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RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 

A+T   adenin és timin 

AdV   adenovírus 

bp    bázispár 

dNTP    deoxinukleotid-trifoszfátok keveréke 

EDS   egg drop syndrome (tojáshozam-csökkenés szindróma) 

G+C    guanin és citozin 

M    mólos 

mg   milligramm 

Milli-Q   ultratiszta víz 

 !   mikroliter 

mM    millimólos 

PCR    polimeráz láncreakció 

pmol   pikomol 

rpm    revolutions per minute (fordulatszám) 

SnAdV-1  1-es típusú kígyó-adenovírus 

TAE    trisz-acetát-EDTA 

TE   trisz-EDTA 

THEV   turkey hemorrhagic enteritis virus 
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1.BEVEZETÉS 

A kutatócsoport, amelyhez csatlakoztam, évtizedek óta foglalkozik az állati 

adenovírusok taxonómiájával és filogenetikájával. Szakdolgozati munkám is ezen a 

területen folyt. Az adenov !"#$%& '()*$!+"(,#át valamennyi  !""# gerinces csoportban 

kimutatták már. Jellegzetességük, hogy $%&'%$"'(#)*+,#-'*.')/0,&1233'%#10(.0%,0*(0,4#

csak ritka esetekben lépik át a faji határokat4# 0*51&# 6'%7)*8(+)8&90&!4 hogy a %0-&:"" 

adenovírus &8/2)# '# -'*.' ';;'%# 0-<=&&#  0;%!.ött. A leg0%)!# '.0(>6812) izolátumokat 

03"01"!% 5)#9')*>($%%'&>,"7%#(<01&5,#&:""#3?(&#@A#5660%#0*0%!&&B#C=%:( 5%0#-'*.$,"'(#

)*$3>)# &>6$""?# '.0(>6812)# &8/2)&# 32&'&&',# ,?# ,=%:(":*!# )*01>%7-?'?# 37.)*erekkel 

illetve elektronmikroszkóppal is. A 3>%0,2%$1?)#37.)*010,#2-1$))*01+# 0;%!.5)0, a PCR 

valamint a DNS nukleotid-sorrendjének meghatározására kidolgozott4# 0-<10# >%D)7"" 

eljárások ,:60&,0*&5"0( leh0&!65#6$%&#' />&0(D?$%?)#-'*.' ';>,#)*5%0)0""#)/0,&123$(',#

vizsgálata is. E*$%&'%# %090&!)5-#(<8%&#e vírusok genomjának filogenetikai és taxonómiai 

elemzésére. Így sikerült az eddig megismert adenovírus-&8/2)>,'&# 3$1'# F# -0(2)"'#

besorolni. Az Atadenovirus (03*0&)5-"0# &'1&>*7# 6812)>,'&# 0%!)*:1# ,51!.*!,"0(, 

3'.'1',"'(# 5)# 0-<# 01)*5(<0)"0(# 81&$,# %04# 3';. pikkelyes 9=%%!,"0(# ?)# ,?32&'&&$,# '#

jelenlétüket. Munkám kiindulási alapjául az a hipotézis szolgált, mely szerint az 

atadenovírusok az Adenoviridae családnak '# /?,,0%<0)# 9=%%!,,0%# (Squamata) együtt 

 0;%!.:&&# D)>/>1&;$&# ,5/6?)0%?,B#Ennek alapján, minden nem-9=%%!# -'*.$"'(#,?32&'&>&& 

atadenovírusos  01&!*:&&)5-# -'*.'6$%&$)# 010.35(<0B# G5%,?&+*5)0?m között szerepelt, 

hogy ennek a hipotézisnek a helytállóságát vizsgáljam H;'""# gazdafajok esetleges 

atadenovírusainak kimutatásával és jellemzésével. Meg kell azonban jegyezni, hogy 

"?*>(<>)# &0,(!) ';>,"7% (0315-?"0(# leírt adenovírusok a törzsfán egy különálló, az 

összes eddigi nemzetség&!%#0%,=%:(=%! $->(#90%<0*,0.(0,#0%B#I'%7)*8(+)8&90&!4#9>-<#0*#

az ág ,5/6?)0%?#'#&0,(!):,,0%#0-<=&&# 0;%!.:&&#adenovírus vonalat. Munkám másodlagos 

célja volt4# 9>-<# &0,(!) 010.0&+ 3?(&$,# )*+15)560%# &>6$""# "!68&)03# '# %081&# &0,(!)-

adenovírusok körét. 

Szakdolgozatom tárgyát '# 9=%%!,"0(# 0%! >1.2%7# '.0(>6812)>,# 6?*)-$%'&a képezte. 

E((0,#,010&5"0( &0,(!):,"!%#5)#/?,,0%<0)#9=%%!,"!%#)*$13'*7 3?(&$,#JGK-0)#)*+15)5&#

végeztem el. L# )*+15)hez a vírus DNS-polimeráz gén;5"!% 0-<# ,"B# MAA# "/# 9>))*H#

szakasz  0%01!)8&5)510 alkalmas PCR módszert használtunk. Az így nyert genom 

fragmentum nukleotid-sorrendjét meghatároztuk, majd filogenetikai számításokat 
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végeztünk. Az újonnan talált vírusok törzsfán való elhelyez !"#$#%&' próbáltunk az 

evolúciójukra vonatkozó következtetéseket levonni. 

2. Irodalmi áttekintés 

Az adenovírusok az Adenoviridae ($)'*"%)+ ,)-,./01+ 2!-34(!$! !,+ 5!-,&/&+ vírusok 

(Harrach et al., 2011). Burokkal nem rendelkeznek, méretük kb. 70-90 nm, a vírusok 

között közepesnek számítanak. Genomjuk mérete, ami lineáris, duplaszálú DNS, 

azonban ehhez képest nagy, 26-45 ezer bázispár között mozog, 33,7% és 63,8% közötti 

G+C tartalommal6+ 7+  )8$/3"+ 3 ./)#"!-+ )') 91+ 5&+ )lkotórésze a hexon protein. Az 

ikozaéder 12 csúcsán (vertex) '#:&+ 5!;#-<e-alegységek neve pentonbázis vagy penton-

alap. Ezeken helyezkednek el a/+)"!4.:=->$. -)+ <!''!?/& nyúlványok, az úgynevezett 

fiberek, amelyek által a v3-3.4. + $!<,5!'$/=43+ -!(!8,.-. ;./+ :)'0+ !'$&"'!2!$+  @,&"#$!+

létrejön. Az Aviadenovirus nemzetség tagjainak sajátossága, hogy vertexenként két 

fiber-nyúlvánnyal rendelkeznek, melyeket egy vagy két fiber gén kódolhat. Néhány 

?)$,)"!4.:=->$%)4+ $/34,#4+ !'&5.-">'+  #,1+ !',#-&+ 53%!-+ 2#41+ "!+ )+ :3-3.4%)4+ !/! +  A'@4+

penton-alapba ágyazva, egyesével épülnek be. Az adenovírus genomok közös 

,>')<".4$*2)1+ ;.2B+ )+  @/#8$&+ -#230juk <0'+ ?!2&-/@,,1+ míg a genomok végei mind 

összetételben, mind hosszúságban jellegzetes eltéréseket mutatnak az egyes 

nemzetségek tagjai között, amint azt az 1. ábra mutatja (Davison et al., 2003; Ursu et 

al., 2004). 

Az adenvírusokat gazdafajuk szerint nevezik el, és az ugyanabból a fajból 

 3?>,),.,,+  A'@4%@/&+ típusokat számmal jelölik (pl. humán adenovírus 1, bovin 

adenovírus 3). Egy fajba tartoznak azok a vírustípusok, melyeknek homológ 

szekvenciái között 95% vagy ennél magasabb az azonosság. Külön fajba sorolandók 

azok, melyeknek szekvenciái között a különbség nagyobb, mint 10%. Ha a vírusok 

közötti különbség 5 és 10% között mozog, akkor egyéb biológiai tulajdonságok, mint 

például a szerológiai vizsgálatok eredménye vagy a genom variábilisabb részének 

$/!-:!/&"#$e )')8<*4+ :#2!/;!,&+ !'+ 5)<%)+ $.-.'*$>  (C!4 &+ et al., 2000). Az egyes 

típusoknak általában 4)2B.4+ $/D + 2)/")$8! ,->?>k van, de egy-egy gazdafaj több, 

különféle típusú adenovírussal rendelkezhet. Ezér,+5!',#,!'!/;!,&, hogy minden gerinces 

fajnak lehet saját, vele együtt evolválódott adenovírusa EC!4 & & Harrach, 2003). Ez a 

tulajdonságuk teszi az adenovírusokat alkalmas tárggyá gazda-parazita koevolúciós 

vizsgálatokhoz. Az eddig leírt adenovírus típusok száma 150 felett van, és ezeket 5 
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elfogadott nemzetségbe sorolják (Harrach et al., 2011). A Mastadenovirus genusban 

 !"#$ %&'(!)#$ "*%+,-./0!"1, &.2$ "3 Aviadenovirus 2%+0!4"+$  !"#$ &"*"/"#$ -./0!"1$

találhatók. A Siadenovirus +%&3%5!624%$ #7')+86'%$ 9''"5,#$ "*%+,-./0!"1$ #%/7'5%#. A 

nemzetség %'!($két tagjának egy1#%$"$:0';#9#4"+$!<';,!$-6/36!%!$46'2;0''"*9!5$,#,3=>$

*%$%!%5%+#6+5$%2;64$&"*9/8"?,#$#6:-1!%'(14%+$1!$4%5%2!62%5$%'(1*63($-./0!>$&%';+%#$"$

THEV (turkey hemorrhagic enter151!$ -1/0!@$ +%-%5$ "*59# (Pitcovsky et al., 1998). A 

&9!1#$ !1"*%+,-./0!5$ %2;$ 46#94=' (Rana pipiens) 13,'9'59#>$ %36/5$ "35$ "3$ "*%+,-./0!$

-,+"'"5$%'%1+5%$"$#656'5A%##%'$%2;755$8%?'(*)55$92+"#$5%#1+5%556#$BDavison et al., 2000). 

C9/"$ "3,+4"+$ %2;/%$ 5)44$ &"*9/8"?$ %2;%*%14%+$ &05"5+"#$ #1$ <?"44$ !1"*%+,-./0!,#"5>$

%36/5$ ?%'%+'%2$ "$ 2%+0!$ 2%/1+ %!$ 2"3*"$ %/%*%5%$ 51!3593"5'"+D$ E$ '%2<?"44 Ichtadenovirus 

2%+0!4"+$ %**12$ &62$  !"#$ %2;$ -./0!$ 5"/5,31#>$ "&15$ %2;$ 8%F6/$ 5,#4='$ BAcipenser 

transmontanus@$ 13,'9'5"# (Doszploy et al., 2009), de mint 2%/1+ %!$ 9''"5,#+"#> 

8%'565%'%3F%5(>$ F,2;$ "$ F"'"#+"#$ 1!$ -"++"#$ 8"?!:% 181#0!$ "*%+,-./0!"1# (G%+#($ et al., 

2002). 

E$*,'2,3"5,&$!3%&:,+5?94='$legfontosabb nemzetség az Atadenovirus nevet kapta. 

A jelenleg ide sorolt -./0!,# %2;$/6!365$&9/$/62=5"$1!&%/56k, azonban a genus hivatalos 

elfogadására F,!!3<$ 1*%12$ -9/+1$ #%''%55 BG%+#($ H$ I"//" F>$ JKKL@. Az Atadenovirus 

+%&3%5!62$ '%2%'!($ 5"2?"15 !3"/-"!&"/F94='$ 13,'9'59#$ BBartha, 1969), majd a 5;<#,#4"+$

-1'92!3%/5%$ !<';,! tojáshozam- !)##%+6!5$ ,#,3=$ EDSV (Egg Drop Syndrome Virus) 

-./0!5$1!$1*%$!,/,'59#$BHarrach et al., 1997). E$?%'%+'%21$5"M,+=&1"1$4%!,/,'9!$alapjait a 

modern &,'%#0'9/1!$ -13!29'=$ &=*!3%/%#$ 6!$ 81',2%+%51#"1$ !39&.59!,# %'5%/?%*6!%$

teremtette meg. Ezt &%2%'(3(%+$ "3 EDSV-t az Aviadenovirus, a N/%+*F"2;=O$

szarvasmarha adeno-./0!okat pedig a Mastadenovirus nemzetségbe sorolták mint 

#1-65%'%#%5D$  Ugyanis %3%#$"$-./0!,#$mind !3%/,'=21"1$ 50'"?*,+!92"1##"'>$&1+*$ 8%'5A+($

kórokozó-#6:%!!627##%'$#15A+5%#$"$két genus +%&$/%+*F"2;=$ tagjai #)37'$ (Harrach & 

G%+#($ JKKLP$ Q9+$ et al., 1998). A nemzetség +%-65$ e -./0!,#$ 2%+,&-!3%#-%+ 1914"+$

megfigyelt &"2"!$ERS$"/9+;/='$#":5"D 

E3$ "5"*%+,-./0!,#+"#$ "3$ Aviadenovirus és Mastadenovirus +%&3%5!62$ 5"2?"15='$

&6/5$ ?%'%+5(!$ 81',2%+%51#"1$ 59-,'!92"$ "'":?9+$ 8%'565%'%356#>$ F,2;$ %/%*%51'%2$ %2;$ (!144$

2%/1+ %!$,!359'; 5"2?"1-"'>$%!%5'%2$"$F7''(##%'$8%?'(*F%55%#$%2;755$BI"//" F>$TUUU@D$V36/5$

&%21+*0'5$ "3$ "'" !,+;"44$ /%+*A$ 2%/1+ %!%#4%+$ 5"'9'5$ "*%+,-./0!,#$ &,'%#0'9/1!$

-13!29'"5" (G%+#($et al., 2002). A g"4,+"!1#'=4='$BPantherophis guttatus@$13,'9'5$-./0!$

(#.2;=-"*%+,-./0!$J>$SnAdV-1) teljes genomjának -13!29'"5"$&%2%/(!.5%55%>$F,2;$&1+*$

"$ 2%+,&$ !3%/-%3(*6!%>$ &1+*$ "$ -./0!$ 5)/3!89+$ %'8,2'"'5$ F%';%$ "'":?9+$ "3$ VQWX$ 6!$ "$
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rendhagyó szarvasmarha-adenovírusok által alkotott csoportba, azaz az Atadenovirus 

genusba tartozik (Farkas et al., 2008). További célzott vizsgálatokkal, nevezetesen 

PCR-rel hat gyíkfaj egyedeiben mutatták ki új atadenovírusok jelenlétét (Wellehan et 

al., 2004) ! "#$%#&'! ()*+,! -.+,/-,! -! &011#%2#3! 45%%'1/#,! 6-%7%6! -*#,+89:;3+1! <=>-

ének A+T és G+C aránya kiegyensúlyozott !"#$%&'# '(") '*('+.  ,%$-..)#*/&&+# 0( 1("#

(23(1().( #  (4# 5)"(0/&'# !'!1( %$6075'# 1('("'-& )8# $)59% '# !# :)""(&3(5# */&&+".+& 

származó eddig vizsgált összes adenovírus az Atadenovirus genusba sorolható. A 

legújabb elmélet szerint az atadenovírusok eredetileg !#:)""(&3(5#*/&&+"ben (Squamata) 

alakultak ki ;5# <(=&+1'("# (23/''8# 4!=1# !9 evolúciós folyamat során legalább három 

alkalommal gazdaváltás is történt. E gazdaváltások nyomán az atadenovírusok 

4(2=(&( '("# !# ";0+19+".( # >Harrach et al., 1997; Harrach & ?( "+8# @AAB), egy 

erszényes fajban (Thomson et al., 2002) és "/&C <;&(# madarakban (Harrach et al., 

2008). 

Magyar és amerikai kutatók nemrégiben egy hatodik adenovírus vonal létezését 

fedezték fel '(" +5C".( D# E# FGH# 5(26'5;2;$(&# ";'# 2; .+&#  3(0'# 59("$( I)-"# !&!:=- #

";59/&' törzsfákon !# '(" +5# !1( %$6075%"# ága =J&# (&"/&C /&# !# <( '# &(60'# $!&!4(  3)#

nemzetség;'+&8# 623# <(&';'(&(9*('+ hogy egy újabb8# *!'%1)"# 2( 75# (&5+# ";:$)5(&+)#

(Doszpoly et al., 2013) 

K7 "-4# "C9$('&( # (&+94; 3(# több, az adenovírusok kimutatására irányuló 

59;&(5"C0L#59L0+$)952-&!' volt, amelyeket James Wellehan, Papp Tibor és F; 9(5#Judit 

végzett állatkertekben és állatkereskedésekben elhullott, vagy állatorvosi vizsgálatra 

*%9%''# ;&+8# 1(# .('(2# */&&+" ;5# ";';&'L("# 4) '-)  PCR-es módszerrel. A feldolgozott 

minták Európa ;5#!9#M23(5/&'#N&&!4%"#'C..#'(0/&(';0+&, javarészt fogságban szaporított 

és tartott, fiatalon elpusztult egyed.+&# 59-04!9'!". Az általuk megállapított átlagos 

prevalencia 10%-os volt !#:)""(&3(5#*/&&+"re vonatkoztatva. 
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1. ábra. A 2002-ig elfogadott 4 adenovírus  !"#!$%&'(!) *!++!"#,) %!"-$./0%)

genom$&(/&1!/)összehasonlítása (Davison et al.,  2003). A 23-4)&%)-)5.6!()'& )/7#7$$i, 

5!8&() 89$$!(:, !(,%! ) "!',(#7$$) '! ;"%#-/-%# <=) ;+>- ) '& $) $-($-+"-#) ?$@(/A#/&/)

*!+7+&%%!+BC) -"!+>)". D! ) !"#!$%&'6! )"!'tartott. E#)!'>&6)%#A !/)-) $766)'! 0%6- )

!+,5;(D0+FC)-)5!8&() >.+-/)-)'! 0%-%1!G.5./0%)'& !/!$)*!+7+./H)E#)I)*!+#&%:C)J'> !K!#!$$)

U-!L; )K-+-"!  >.)'! 0%6- )"!'$-+9+8-$FC)D!)G%-/ '! 0%; )6!+@+)"0$-$)8;";+F'.9$H 
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3. Anyag és módszer 

3.1. A vizsgált minták eredete 

A szakdolgozati munkám során vizsgált minták zöme kloákatampon volt, 

melyek az USA egyik államából, Arkansasból származtak. Dr. Andrew Goodwin egy 

nagy halgazdaság  !"#$! %&' ()*+ ,  !' -!' .#$,&/%$!0' 12' ,332!3' 4  ' /!$$!$5! 6' 5#$$6/1+'

!()!7!8-6$' a mintákat és küldte el hozzánk vizsgálatra. Néhány minta a helyi 

tropikáriumból származott. A mintákat alkoholban tartósították, és így postázták. A 

befogott egyedek teljesen szabadon éltek, és látszólag egészségesek voltak. Összesen 

112 mint9 ' 9" 1:'/!$'%3';823(9$ 1:':!(0':!$)!.'közül 88 1' !.&63,.'<Testudines), 23 

pedig 1'=8..!$)!3'5#$$6.' (Squamata) "!&7+%be tartozó állatból 329":124  >'?'.% %$ *!.'

osztályát mindössze egyetlenegy béka minta (Anura) képviselte. 

A minták száma rend és család szerint: 

 !""#$%#&'()$$*" (Squamata) 23 db 

  38.$@/%$%.'(Colubridae) 

  vízisikló (Natrix natrix) 1db 

  /$4"8718';A2838.$@ (Nerodia fasciata) 1db 

  holbrooki királysikló (Lampropeltis getulus holbrooki) 2 db 

  nyugati disznóorrú sikló (Heterodon nasicus) 1 db 

  vörös gabonasikló (Pantherophis guttatus) 5 db 

  .1$8/4"&818'.8"9$)38.$@'(Lampropeltis getulus californiae) 1 db 

  =8 4&/%$%.'<Pythonidae) 

  királypiton (Python regius) 9 db * 

  Children-piton (Antaresia childreni) 1 db* 

  @"893.A()@/%$%.'<Boidae) 

  ;,",3/1".B'-41 (Boa constrictor) 2 db* 

 

+#",*&-" (Testudines) 88 db 

  mocsári !.&63-/%$%.'<Emydidae) 

  ;,",3/#$*'%.32!" !.&63 (Trachemys scripta elegans) 18 db 

  karolinai 74-42 !.&63 (Terrapene carolina carolina) 5 db 

  59"4:.1":B'74-42 !.&63 (Terrapene carolina triunguis) 1 db 
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   !"#!$ %#&'( (Graptemys geographyca) 11 db 

  )*)+),)-. )")/0( %#&'( (Graptemys nigrinoda) 1 db 

  12(3%(.!#(3%" %#&'( (Chrysemys picta) 1 db 

  Cagle- )")/0( %#&'( (Graptemys caglei) 2 db 

  04)56- )-. )")/0( %#&'( (Graptemys ouachitensis) 3 db 

  (7"8)90* 0(. )")/0( %#&'( (Graptemys flavimaculata) 1 db 

  6-%"08*-97(.!#(3%" %#&'( (Pseudemys concinna) 2 db 

  8:!,7&  %#&'( (Malaclemys terrapin) 3 db 

  #;3;&(!8%(. )")/0( %#&'( (Graptemys pseudogeographica) 1 db 

  *78:6!/< %#&'(-9!*!#.=Trionychidea) 

  #2&)-.*78:6!/<. %#&'(.(Pelodiscus sinensis) 8 db* 

  -(3)$ %#&'(-9!*!#.=Kinosternidae) 

  9%6!".-(3)$ %#&'(.=Kinosternun leucostomum) 1 db 

  #;3;&(!8%(.$!3(,) %#&'(.(Sternotherus odoratus) 4 db 

  9%1%*%(.$!3(,) %#&'( (Sternotherus carinatus) 3 db 

  &)8:9%/>.-(3)$ %#&'(.(Claudius angustatus) 2 db 

  )*-87 0" %#&'(-9!*!#.=Chelidridae) 

  )*-87 0" %#&'(.(Chelydra serpentina) 1 db 

  #%(%*:> %#&'(.(Macrochelys temminckii) 1 db 

  nem ,%86) 7"030   9)/<. %#&'(.?@.1+ 

 !"#!$%!&'#($(%$)*# (Anura) 

  Valódi béka9!*!#.(Ranidae) 

  )9"-#)-.;#;"+!#).(Pyxicephalus adspersus) 1 db* 

A(-**)88)*./%*;*B%.). "0$-#7"-4,+C*.(37",)3C.,-& 7#D 

+,-,'./&$0#'*%1#(234$(2* 

A EFG. #-B0&7(. %*'   )3. )*#060*0(.  ),$0&,-& 7#) . ?H. $%"5-8. "73)  4# 

#!,5('#%B%"'+%&I. ,)/1. )3. 28:. &:%" . (34(3$%&3-C+ól 200 J*- . ,!" K&#. ?IH. ,*-es 

centrifuga 5(;B%#+%. A 5(;B%#%  L$$%&10"9. HM?NA.  2$4(< 17,900 g-&%#. ,%89%*%*' 

(%+%((!8%& 3 percig centrifu87* 4#D. O. 9%*K*<(3C. %* 7B0*2 7(). 4 7&. )3. K*%1!#% .

+%(37"2 0  4#, majd 1% PL. $499%"+%&. </")(34(3$%&17* 4#D. L34 7&. E7&. et al. (2003) 

,C1(3%"! .)*#)*,)3B).&:%" K#.#-.).&4#*%-&()B) .)3.0*1) +C*D.O3.%,!(3 !(  ?Q.J*.?QR-os 
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 !"#$%&'()%(*(+'(,"$-./0!%.(1(220 mg/ml) oldat 3$445!65%57!'(7)8.4-9:;(.8&()<%4!:50(5-(

Eppendorf thermomixer compact 5350 -=>?%@(-3."A$A/B."C.0 55°C-$0()%(*DD(">A-en 

/0:?C5'7!. E5%0!>(3$445!6-?0:(FDD(+'(8?!0/6/0.(GH'(2I(EJ()%(KD(+'(!AAL0/?A-!#.-5-(

2M;N( EJ( $'6!-$-;( )%( %4$C!3OA)"%):'.-.0 tart7!( .8&( L"50( :.".%4-9';( PN( >."#.0:)0-(

megforgattuk !( #%Q7.:.-R( S( 0?:'./0%!7( :/#%!>5%53$4( P(A'( <)83/6.8( 2-KDTHJ( !C%4$'@- 

etanolt alkalmaztunk, majd U>>.06$"V(N*PMH(-=>?%@ #.0-"/V?85C!0(PN(>."#/8(17,900 g-

0.:( A.8V.'.'O %.C.%%)8.0 #.0-"/V?85'-?:R( S( V.'9'@%4L-( '.Q0-Q--9:;( !4( 9'.6):.-( 1 ml 

70%-os alkohollal mostuk )%( M( >."#/8( @<"!( #.0-"/V?85'-?:( 75'-$4!-'!0( %.C.%%)8.0. A 

V.'9'@%4L-( '.Q0-Q--9:;()%(>5"(A>( -$75CC/(#.0-"/V?85'5%-(:Q7.-O.0(!(A!"!6):(V$'&!6):$- 

>/>.--57!'(.'-57$'=-$--?:R(W)89' PD(>."#(%4$C!3OA)"%):'.-.0(7!'L(%45"!65%(?-50(a DNS-

>".#/>/-5-?A$- ND(+'(%-."/'(E/''/-X(7=4C.0(%4?%4>.065'-?:R A.0-.--9:(.' 

3.3. Polimeráz láncreakció (PCR) 

S( A/0-5:( %4Y")%)-( !6.0$7="?%$:( <.'.0')-)". PCR-".'( 7)8.4-9:;( A.'&3.4( !(

Wellehan et alR( 2KDD*J( 5'-!'( '.="-( :)-:Q"Q% (nested), konszenzus PCR rendszert 

3!%405'-?:R Ehhez a ".!:#/L3$4( !4 ."O%.0( 6.8.0."5'-;( @8&0.7.4.--( :$0%4.04?%(

>"/A.".:.-( !( 7="?%( DNS-V988O DNS->$'/A."54( .04/A)nek az Adenoviridae család 

7!'!A.00&/( /%A."-( -!8<5C!0( A.8O"4Q--( !A/0$%!7( A$-=7?A!/"!( -."7.4-):R A AL6%4."(

'.3.-O7)( -.%4/( !( Z[ ->$'/A."54( 8)0CO'( .8&( :CR( FDD( C>( 3$%%4@( V"agmentum 

V.'%$:%4$"$45%5-R( 

A >$4/-=7( A/0-5:CL'( A.8:=%)".'-9:( !( 3.B$0( 8)0( .8&( :CR( *DD( C>( 3$%%4@(

%4!:!%450!:(V.'."O%=-)%)t is. \--(.8&(.8&:Q"Q%(,H](".06%4."-(!':!'A!4-?0:R(A primerek a 

8)0(:)-(A.8O"4Q--(")8/L<53$4(-!>!6-!:;(!A/:(.8&(7!"/5C/'/%(%4!:!%4-(V$8-!:(:Q4".;(.4)"-(

.4( !( %4.:7.0#/!( :/V.<.4.--.0( !':!'A!%( V/'$8.0.-/:!/( %45A=-5%$:3$4R( Ehhez a 

'!C$"!-L"/?A?0:C!0 tervezett;( 6.8.0."5'- >"/A.".:.-( 3!%405'-?0: 2,)04.%( ^?6/-;( 0.A(

:Q4Q'-(.".6A)0&J.  

S(]UZ_!`a(Z[S(,$'&A."!%.( 2 /8A!J( .04/A.-( !( 8&5"-L( 3!%405'!-/( ?-!%=-5%!(

%4."/0-(!':!'A!4-?:R(S4(ND(+'(7)8-)"V$8!-@(".!:#/L.'.8&(#%Q7.0:)0- 2N(+'(2x REDTaq 

Ready Mixet;( A.'&( A5"( !4( .04/A.-( /%( -!"-!'A!4-!, PI( +'( E/''/-Q vizet, !( A.8V.'.'O(

pr/A.".:CO'(P-P(+'--(2ND(>A$'b+'J()%(5 +'(A/0-!(Z[ --(-!"-!'A!4$--R(S(>$4/-=7()%(0.8!-=7(

kontroll mellett csak 5 A/0-5-( 7/4%85'-?0:( !( :$0-!A/05#/L( .':."9')%.( 7)8.--;( =8&(

5'-!'5C!0( M #%O".( .'.8.06O( @8&0.7.4.--( A!%-."( A/B.-( :)%4=-.--90:R( S( A!%-."( A/B.-(

.'O%4Q" KDD( +'( Y"-!"-!'A@ PCR-#%Q7.:C.( 2SB&8.n) adagoltam, és #%!:( .4?-50( !6-!A(
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hozzá a mintákból kivont target DNS-t. A reakció második körének reakcióelegyébe 

csövenként szintén  ! "#-$! $%$$&'(! )$! *+! %#,-! (./! %#%0123-#4! 5! /%*(678(*$ T1 

Thermocycler (Biometra) típusú PCR gépekben végeztük. A programot az 1. táblázat 

szemlélteti. 

97':70!;*,+')#$<'(!*!;&##-(!=7'$)7!=%##%$$!%01!>?+7$@A!2,!%01!'%0*$@A!kontrollt 

is ellen-/+2,(2>>4! 5! '%0*$@A! (?'$/?## target DNS helyett Milli-Q vizet tartalmazott, 

pozitív kontrollként a bovin adenovírus 1 DNS-t használtunk.  

 

 

1. táblázat. Az adenovírusok DNS-polimeráz génjének egy szakaszára tervezett 

kétkörös polimeráz láncreakció lépései. Mindkét körben ugyanazt a programot 

alkalmaztuk.  !"#$%&!'(&!#)#*(+#&!,!-./0#.*,-,12)/!"30(.)(45#*!67°C volt. 

reakció  !"#$%#&'() $(*&+,-,.! 

kezdeti denaturáció 94°C 5 perc 

denaturáció 94°C 0,5 perc 

primerek tapadása 46°C 1 perc 

DNS szintézis 72°C 1 perc 

8(')3!)9/&*(9/) 72°C 3 perc 

 

  

45 ciklus } 



 !"#$%!&'($)*+, 

!" 

 

3.4. Gélelektroforézis 

A PCR eredményét, a reakcióelegyet agaróz-gélelektroforézissel vizsgáltuk. Az 

1%-os agarózgélt 100 ml TAE puffer és 1 g agaróz felhasználásával készítettük, amihez 

4  ! GelRed (Biotium) festéket adtunk. A gél "#$%$&%$'(')*#+,&-'-./'0$/)1-$&%2!'10  !-

t mértünk. Molekulatömeg-kontrollként GeneRuler™ 100 bp DNA Ladder Plus 

34$/)$50(#6' 5$789' -1#"$5' -(:;(0<')(/-ert alkalmaztunk. Az elektroforézist 1X TAE 

pufferben, 90 V feszültségen 45 percig végeztük. A"'=>'?155@$!'*07&!*AB0+00'A1!$-/2!'az 

Electrophoresis Documentation and Analysis System (EDAS) 120 (KODAK) rendszer 

segítségével készítettünk fotókat. A gélfotókat az adott nap dátumával címeztük meg és 

mentettük el 

3.5 A PCR termék kitisztítása 

A pozitívnak bizonyult mintákból a felsokszorozott DNS -&7+5*#*09' (%%(5' ("  

$#$0%$5' ;(' (' -B7*50' 0$/)1-$5' -B7C!' )*#9' 5$)' #+-#"+/+"<,+00' ?$!' (' DEF' #+/*59' ( 

Machery-Nagel NucleoSpin
R
 Gel and PCR Clean-Up (!-(!)("*#*7(!' 0$00C-9' (' A@*/tó 

utasításai szerint. G(' (' )$A?$!$!2' ;+##"H#*AH' fragmentum mellett más $A@1%9'

aspecifikus, termék is keletkezett, akkor az összes reakcióelegyet agaróz A1!$59 

$!$-0/+?+/1"&##$!' #"107*!(#"0+00I-9 és szikével kivágtuk a 300 bp-5(-')$A?$!$!2'JKL-

csíkot. Ezután a fent említett k&0'A1!%2!'&"+!*!<'protokollja szerint kinyertük a DNS-t. 

3.6 Szekvenálás 

A 0&#"0B0+00'JKL'5I-!$+0&,-sorrendjének meghatározását a BigDye™ Terminator 

7MNO' E@P!$' L$QI$5P&5A' R&0' 3S::!&$,' T&+#@#0$)#6' ;(#"5*!(0*7(!' végeztük a gyártó 

utasításai #"$/&509'("+5%(5'('/$(-P&<$!$A@')$55@&#1A$'P#(-'U' ! volt. A PCR termékek 

szekvenciáját mindkét szálon meghatároztuk a %$!#2'-./ének primerei használásával. A 

elkészült szekvenálási reakcióban ?!I+/$#"P$5#$5' V$!.!0' 0$/)1-$-$0' (I0+)(0(' JKL 

#"$-7$5*!<5'3STW'D/&#)X'MOYY6'0./0152'$!$-0/+?+/1"&#/$':+#0*5'-C!,0C-'$!'('#"+!A*!tató 

laboratóriumba 3Z[S' L"$A$,&' T&+!<A&(&' R.":+5069' (;+55(5' $!$-0/+5&-I#' !$71!%$5'

kaptuk vissza az elektroforetogramot. 
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3.7 Molekuláris klónozás 

 !!"#$ "%$ &'&(!&#)$ *"$ "$ +,-$ (&./01$ "$ '%&12&#34"$ &.&5/0#6$ "7"89:#$ #&/$ (;#($

homogénnek, f&7(&*&(<&#$ "$ '8&34=41>'$ (&./01&11&7$ "%?#?'$ /0.&(;$ /0.*&(<)$ 5&$ #&/$

specifikus termék is keletkezett, a tiszta szekvencia kinyerésének érdekében molekuláris 

klónozást alkalmaztunk. Ezt CloneJet PCR cloning kit használatával, a gyártó utasításai 

szerint végeztük. A klónoza#5@$ +,-$ (&./01$ =&7&.<'A(0'0#07$ használt Taq polimeráz 

enzim miatt a DNS fragmentumok 20B&4.<7$ "$ (C7#6C7@ adenin nukleotidokat el kellett 

távolítani, amit ugyanezen kit használatával végeztünk. A fragmentumot a 

pJET1.2/blunt Cloning Vector ne2;$87"%/45!"$ ligálátuk, majd ezt *<'?11$'&BA('0B02&7 

juttattuk be kompetens E. coli sejtekbe. A baktériumokat folyékony tenyészetben 1 

óráig inkubáltuk, majd ampicilin (".("7/C$ "B".7&/&%&#$ '%07&'%(&((Dk. Másnap kolónia 

PCR 8.@!:($ 20B&%(D1)$ *?B6$ /&B!4%?#6?'?59>#1$ "$ 87"%/45$ !&08D70'0.<7E$  $ pozitív 

(&7&8&1!<7$2&(($'&9(&1 tenyésztését további 1 napig folytattuk folyékony tápoldatban. A 

87"%/45$FGH$(4'%(A(:':($"%$CB6#&2&%&(($"71"741>'$/4#48.&8$/@5'%&..&7$20B&%(D1. Ehhez 

1,5 ml folyékony baktérium tenyészetet 3&#(.4=>B"3'<!&#$I$8&.34B$D7&8A(&((D1$IJ)KLL$B-

#&1$/&B=&7&7< sebe''0B&#E$ $=&7D7C'%@($7&M#(M((D1, és az üledéket 100 N7 1-es oldatban 

OPL$/Q$B7D1@%)$IL$/Q$RFS )$TP$/Q$S.4'%-HCl) szuszpendáltuk. Alapos vortexelés 

>(:#$TLL$N7 2-es oldatot (160 N7 MQ, 20 N7 SDS (16%), 20 N7 NaOH (0,2 M)) adtunk a 

&7&B6*&%$0'$"$3'M2&1&($P$8&.34B$90B&#$4#1>!:7(>1)$"%(:# 150 N7 3-as oldatot (3 M-os K-

acetát, 75 ml MQ, pH= 4,8U$ "5(>#1$ *?%%:E$ IL$ 8&.3$ '%?!"*</0.'017&(&#$ (M.(0#<$

inkubálás után, az ?75"(!"#$702< nukleinsav kicsapásához 800 N7 jéghideg (-TLV,U$KWX-

os etanolt "5(>#1$ /0.(D#1$ "$ 3'M2&1!&, majd 10 percig 17,900 g-#&1$ /&B=&7&7< 

sebességen centrifugáltuk. A f&7D7C'%@$ &7(:2?7A(:'"$ >(:#)$ "%$ D7&501&($ WLL N7$ JLX-os 

alkohollal mostuk és 10 percig C9."$centrifugáltuk változatlan sebességenE$ $=&7D7C'%@($

7&M#(M((D1, és 5-IL$ 8&.3&'$ 2:1>>/3&#(.4=>B:7:''"7 eltávolítottuk a maradék alkoholt. 

R%>(:#$ YZ$ N7 MQ-($ 0'$ T$ N7 RNáz-t adtunk hozzá, a DNS-sel együtt kivont RNS 

eltávolítása céljából. A plazmidok méretét g07&7&1(.?=?.0%4''&7$&77&#<.4%(D1. 

 

 

  



 !"#$%!&'($)*+, 

!" 

 

3.8 Szekvencia adatok elemzése 

Az elektroforetogramot a BioEdit programmal jelenítettük meg, a szekvenciák 

illesztését a Staden programcsomaggal (http://staden.sourceforge.net/) végeztük. Ezután 

az újonnan meghatározott szekvenciákat összehasonlítottuk az eddig megismert 

adenovírus-szekvenciákkal a B !"#$ %&'&()*+,$ -./.01$ 2/&*/,'&- alkalmazásával 

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST) a BLASTX segítségével. A származtatott 

aminosav szekvenciákat a ClustalX2 (multiple alignment) programmal 

(http://www.clustal.org/clustal2/) illesztettünk össze. A filogenetikai számításokhoz a 

PHYLIP v3.67 (http://evolution.genetics.washington.edu/ phylip.html; Felsenstein, 

1989) programcsomagot, a ProtTest (http://darwin.uvigo.es/software/prottest.html) 

modellszelekciós alkalmazást és a PhyML3.0 (http://www.atgc-montpellier.fr/phyml/) 

internetes programot használtuk. A kapott törzsfákat a FigTree 

(http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/) programmal jelenítettük meg. 

 

4. Eredmények 

A 112 vizsgált mintából, a 2&(+'./34$*56/.$+/3678()$049/50$mindössze két kígyó 

esetében mutatott pozitivitást, ami 1,79-es prevalenciának felel meg. Ez a pikkelyes 

%:((1$'+6;3-$ 043'3/,$ <&6,;-&4;,;<,$ =>?%-&0$ 2/.<,(.6@+3;$ A.(.6;>$ .4$ %&443<.;1(.*.0.6$

megegyezik a fogságban tartott 50$ .(2804;8(;$ %:((1-B.6 mért értékkel. Azonban az 

alacsony mintaszám miatt ezt az eredményt óvatosan kell kezelni. Az C004.0.6$ == 

k:(C6D5(.$ ;.-610B1($ 043/',4)$'+6;3kból és az egyetlen vizsgált békából nem sikerült 

adenovírust kimutatni. Egy pozitív PCR eredményét mutatja be a 2. ábra. 
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2. ábra. Az adenovírusok DNS- !""#$%&'-polimeráz génjére irányuló kétkörös PCR 2. 

körének eredménye 1%-os agaróz gélen történt elektroforézise után. A minták sorrendje 

balról jobbra: negatív kontroll, floridai vízisikló mintája, pozitív kontroll, marker. 

 

Egy gabonasikló (Panterophis guttatus) mintájából az 1-es típusú kígyó-

adenovírust (SnAdV-1) mutattuk ki. Ennek az adenovírusnak a teljes genomja már 

ismert (Farkas et al., 2008), és az Atadenovirus nemzetségbe tartozik. A másik pozitív 

minta egy floridai vízisikló (Nerodia fasciata) mintájának esetében kaptuk. ($ )*+,-)$

során meghatároztuk a DNS-po./01,2*$ 1"3$ 01"#,*455$ )*676)*25 és a hexon gén egy 

filogenetikai elemzésre jól használható régiójának a nukleotid-sorrendjét is. A hexon 

gén kb. 400 bp hosszú szakaszának közvetlen szekvenálására kapott elektroforetogram 

nehezen volt olvasható, ami arra utalt, hogy a PCR termék nem homogén, ezért 

molekuláris klónozást végeztünk (3. ábra). 
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3. ábra.  !"#$%&!'()#*!+!,#-.*!/(*!#/0!%1+'+%12*+'!+!345-#%!"#$#6&%78(%#!982*!'+).88!

#$#'86.".6#8./6+:!$28,+8;<!=;$!$28%1>'!+!%.'!1+?!(%!+! 8@AA%1@6@%!,9$$2:.'B!+:ik miatt a 

leolvasott nukleotid-%.66#*C! *#:!:#/A71,+8;<!  1! +$%;! '()#*! +! :.$#'9$26>%! '$;*.12%!

#6#C:(*0#! D+*B! >88! :>*>:2$>%! +! 1+?! (%! *>*E%#*#'! #/0:2%8! 28"#C&! ,9$$2:.'B! +1! #66&$!

leolvasott nukleotid-%.66#*C!:#/A71,+8;<! !'(8!'()!+! %1#'D#*E>+!9/0+*+1.*!%1+'+%128!

2A621.$?+< 

 ! ,.:.$;/>+-'#6#%(%! %.62*! *#:! 8+$2$89*'! #1#''#$! +! %1#'D#*E>2''+$! #/0#1&!

/(*A+*'>! +C+8.8<!   "$.6>C+>! D71>%>'$;A;$! %126:+1;! D769%! 8#,28! +! 89C.:2*0! %12:26+! F?!

 CGB!(%!#/0A#*!+!$#/F?+AA!'7/0;-+C#*.D769%!>%!HI<!2A6+J< 

 

 

 

4. ábra.  1! #CC>/! >%:#68! '7/0;-+C#*.D769%.'! KLM-).$>:#6212*+'! +! D>1%/2$+8A+*!

%1#6#)$&! %1+'+%1+<! =;$! $28%1>'B! ,./0! +1! F?B! "$.6>C+>! D>1>%>'$;-+C#*.D769%! #/0>''#$! %#:!

:98+8!#/0#1(%8<! 1!>%!%1#:A#8N*>'B!,./0!:#**0>6#!'O$@*A@1&#'!+!'7/0;-+C#*.D769%.'B!

:(/!#1#*!+!6@D>C!(%!*+/0.*!'.*1#6D+87D!"#,(6?#-szakaszon is. 

 

 ! 8@61sfa-6#'.*%869'E>;t :>*C! +! ).$>:#621 (5<! 2A6+J, mind a hexon (6<! 2A6+J!

"#,(6?# ismert szakasza +$+)?2*!#$D(/#18O'. Amely %.62*!:>*C'(8!D769%!+1!Atadenovirus 

*#:1#8%(/A#*! "./$+$8! ,#$0#8<! P>*C'#88&! D769%! '>#/0#*%F$0.1.88! QR4! +62**0+$!
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rendelkezik, melyet a 2. táblázat is szemléltet. Az új Nerodia fasciata adenovírus esetén 

ez 48,10%, míg a SnAdV-1 teljes genomjára nézve 49,10% volt, a rövid szakaszon 

pedig alig több, 49,45%.  

 

2. táblázat.  !"#$%&' (' )!$*($+*($' ,#-' ./0-0123&' +425$*5/3' 0-06078' (7(60$9:;-<.'

genomjának G+C aránya. Aláhúzva az újonnan kimutatott kígyó-adenovírus, zöld 

*078++02' (' "4223-, kékkel a nem-"4223' 0-06078' (60$9:;-<.9+' 2#7"(7=+> A százalékok a 

vírusok eddig feltárt teljes genomjára vonatkoznak. A csillaggal jelölve azok a vírusok, 

amiknek a teljes genomja ismert. 

 

 !"#$ G+C tartalom 

%&'()**'$+',)-'-AdV 56,27% 

.'/01'$2(*3-AdV* 49,10% 

4562(32+ 275"',8!(-AdV 46,90% 

Gila-AdV 48,10% 

Kacsa-AdV-1 (EDSV)* 43% 

Ovin-AdV-7* 34,60% 

93('(#&#-AdV 38,70% 

:*0"2;'2+ !&2$2(*3-AdV 48,10% 
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5. ábra: A részleges aminosav szekvenciák alapján maximum likelihood módszerrel 

számított törzsfarekonstrukció. Jól látható az 5 genus, valamint  !"#$"%&'()*-adenovírus 

vonal elkülönülése. 
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6. ábra. A hexon fehérje kb. 130 aminosavból álló szakasza alapján számított törzsfa. 

Ezen a fán is jól elkülönül az 5 adenovírus genus,  !"#$%$&'!()*+",-%."/"01-&*2/*"

vízisiklóban talált vírus 34(%.5-5) az Atadenovirus nemzetségbe tartozik. 
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5.Megvitatás 

 !"#$$%!&'!(&)&$)*!+,-.(!/,01!"2/1,3,!,!45'6&$156)5)5))!+,-.(!+.$1,7,).',/!8%4#$%!

$9')2-2/! 4,/ (Rohr & Palmer, 2013).  !!"#$ %&'&'%($ )#*+,'&-./0$ *#+*1-*&)23/0$

24%5616&72./, 8%#%,9(+$/'16/64'9/$,*:92,*1)2*$)2$+%(.#,7(;6472%$*#*(:*&<*+*+#*(0 a 

/)+$=26561+$&98*149+727(%/$ >*((,%1%&727<64?$@%&6($)#"$)2$*:)242):*2$<3##"/*+$*4*#"++$

(*,$8*+*++*/$%#7$6#;%($24A1"8942:7#%+(%/0 amely /9>*-*4*++*($%4$%&*(68B1.26/1%$917(;.#t 

volna. C%-7+$ 8942:7#%+%9,$ 86#+%/$ +*<7+$ %4$ *#2"/$ *4*($ %$ +*13#*+*(0$ %<ol eddig - 

%&*(68B1.26/$ *2*+)!*($ - (*,$ +%#7#+.(/$ *#+)1)2+$ %4$ *#5.24+.#+$ 7##%+6/$ *2*+)($ +%5%24+%#+$

51*8%#*(=9%$)1+)/*/<*4$/)5*2+? 

D$,6#*/.#7192 249(+A$ &9%:(624+9/%9$ ,'&24*1*/$ 24)#*2/E1A$ *#+*1-*&)2*$ .+7( a PCR 

%#%5F$ ,'&24*1*/*+ F:;$ +*18*4+)/0$ <6:; %$ 24*16#':9%9$ 8942:7#%+6/$ 2617($

#*:,*:<%+7164'!!$>*<)1-)(*/$!946(;.#+$<*G6($:)(-)+ #*<*22*($/9,.+%+(9$8*#3/? D4$*#2"0$

%+%&*(68B1.2$ /9,.+%+7271%$ /)5*2$ *#-7172+$ %4$  HC$ 8B1.2$ Ikacsa-AdV-1) <*G6($ :)(-)1*$

+*18*4+)/$ IRaue & Hess, 1998). D46(!%($ *4*/$ %$ ,'&24*1*/$ (*,$ 86#+%/$ *#):$

<%+)/6(;%/0$,*1+$ *:;$ %&6++$ JKL$ 1*(&24*1$ =2%/$ *:; :*(.2!%($,A/E&E++$,*:>*#*#"*(?$

Emiatt (%:;$ 516!#),7+$ 6/646++$ /3#E(E2/)55*($ %$ ,%&%1%/$ %&*(68B1.2%9(%/$ %$

/9,.+%+72a, ,*#;*/$ M$ /3#E(!E4"$ (*,4*+2):hez is tartozhatnak. D4$ *#2", /3#E(!E4"$

(*,4*+2):*/!*$+%1+64'$%&*(68B1.26/$/9,.+%+7271%$is /)5*2$JKL$1*(&24*1$87#+64+%+6++$%$

/6(=*5=9'(0$ )2$ % <*G6($ :)($ <*#;*++$ %$ 26//%#$ /6(4*18%+B8%!!$ HNC-56#9,*174$ :)(1*$

917(;.#+? O98*#$%4$E224*2 %&&9:$92,*1+$(*,4*+2):!*$+%1+64' %&*(68B1.2$/9,.+%+<%+'27:%$

86#+$%$=)#0$*1"2*($&*:*(*17#+0$/6(24*(4.2$519,*1*/*+$<%24(7#+%/?$D4$*#2"$-*#*(+"2$29/*1$

*:;$ F-$ %&*(68B1.2$ /9,.+%+72%$ 86#+$ *:;$ *124)(;*2!"#0$ %$ 1'/%/.4.!'# (Trichosurus 

vulpecula)0$ ,*#;1"#$ ,*:7##%5B+6++7/0$ <6:;$ %+%&*(68B1.2 (Thomson et al., 2002). 

P687!!9$ (%:;$ #)5)2$ 86#+$ %4$ *&&9:9$ *:;*+#*($ <%#!'#$ /9,.+%+6++$ %&*(68B1.2$ #*B172%$ is 

(Q*(/"$et al., 2002). D$519,*1*/$+687!!9$56(+62B+72%$)2$%$/)+/E1E2$1*(&24*1$!*8*4*+)2*$

.+7($ >*#+)+*#*4+)/, hogy a DNS-56#9,*174$ :)(1*$ 917(;.#'$ >9(6,B+6++ ,'&24*11*# ,71$

,9(&*($%&*(68B1.2$/9,.+%+<%+'$ Wellehan et al., 2004). Az )14)/*(;2):$(E8*/*&)2)8*#$

azonban %$ 25*=9>9/.227:$ =2E//*(+? A PCR 519,*1*/$ (%:;6!!$ &*:*(*17#+27:%$ ,9%++$

(%:;6!!$ %$ 8%#'24B(A2):*$ %((%/0$ <6:;$ %$ 1*%/=9'/$ 2617($ a DNS-56#9,*174$ 24%/%247($

/B83#$,72$aspecifikus fragmentek 92$>*#*1"2E&(*/? 

A 8942:7#%+aim!%($ 24*1*5#" 112 minta mindegyik)+$ *44*#$ %$,'&24*11*#$ 24A1+3/$ )2 

bebizonyosodott, hogy a Wellehan )2$,.(/%+712%9 (2004) 7#+%#$5.!#9/7#+ PCR rendszer 

a#/%#,%2$ %$ 59//*#;*2$ <3##"/!*($ %&*(68B1.26/ /9,.+%+7271%?$ R:;%(%//61$ %$ +*/("2E/$
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esetében az általam kapott negatív eredmények körültekintésre adnak okot a 

diagnosztikai módszer hatékonysága szempontjából. Amennyiben  ! "#$%&'($!

(Testudines) adenovírusai egy új genust alkotnak (Doszpoly et al., 2013), mely nem 

létezett a primerek tervezésekor, felmerül a jogos kérdés, hogy e vírusok megbízhatóan 

kimutathatóak-e. A válasz a diagnosztikai módszerek finomítását igényelheti. 

)**#+! '*#,-#%!  ! ./$$#+0#'! 12++&$! 3% 4056'*"! $7408$9! :#5"&*(""'64/!  5;%0 !

megegyezett az elpusztult állatok esetében tapasztaltakkal. Ez az e5#<,6%0! =#+#%"&' 

-/*>%07"6$!  *!  " <#%>?75@'>$! AB@ , " ! #5#<#"#! ,#++#""C! D40! "E%/$! @40 %/'F! 1>40!  *!

atadenovírusok  ! ./$$#+0#'! 12++&$-#% csak fakultatív kórokozók. Megbetegedést, 

tüneteket csak a fiatal, stressz alatt ? 40! 5>''*! ;+" +;%>'! $>%<7G/8- %! +6?&! ;++ ">$- %!

okoznak (Pénzes & Doszpoly, 2011). Ez a jelenség az immunrendszer és a vírus hosszú, 

közös evolúciós múltjára enged következtetni. Ezzel szemb#%!  ! %#,! 12++&$-#%!

atadenovírusok mindig valamilyen jól körülírható, komoly kórkép kapcsán izolálták, pl. 

a tyúkok tojáshozam-csökkenés szindrómáját okozó EDSV-t, hivatalosa nevén kacsa-

AdV-1-et,  ,#+05&+! :#+"6"#+#*1#"&! 1>40! % .= /%$- %! a vízi madarakról került át a 

tyúkokra (McFerran & Smith, 2000). )+$6.*#+1#"&F!1>40!#*#$-#%! *!#'#"#$-#%F!1>40! !

gazdaváltást követett vírus ,64!%#,! < .";+8<>""!,#4:#+#+&#%! z új gazdafajokhoz.  

Vizsgálataim eredményeit figyelembe véve kijelenthetjük, hogy a mai napig nem 

 *>%>'7">"" $! >+0 %! ./$$#+0#'! 12++&"! :#5"&*&! adenovírust, mely ne lett volna 

atadenovírus. Az általam kimutatott új kígyó vírus,  *! HC! $7408$ "! :#5"&*&! adenovírus 

típus (a ,#4:#+#+&! #?>lúciós távolság alapján külön típusnak javasoljuk, és a snake 

adenovirus 5 elnevezést ajánljuk.) A többi Squamata atadenovírushoz hasonlóan 

kiegyensúlyozott G+C aránnyal rendelkezik.  

Az Atadenovirus nemzetség mellett más adenovírus nemzetségben is ,#4:/40#+1#"& 

hasonló tendencia. A szintén komoly tüneteket okozó siadenovírusokra is A+T 

4 *< 4';4!  ! =#++#,*&F! 6'! – ugyan az eredeti gazdafajaikat még nem ismerjük – 

jelenlétük a ma ismert gazdákban :#+"6"#+#*1#"&#%! '*/%"6%! 4 *< ?;+";'! #5#<,6%0#!

(Pitcovsky et al., 1998, Davison et alCF!IJJJF!K>?;G'!L!M#%$&!IJJNF!O/?#5  et al., 2009, 

Wellehan et al., 2009, Kovács et al., 2010). Arra azonban, hogy egy új gazdához való 

adaptáció során a vírusgenomjának G+C tartalma csökkenhet, a legjobb bizonyítékot 

egy RNS-?75@'' +F! !, G'$;$ "!:#5"&*&!:#+/n lentivírussal végzett kísérletek szolgáltatták 

(Poss et al., 2006). Mivel a retrovírusok mutációs rátája, P és ezen keresztül evolúciója 

is P extrém gyors a DNS vírusokéhoz képest, a kísérlet során sikerült megfigyelni valós 

/<&-#%!  *! Q=! 4 *< '*#5?#*#"! :#5"&*6'ek>5! -#$(?#"$#*&! RST! " 5" +>,! G'($kenést. 
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Amennyiben ez a tendencia az adenovírusokra is igaz, eredményeim ismét igazolják az 

atadenovírus !"#$!!%&'%(")*&&+"%,%-%./.0 

A kígyókban eddig talált négy adenovírust nem a gazdafaj angol neve után nevezték 

el, 1$2." 3" &%4.566" %1&+(" 7-8-t, hanem általánosságban a „snake” azaz „kígyó” 

elnevezést !3#.9!0" :22%!"  !3;" ) 4'" 3" <%,.+=5..(/4" általában 2%1" !5.)%.+" #>(=.92"

%4'%.&%2" <3?) =0" 7" !@4'A!" B-es típusú adenovírusát eredetileg gabonasiklóból 

(Pantheropsis guttatus) (Juhasz & Ahne, 1993; Farkas et al0;" CDDEF" /(" királypitonból 

(Python regiusF" $= &9&.9!" GH43I3" %." 3&0;" BJJCF;" -%" ?%&%2&/./." !$1>.3..9!" vörösfarkú 

6 96A&" GBoa constrictor) (Ramis et al., 2000) is. A 2-es típusú kígyó-adenovírust 

%&(+!/2. !3&$< ,2$3$" !$,9&'($!&A6A&" GLampropeltis getulus californiae) mutatták ki 

(Garner et al., 2008), de azóta Hagen üregi viperában (Trimeusurus hageni) és egy 

homoki viperában (Vipera aspis aspis) $(" 1%4<$4'%&./!" %&+< ,->&9(9." (Farkas & Gál, 

2008; Papp et al., 2009). :4'" )3,13-$!" .@#>(K" kígyó adenovírus PCR-rel nyert 

polimeráz gén szekvenciáját Garner és munkatársai (9,43" 6$!3($!&A6A&" GPituophis 

catenifer) nyerte ki, és 3-3(" .@#>(!/2." )%&'%=.%" %&" 3" 4/2632!632" GFJ012164.1). 

Tudomásunk van egy negyedik típusú kígyó adenovírus hasonló PCR-es detektálásáról 

is (Wellehan, (=%1/&'%("!5=&/(F. Mivel ez nem publikált eredmény, a szekvenciát és a 

törzsfán való elhelyezkedését nem mutatható be. A fenti négy kígyó adenovírus 

jelölthöz képest az általam kimutatott vírusnak a SnAdV-L"%&2%M%=/("3?92&)3.A0"Érdekes 

még megemlíteni, hogy az általam talált vírus az eddig nem közölt 4-es típusú kígyó-

adenovírussal közös ágon helyezkedik el. 

:4'%&+,% 2$2N(" 134'3,9=3." %4'%(" O27-8-ok az adenovírusknál a megszokottnál 

szélesebb gazdaspektrumára, lehetséges, hogy a kígyók gyors evolúciója játszott közre, 

de az is %&!/#=%&)%.+;" ) 4'" 3" 1%4 &-9(" 3" )*&&+!" $11>2,%2-(=%,/2%!" %&./,+"

1P!5-/(/6%2"!%,%(%2-+0"Q$2-%2%(%.,%"3"<%,.+=/("2%1".P2$!"K?"!%&%.P2%!;"1ely szintén 

az atadenovírusok pik!%&'%(")*&&+"%,%-%./.".913(=.?3"3&9. 

A törzsfa-rekonstrukció során mindenesetre bebizonyosodott, hogy a rövid DNS-

polimeráz szakasz alkalmas az adenovírusok %M &KN$A?923!" 4%2>(" (=$2.P" M$=(49&3.9,30"

Mint már korábban említettem, az új floridai vizisikló-adenovírus is az Atadenovirus 

2%1=%.(/4" 1 2 <$&%.$!>(" 949,3" !%,*&.;" 3!9,N(3!" 3=" %--$4$" 5((=%(" #$!!%&'%(" )*&&+-

adenovírus. Noha a genus alatti, finomabb felbontású evolúciós következtetésekkel 

óvatosan kell bánni ilyen rövid szekvenciák elemzése %(%./2;" 3="1/4$(" %4'/,.%&1P%2"

látszik, hogy a kígyó-AdV- !"2%1"3&! .23!"1 2 <$&%.$!>("N( # ,. .0"83&A(=@2P(@.)%.+;"
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hogy e  !"#$%&'&()*+,*-., sokszor egymástól távoli, gazdafajokban alakulhattak ki és 

kerültek a mai gazdáikba. 

Eredményeim tehát egy újabb kígyó-adenovírus típussal gyarapították eddigi 

/$01"121/+&12'3'4()).&12'51"2.-.' !"#$%&32'/))12.1+6'7-8'4%9:'/$0;2'$/&1"()2'&/0#232+/'3'

kígyók 1-1$' 2!<#$='7>?-át, újabb bizonyíték arra, hogy milyen széles körben elterjedt 

1-'3' !"#$6'@/ 1)'1-=223)'19:' 3>%+';).'A))32,B)'2*"2;+2'3'&/0#232A$8'1) 12412C(&'az eddigi 

feltételezést, miszerint a gabonasiklókban a vírus csupán a fogságban tartás mesterséges 

körülményei között, esetleg a vörösfarkú boák&3)'  3)B' ;"/+2&1-;$' 1"1>0;+:16'

Természetesen a fogságban tartott példányok esetében azonban nem zárható ki ez az út 

$106'D"1>0;+:1/0' 2% A,,/' C1)1+2.$;918'4%9:' 1-' 3-' 1)$.,  3>%+';).' A))32%&%+' ;9-1228'

4()).kkel kapcsolatos $-E". /-$9A)32 adenovírusok jelenlétére. Fontosnak tartom 

vizsgálataim folytatását, mivel szemmel láthatóan így kapjuk a leghitelesebb képet egy 

 !"#$F$3)A>' 1 %)=F/BCA"3'  %+32&%-B3+6 Ezen felül további vizsgálatot igényelnek a 

21&+.$*&,.)' származó minták,  3)30/+2' 3' 0A$/&' &;2' 4()).' "1+>' GCrocodylia, 

Rhynchocephalia) 3)3<%$' /-$9A)323'/$6'D)&;<-1)412.8'4%9:'1-1&,1+'3-'A))32%&,3+'%):3+'

3>1+% !"#$%&' 5%">#)+3&' 1).8' 301):1&' &/0#232A$A"3' 3-' A)23)#+&' használt PCR rendszer 

nem megfel1).6 7' C* .,1+8 a sokkal finomabb felbontású evolúciós következtetések 

levonása céljából, további génszakaszok vizsgálatát is tervezzük, ám ez újabb primerek 

tervezését, és az új vírus esetleges szövettenyészeten  3)B'/-%)A)A$A2'/9;+:1)412/'03C>6 
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Összefoglalás 
 

Amerika !"#$$%&'()!($%*+,-.$/!0-()+12,.3+&!- 1(,4 5636)0&!*($78,83(!8$%!6$$05+&!

349,%1 43:6$05610$ 

 

Az adenovírusok (AdV-ok; Adenoviridae ! "#$%&'()*! &+&#,-! #.%)/)0! 1'*)23-!
burok nélküli virionnal és duplaszálú 456!7)8$11&+!*)8()+#)%9!:;*<0$#. Jelenlétüket 

minden =9>>! 7)*"8?)0! $0%2@+A #'/:"0)+9B'>)8! #"1<2&22@#-! )88)#! 1)7=)+)+9)8! "7)8!
:@+2$%&2$0&#C! D%! )7A)0! 2;/<0$#! *"2#@8! +'/"#! @2! &! gazda=&B"! E&2@*$#&2-! ;7A! BF!1$()++)#!
#$):$+,?"F0!:"%07@+&2$#E$%C!D%!D(G-oka2! B)+)8+)7!H! 7)8<0>&! 0$*$+B@#C!Izek közül az 

Atadadenovirus genus 2&7B&"2! )+90%.*! #'*9(%9#>)8-! 1&B(! 1&(&*&#>&8! '0! egy 

)*0%'8A)0>)8! ;*2@#! +)C! Gazda-)*)()2J#! <2@8! #<2&2:&! &%! 90">> 7)*"8?)0! $0%2@+A$#*&!
2)*)+9(.22! &! ="7A)+)1C! D! E&+-! #'2'+23! '0! EJ++9! &()8$:;*<0$# molekuláris genetikai 

:"%07@+&2! 2"0%2@%2&-! E$7A! &! /"##)+A)0! EJ++9#! &()8$:;*<0&"! )7A'*2)+13)8! <7A&8)>>)! &!
7)8<0>&! 0$*$+E&2F#C! D 1$+)#<+@*"0! >"$+F7"&"! 1F(0%)*)#! )+2)*B)('0)! '0! )7A! E&2'#$8A!
KLM! 1F(0%)*! #"($+7$%@0&! +)E)29:'! 2)22)! &! 0%'+)0#.*3! =)+1'*9! :"%07@+&2$#&2C! Célzott 

0%3*9:"%07@+&2$#! )*)(1'8A)"! "0! 1)7)*90;2)22'#-! E$7A! &! =$70@7>&8! 2&*2$22-! )+/<0%2<+2!
/"##)+A)0! EJ++9#>)8! 7A&#$*"! NOPQ! #.*J+" ! &%! D(G! =)*29%.220'7C A filogenetikai 

)+)1%'0)#! 1)7)*90;2)22'# &! /"##)+A)0! EJ++9-)*)()2)2C! R*()#)0! 1F($8! &! +)7,B&>>&8!
=)+=)()%)22! 2)#890-)*)()23! D(G-$#! )7A! #J+.8@++F! @7$8! E)+A)%#)(8)#! )+! &! 2.*%0=@8-!
=)+2)E)29+)7!)7A!,B&>>!8)1%)20'7!#'/:"0)+9"C  

D!B)+)8!1<8#&!)+09(+)7)0!?'+B&! 2$:@>>"!EJ++9-)*)()23!1"82@#!:"%07@+&2&!:$lt az 

&()8$:;*<0$0! =)*29%.220'7! #"1<2&2@0a, az ,B$nnan talált vírusok diverzitásának 

felmérése, és )0)2+)7! 2$:@>>"! 2)#890-AdV-ok felderítése ?'+B@>F+. Mivel az AdV 

(":)*%"2@0!'0!&><8(&8?"&!0%)1/$82B@>F+!)(("7!1'7!8)1!:'7)%2)#!=)+1'*'0)#)2!0%&>&($8!
'+9-!)7'0%0'7)0!@++&2$#>&8-!)%!"0!1<8#@1!?'+#"23%'0)"!#.%.22!0%)*)/)+2C 

Egy amerikai e7A)0J+2 államokbeli E&+7&%(&0@7>&8! 0%&>&($8! '+9-! +@20%F+&7!
)7'0%0'7)0! EJ++9#! 1"82@"8&#! KLM-)0! 0%3*'0'2! :'7)%2J#! )+C! D! 456-t alkoholban 

2&*2F0;2$22!#+$@#&2&1/$8$#>F+! "%$+@+2<#C!D!#'2#.*.0-!#$80%)8%<0!/*"1)*)#)2!&+#&+1&%F!
KLM!0$*@8!#&/$22!2)*1'#)#)2!0%)#:)8@+2<#-!1&B(!2.*%0=&-*)#$802*<#?"F2!:'7)%2J8#C 

S00%)0)8! OOT! 1"82@2! 0%3*2)1-! 1)+A)#! #.%J+! UU 0%@*1&%$22! #J+.8>.%9! 2)#890!
=&B$#>F+! ()! )%)#! 1"8(! 8)7&2;:! )*)(1'8A2! &(2&#-! <7A&8,7A! 1"82 &%! )7A)2+)8! #'2'+23-

ere()23!1"82&C!D%!)(("7!:"%07@+2!VT /"##)+A)0!EJ++9!1"82@>&8!#'2!)0)2>)8!1<2&22<8#!#"!
&()8$:;*<0$0! =)*29%.220'7)2-! &1"! )%)8! &! 7&%(&! ?0$/$*2$8! >)+J+! UCW %-$0! /*):&+)8?"@2!
B)+)82C! I7A! 7&>$8&0"#+F! NPantherophis guttatus) 1"82@B@>&8! &z 1-es típusú #;7AF-

adenovírust azonosítottuk (SnAdV-O -!&1"8)#!1@*!a teljes genom-0%)#:)8?"@B&!"01)*2C!
I7A-! &! 2<($1@8A! 0%@1@*&! ,B! D(G-t mutattunk ki =+$*"(&"! :;%"0"#+F>F+! NNerodia 

fasciata). A virális DNS-/$+"1)*@%!7'8>9+!#"8A)*2-!TPP!>/!E$00%,!0%&#&0%! , és a hexon 

7'8>9+!0%@*1&%F!XPP >/!E$00%,!0%)#:)8?"&!&+&/B@8!)%!"0!&%!Atadenovirus nemzetségbe 

0$*$+E&2F!>)-!E&0$8+F&8!&%!)(("7!#"1<2&2&2$22!1"8()8!/"##)+A)0!EJ++9!D(G-hoz.  

Y"7A)+)1>)! :':)! &%! '+9! @++&2$#>&8! 1)7@++&/;2$22! /*):&+)8?"&! &(&2$#&2-! &!
/"##)+A)0! EJ++9#>)8! &%! atadenovírusok :&+F0%;83+)7! ?0</@8! fakultatív #F*$#$%Fk, 

)++)82'2>)8! &! 1&(&*&#&2! '0! )1+90.#)2! =)*29%9-! #$1$+A! 1)7>)2)7)('0)#)2! $#$%F!
&2&()8$:;*<0$##&+C!I%!2$:@>> >"%$8A;2B& &!8)1%)20'7!/"##)+A)0!EJ++9!)*)()2'2C 
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Summary 
 

Survey on the diversity of adenoviruses occurring in American reptiles by 

screening live animals 

 

Adenoviruses (AdV) are non-enveloped, icosahedral, medium-sized viruses with 

linear, double-stranded DNA genome. AdVs have been derived from members of all 

major vertebrate classes, however, the different AdV types possess quite narrow host 

spectrum, and each animal species may have its own adenovirus. Therefore AdVs make 

a suitable model for investigating co-evolution. Out of the five presently approved 

genera of the family Adenoviridae, the genus Atadenovirus is supposed to be the lineage 

that has co-evolved with the Squamata although its first members were found in 

ruminants, birds, and in a marsupial. Following the widespread usage of molecular 

methods in virology, the Squamata-origin of the genus was supported by the detection 

of novel reptilian atadenoviruses and by the first full genome analysis of snake 

adenovirus 1. Previous surveys have demonstrated approximately 10% prevalence in 

samples of captive snakes and lizards, whereas phylogeny inference reinforced the 

Squamata-origin of atadenoviruses. Interestingly, a novel AdV lineage, most likely 

corresponding to a sixth genus, has been discovered in different testudinoid turtles 

recently.  

The primary objective of this work was to examine further samples of reptilians 

in order to detect adenoviral infection, to explore the diversity of the newly detected 

viruses, and to find perhaps additional novel testudine AdVs. As no foregoing studies, 

concerning the infection rate in healthy animals from their natural habitat had been 

performed, this was a principal aim of this work as well. 

Cloacal swabs, collected from apparently healthy wild-living animals on a fish 

farm in the United States, were screened by a consensus nested PCR system. The swabs 

were preserved in ethanol. The PCR products were sequenced and submitted to 

phylogenetic analysis. 

To date, 113 samples were screened in total, from which 88 originated from 

turtles, and 23 from scaled reptilians and one from an amphibian. No AdV was detected 

in turtles or in the frog. The only two positive swabs were from scaled reptiles. This 

corresponds to prevalence value of 8.7% among Squamata. In one sample originating 

from a corn snake (Pantherophis guttatus) a sequence identical to that of snake 

adenovirus 1 was obtained. In another sample from a southern water snake (Nerodia 

fasciata), a novel sequence implying the presence of a hitherto unknown snake 

adenovirus was derived. Based on the results of phylogeny reconstruction with the 300-

bp-long DNA-polymerase gene fragment and the 400-bp-long hexon gene fragment, 

both viruses belong clearly to the genus Atadenovirus. 

The prevalence data indicate that atadenoviruses in reptiles might be facultative 

pathogens. To the contrary, in the non-reptilian hosts, atadenoviruses were found often 

to cause serious diseases. Considering this and the results of the phylogenetic 

reconstruction, the Squamata-origin of atadenoviruses has been verified. 
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Köszönetnyilvánítás 

Szeretném meg !"#!$$%& '()*+,#,'-)$, & ./0& 1,$ -& 23/%3$* 4& ("& '3/"-

'()*+,#,'-)$, 4& 5($#,"& 678%'$* 4& 9:;<& =,9,'-+(& ',''( 4& 9:;<& *#& (/8, =-8(",)&

 !#(>>:$'?3@*$& =(+-&):=, 7=3/%"& @%:=A;%*& '()3@*$& 8:=;:#9*''*)0& Köszönöm nekik a 

/,$;,',;& ",;B'"(;,'4& *)%'& $<C?':''* & *& =*@:/@*$& +*=A& )7$ 3)9:#4& *& ',D9$% 3 &

,="*?3'B'3"39:#&("&*#&,=)(=,'%&93''(/&),;(/'("(9,#0 

EF=!$&  !"#!$,',) ./0& G*//*D9& 1*=3#"$* 4& * %& ": & '*$3DD"*=4& !'=,'',=& ("&

)*;<*/3#*''*=&=3':''&,=&*&)7$ 3)&*=*''0&H"& !"#!$,'&%==,'% *& 7'*'AD":>:/'&'!@@%&'*;?3'&%"4&

akik mindig ",;B','', 4& 9*&  (/8(",)& '3)*8'4& $(+& "#,/%$'I 1*==)*$$& 2A$% *4& J*/?3$&

K:='3$4&.:"#>:=<&L$8:/4&M%8:+"# <&23/':$4&Papp Tibor, E*?3$&N<-#-4&E:+3D"&O$8/,. 

Ezen  B+F=& 93=3"* & +*;<7$ & ./0& L$8/,P& N::8P%$-nek, az Arkansasi Egyetem 

: '*'A?3$* &*&)%$'3 (/'0 

M(;F=4&("&$,)&7':="A&":/@*$ köszönöm Q#F=,%)$, &*&sok 'F/,=),'&("& '3):;*'3"', 

*)%'&*&)7$ 3)&*=*''&$<C?':''* 0 

L& B"(/=,', &*$<*;%&R,='(',=,%'&*#&SJEL&ETUUTVW&"#3)C&>3=<3#*'&@%#':"B':''*0 
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HuVetA - SZIA 

ELHELYEZÉSI MEGÁLLAPODÁS  !"!#$%#&'"()*'"+,'-./0)#./* 

 

 !"# Godó Soma 

$%!&'()*+!,-.(-/01%-23/4# soma.godo@gmail.com 

5-6(%)7%)(89*-/:-23/(#  !"#$%&$'()**+%,"-'"*+./#01*2'&0"-/34#15/%'0$3"#6$7858-&%'

."*!9#95"'9*+'8**&7/%'56:#+3$65;8*&783&*. 

A m:-/(,;(%(8!+1-090)01: Budapest, 2014 

5<-=)09>))-6=;%>?-+<=/0# 1 db 

<"*"-' !";8**&=/085' "*./;&08583&*' &' 56"#6+>' $**etve &' 56"#6+$' ?/;/%' 71*&?0/-/5&' -"! 

%$68#2*&;/5' ?/;/7' ,$67/547' &' HuVetA 95' &' @AB  568!8#&>' (/;C' &#D($38*?&' E& tartalom 

!";38*7/67&785&' -9*%)*>' &' !";+#695' 95' &' (/668.9#("7+59;' ,$67/547858-&%' 9#0"%9,"-F 95 
!85/*85390"77 PDF ./#!8#&' %/-3"#78*?&' 95' 56/*;8*7&55&' & fenti 0/%1!"-71!/7' E,"*"9#73"'
a--&%'%$3/-&787'$5). 
 

Beleegyezik, hogy a HuVetA 95' &' @AB  ";C-9*' 7G,,' (csak a HuVetA 95' &' @AB '
&0!$-$567#87/#&$'568!8#&'(/668.9#("7+F'!85/*&7/7'78#/*?/-'&6'H-'8*7&* 87&0/77 0/%1!"-71!,2*'
%$68#2*&;',$67/-58;$>'3$556&8**4785$'95'!";+#695$'D9*,2*I' 
 

Kijelenti, hogy a 87&0/77 0/%1!"-71!' &6' H-' !:3">' 95/vagy jogosult ,$67/547&-$' &'
!";8**&=/085,&-' ./;*&*7' #"-0"*%"695"%"7' &##&' 3/-&7%/62&-I' J$?"*"-7$' 7/38,,8> (/;C' &' !:'
"#"0"7$'95'*";?/,,'710/!85&'56"#$-7'-"!'59#7$'3"*"'5"-%$'!85'56"#6+$'?/;87I  !"--C$,"-'&'!:'
7&#7&*!&6'/*C&-'&-C&;/7>'!"*C#"'-963"'-"!'H-',$#7/%/*?&'&'56"#6+$ ?/;/%&7>'."*'%"**'7)-7"7-$">'
(/;C' %/#*87*&-' "-;"09*C7' %&=/77' &' 56"#6+$' ?/;' 71*&?0/-/5872*' &##&> (/;C' "-;"09*C"6("55"' &'
?"*"-' !";8**&=/085,&-' 56"#"=*+' ?/;/%&7>' 95' &' (&#!&0$%' 56"!9*C' 8*7&*' ,$#7/%/*7' &-C&;#956'
!"**"77'";C9#7"*!:"-'."* 3&-'7)-7"73"'&6'"#"0"7$'56"#6+'-"3"'&'!:3G-',"*)*I 
 

 ' 56"#6+$' ?/;/%' 71lajdonosa &' (/668.9#95' %G#97' &6' &*8,,$&%,&-' (&78#/66&'!";' Eegyetlen, a 

/(,6(%(%*-8!,@<(tben elhelyezett x jellel): 
 

"-;"09*C"6$, hogy a HuVetA-ban/SZIA-ban 78#/*7'!:3"%'%/#*87*&-1*' (/668.9#("7+39 
38*?&-&%'&'3$*8;(8*2-, 

 

&' @6"-7' B5738-' K;C"7"!' ,"*5+' (8*26&78#&' EBL' D4!"$#") %/#*87/66&' &' ."*7G*7G77'
0/%1!"-71!E/%F'"*9#9597, 
 

a @ABK' M**&7/#3/5-710/!8-C$' JG-C378#,&- 7&*8*(&72>' 0"0$%8*7' "*9#957' ,$67/5472'
568!472;9=#" %/#*87/66&'&'."*7G*7G77'0/%1!"-71!E/%F'"*9#9597, 
 

D5&%'&'0/%1!"-71!',$,*$/;#8.$&$'&0&7&$-&%'95 7&#7&*!$'%$3/-&78-&%'."*7G*7959("6'?8#1*'
(/668'E%/#*87*&-'(/668.9#955"*F> 
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adatbázis kialakításáról és alkalmazásáról D4!:'#"%7/#$'17&54785(/6'%&=D5/*20$%>'$**"73"'&--&%'&*&=?8-'%956)*7I 
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Kérjük, nyilatkozzon a négyzetben elhelyezett jellel a helyben használatról is: 

 

Engedélyezem a dokumentum(ok) nyomtatott változatának helyben olvasását a 

könyvtárban. 

 

Amenn !"#$% &% '#()*()+,% &(&-./)% 0( &$% 12% 3+-#4!5% 1#( #)% 6&(&1#( % 7+8% 6&8 % ,4#96#4#) 

támogatott illetve szponzorált, kijelenti, hogy jogosult egyetérteni jelen megállapodással a 

129#%60$&)304:&$;% 

 

A HuVetA/SZIA <4#1#()#)=!% &% ,4#94=5% !((etve &% .0803&)% 8 &309(: személyek és szervezetek 

!9/$ /"&$% $#1% 6/((&($&3% ,#11!( #$% '#(#(=,,+8#)% &$$&3% .08!% 0960,(/,/9&5% >& valamely 

'#(>&,4$/(:% &% HuVetA-ban/SZIA-ban engedéllyel elhelyezett anyaggal )*96+$ ,+9)=% 1:?0$%

visszaélne. 

 

 

Budapest, 2014 év április 22. 

 

 

aláírás 

s4#94=@&%,4#94=!%.08%)A(&.?0$0,& 

___________________________________________________________________________ 

A HuVetA Magyar Állatorvos-tudományi Archívum – Hungarian Veterinary Archive a 

Szent István Egyetem Állatorvos-tudományi Könyvtár, Levéltár és Múzeum által  !"#$%&%&%%'
()*"%&+,-&%.' /0-.0&' *$*%%1+2' &-30&"' 45-6*2' 7/83' *' *83*+' 1--*%/+9/(-tudomány és -történet 
$/": &0%: *.%2'%:$1(9*83/01%'&-&"%+/0.":(';/+ 1<*0'#(()&83!6%(&2'+&0$()&+&))&2' &8=+.))&2'

"&+&(7&%=95'5('7/))1;5+7&%=95' %&83&2' ()/-81-%*((*2'*'7*%1-3/(' 6/8.' ()*<1-3/)1(/"' ;.83&-& <&'

vételével. 
 

>' ?:@&%>' *' "/+()&+!' .0;/+ *%."*.' -&7&%=(58&"' ;&-7*()01-1(19*-' <.)%/(A%6*' *' "#003!2'

B.0%&+0&%&(' "&+&(=85C&""&-' .('  !"#$=D' "&+&(7&%=(58&%' 5(' -&7&%=(58' ()&+.0%' *' %&-6&(' ()#9&8'

*)/00*-.'&-5+5(5%E'F5-6*'&)&"'+5950 

- a magyar állatorvos-%:$/ 103'7*)*.'5('0& )&%"#).'.( &+%(5850&"'0#9&-5(&G 

- *'  *83*+' 1--*%/+9/(/"' C:<-."14.H.+*' %#+%50=' 7.9*%"/)1(/"' ()1 10*"2' 5(' &)&0'

"&+&()%,-'*'7*)*.'1--*%/+9/(.';/-3H.+*%/"'. C*"%';*"%/+10*"'0#9&-5(&G 

- az Állatorvos-%:$/ 103.' I*+' 5(' *)' &83,%% !"#$=' C*+%0&+&"' %:$1(9*83/010*"'

"/04&0%+1-%'  &86&-&0A%5(&' +5950' *)' .0%5) 503&"' 5(' *' 7*)*.' 1--*%/+9/(-tudomány 
%&".0%5-350&"'5('9&+(&03"5C&((5850&"'0#9&-5(&G 

- *'()*" *.'"*C4(/-*%/"'5('&83,%% !"#$5('&-=(&8A%5(&2 

- *'03A-%'7/))1;5+5('%1 /8*%1(*E 

 

A SZIA Szent István Archívum *'J)&0%'K(%910'L83&%& &0'"&-&%"&)&%%'%:$/ 103/('$/-8/)*%/"'

tára. 


