulasaban és lefolyasaban.

A halakbdl kimutatott circovirusok szerepe a PCV-k
evolucios folyamataiban, mint esetleges circovirus 6sék, nem
igazolhatd, de a veluk kapcsolatos Uj adataink
hozzajarulhatnak ahhoz, hogy ezeket a folyamatokat
alaposabban megismerhessik.



UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

1. Igazoltuk, hogy Koézép-Eurépaban a PCV2b 1A
szubtipus a leginkabb elterjedt a sertésekben. A vakcinazas
hatadsara azonban a vakcinas védelmet attéré6 PCV2b 1C és
az ezen belll talalhaté PCV2d csoport valhatnak a jovében az
evolucio f6 iranyava.

2. Vizsgalataink eredményeképpen megallapithatd, hogy
a PCV2e mint genotipus meghatarozas nem megalapozott,
helyette javasoljuk a PCV2a genotipuson belll egy Uj
szubtipus (2F) létrehozasat

3. Elsé6ként mutattunk ki vadon él6 ragcsalokbdl sertés
circovirust. Feltételezhetd, hogy a sertéstelepeken ¢él6
ragcsalok virus rezervoar szerepet tolthetnek be.

4, A szarvasmarhabdl kimutatott PCV2b az azonos
telepen él6 sertések circovirusainoz képest valtozasokat
mutat, ennek kimutatasaval igazoltuk, hogy a virus képes
replikalodni ezekben az allatokban.

5. Madaron és sertésen kivil el6szor mutattunk ki
circovirust mas fajbdl, nevezetesen halakbdl.
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