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1. Irodalmi attekintés

A sertés circovirusoknak (porcine circovirus, PCV) jelenleg két
tipusa ismert: az apatogén PCV1 és a patogén PCV2, mely szamos
kérképpel hozhatd kapcsolatba, és jelentds gazdasagi karokat okoz a
sertésdlloményokban. A koérokoz6é mara az egész vildgon elterjedt.
Retrospektiv vizsgalatok alapjan a virus az 1970-es €s 1980-as évekbol
szdrmazo sertés eredetli mintakbdl is kimutathato.

A PCV2 két genotipusban fordul eld, melyek kozott a
legmarkéansabb kiilonbség a genom méretében van: a hosszabb
genommal rendelkezé PCV2A és a révidebb PCV2B genotipus. A
jarvany kezdetén a kiilonb6z6 korképekbol a PCV2A genotipust
lehetett gyakrabban kimutatni, 2003-ra Nyugat-Eurépaban, Azsiaban
és 2005-t61 Eszak-Amerikdban azonban a PCV2B genotipus valt
elterjedtebbé. Magyarorszagon az elsd PCV2-vel kapcsolatba hozott
megbetegedéseket 1999-ben azonositottak és 2003-ig hazankban is a
PCV2A genotipus volt a gyakoribb.

A PCV2 éltal okozott betegségek egyik tipusat, a valasztott
malacok circovirus okozta sorvadasat (postweaning multisystemic
wasting syndrome, PMWS) 1991-ben irtak le eloszor, az azdta eltelt
idében a kdrokozot, a PMWS mellett kisebb gyakorisaggal, de mas
kérformakbdl is kimutattdk. A PMWS megjelenése utan a PCV2-vel
Osszefliggést mutatd betegségek szama jelentdsen boviilt, éppen ezért
ma mar altaldban PCV okozta betegségekrol (PCV diseases, PCVD)
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szokas beszélni. A PCV2-t a PMWS mellett, bizonyitottan a kovetkezo
korképekkel hoztdk kapcsolatba: sertések 1égzdszervi betegség
komplexe (porcine respiratory disease complex, PRDC), sertések
dermatitisz nefropatidja (porcine dermatitis nephrophathy syndrome,
PDNS), magzati miokarditisz ¢és reproduktiv rendellenességek.

A PMWS ¢észak-amerikai megjelenése utdn sorra bukkant fel
Eurdpa és Azsia orszagaiban, de Eszak-Amerikaban a PMWS mellett
megjelent a PRDC korkép is, és ott az eléfordulasa gyakoribba valt,
mint a PMWS koérképé. Ezzel szemben Eurdpaban - igy nalunk is, és
toliink keletebbre is - a PCVD-k koéziil a PMWS dominal. Az Europa
nyugati felén elindult PCV2 jarvany folyamatosan terjedt és terjed ma
is keleti irdnyba. Jelenleg tehat az eurdpai jarvanytani kép nem
egységes, a nyugati teriileteken a fertdzés enzdciassa valt, mig keleti
iranyba haladva a jarvany terjedése tapasztalhatd. A jarvanytani kép
mellett a kérképben is vannak eltérések a nyugati és keleti helyzetet
tekintve. Mig nyugaton egyre gyakrabban jelentkezik a betegség a
klasszikusnak tekintett PMWS mellett, attol eltéréen, PRDC formaban,
addig kelet felé haladva, ahol a jarvany még aktivan terjed, tovabbra is
a PMWS forma dominal.

A koérokozd idokozben atjutott a vaddisznd populacidba is, ami
egy esetleges jovobeni mentesités lehetdségeit erdsen korlatozza, de ha
mentesitési programok nem is indulnak el, allando veszélyforrast
fognak jelenteni azokon a teriileteken, ahol a jarvdny mar

lecsillapodott.



2. Célkituzések

Munkank elsddleges célja az volt, hogy a PCV2 jarvanytandhoz
szolgaltassunk wjabb adatokat. Ezt a kovetkezd feladatok elvégzése
révén kivantuk elérni:

1. A hazai vaddiszné allomany PCV fertdzottségének felmérése.

2. A hazai és a kozép-kelet eurdpai helyzet megismerése.

3. A ragcsalok esetleges PCV2 hordozo és iiritd szerepének

vizsgalata.

4. Egy hatékony PCV2 vakcina eldallitasara alkalmas virustorzs

1étrehozasa és jellemzése.

3. Anyag és modszer

3.1. A mintak szarmazasa

A vizsgalat alapjaul szolgald vaddisznd eredetli szervmintakat a
Debreceni Allategészség-iigyi Intézettdl és egy vadfeldolgozo iizembél
(FIWI-HUT Kft., Tata) kaptuk 2002 és 2003 kozott.

Az elsd romaniai PMWS és PDNS leirdsdhoz a mintdkat egy
Erdély észak-nyugati részén taldlhato sertésallomanybol kaptuk, ahol
megkozelitdleg 30000 allatot tartottak.

2007 soran a kozép-eurdpai térség orszagaibol gyljtottiink



szlovak, horvat, cseh, lengyel, roman, valamint magyar mintékat, hogy

kideritsiik, milyen PCV2 genotipusok fordulnak eld térségiinkben.
Munkank soran foként vese és nyirokcsomd, ritkdbban mandula,

maj és 1ép mintakat vizsgaltunk. A mintdkat -20 °C-on taroltuk a

feldolgozasig.

3.2. DNS tisztitas

A sertésekbdl és az egerekbdl szarmazd mintakbol a DNS-t
Chelex 100® Molecular Biology Grade Resin (Bio-Rad)
mikrogyantaval tisztitottuk, a gyartd utasitdsainak megfelelé modon.

Az egerekkel végzett kisérleteink sordn a bélsarbol és a vizeletbol
a virus-nukleinsavat QIAGENE QIAamp® DNA Stool Mini kit

segitségével vontuk ki, a kezelési utmutatoban foglaltak szerint.

3.3. DNS amplifikalas, szekvencia analizis

A circovirus DNS-t polimerdz lancreakcié (PCR) segitségével
amplifikaltuk. A PCR-hez hasznalt primereket a GenBank adatai,
valamint sajat, korabbi vizsgélatainkb6l szarmazé adatok alapjan
szamitogépes programok (Primer2, Scientific and Educational
Software, és az Oligo6 program, Molecular Biology Insights Inc.)
segitségével terveztiik, illetve a nemzetk6zi szakirodalomban kozzétett
adatok alapjan rendeltiik meg a Csertex Kft.-tdl (Budapest) és a Biomi
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Kft.-t6l (Godollo).

A szekvenalashoz a PCR-t Big Dye Kit-tel (Applied Biosystems,
USA) végeztik. A szekvenaldsi reakcidk leolvasdsat a Genodia
Molekularis Diagnosztika Kft. (Budapest) €s a Biomi Kft. (G6d61l0)
végezte Big Dye kittel ABI310 automata szekvenald késziilékben. A
BioEdit version 5.0.6. programot haszndltuk a szekvenalas
eredményeinek  értékelésére, valamint a teljes szekvencidk
Osszeillesztéséhez. A MEGA version 4.0 programmal végeztik a
replikacios és kapszid fehérjéket kodoldé DNS szekvencidk aminosav
sorrenddé alakitdsat, valamint a teljes genomok, illetve fehérje
szekvencidk  Osszehasonlitasat  ClustalW  multiple  alignment
algoritmussal. A filogenetikai analizist szintén a MEGA version 4.0

programmal végeztiik, a bootstrap érték 1000 volt.

3.4. Allatfertozési kisérletek

Allatkisérleteinkhez NMRI 25-29 grammos (6 hetes) ndstény
fehér egereket hasznéaltunk, amelyeket a TOXI-COOP KKT-t6l
(Budapest) vasaroltunk. A kisérletek soran a ROMI1 virustérzzsel
(GenBank-i1 kodja: DQ233257) fertdztik az egereket. A hasiiregbe
tortént oltasok soran 5x10° TCIDs, mennyiségli virussal fertdztik az
egereket. Valamennyi esetben a vizsgalt szervmintdk a kovetkezok
voltak: vérsavo, csecsemOmirigy, maj, 1ép, vese, bélfodri nyirokcsomo,

csontveld. A virus-nukleinsav kimutatasat a mintakbdl PCR-rel
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végeztik.

Patogenitasi vizsgalat: 2 negativ kontroll mellett 4 egeret
hastiregbe oltottunk harom alkalommal, két hetes idokozzel a ROM1
virustorzsbol. Az utolso oltas utan két héttel az egereket exterminaltuk
az allatvédelmi eldirasoknak megfelelden.

Virusreplikacié vizsgalata: 28 egeret oltottunk hasiiregbe egy
alkalommal. Ezt kovetden kétnaponta exterminaltunk 4 egeret.

Virusiiritési vizsgalat 1.: 4 egeret oltottunk hasiiregbe, majd az
oltas utan 6 nappal 4 oltatlan egeret tettiink a fert6zott egerek kozé. Az
oltas utan 24 nappal két oltott és két oltatlan egeret, majd az oltas utan
28 nappal a masik két oltatlan egeret is exterminaltuk. A maradék 2
hastiregbe oltott egeret az oltds utan 42 nappal exterminaltuk.

Virusiiritési vizsgalat 2.: 3x6 egeret szajon at fert6ztiink a ROM1
virustorzzsel. Az elsé csoport 8x10* TCIDs, a masodik csoport 6x10*
TCIDs, a harmadik csoport 5x10* TCIDs, mennyiségii virust kapott.
Az els6 csoporttdl naponta gytijtottiink bélsar €s vizelet mintat, majd a
virusiiritést PCR-rel vizsgaltuk. A szdjon at tortént fertézés utan 12, 19
és 26 nappal 2-2 egeret exterminaltunk mindharom csoportbdl. Az elso
csoporthoz a fertézést kovetden 12 nappal 6 PCV negativ egeret
tettiink (kontakt egerek), majd ezeket 15 és 18 nappal késébb, tehat a

fertdzEs utan 27 és 30 nappal exterminaltuk.



4. Eredmények

41. A 2002 ¢és 2003 kozotti, magyarorszagi

vaddisznokbol szarmazo PCV2 szekvenciak elemzése

A tobb mint kétezer, kiilonb6z0 vaddisznobol szarmazo
szervmintat a szarmazasi hely, és a begylijtés ideje alapjan
csoportositottuk. A vizsgalt mintak 20,5 %-4ban volt jelen PCV2. A
szekvencia adatok alapjan a vaddiszno eredeti PCV2-t 7 csoportba
soroltuk (WB-H1-7). A 7-bdl 3 csoport a PCV2B genotipusba (WB-
H1, WB-HS5 ¢és WB-H6), amig 4 csoport a PCV2A genotipusba (WB-
H2, WB-H3, WB-H4, WB-H7) tartozott. A PCV2 pozitiv mintak
elterjedési ardnya kozott teriileti megoszlds tekintetében nem volt
kiilonbség. A kiilonb6z6 csoportokba sorolt circovirus szekvencidk az
orszag minden részér6l kimutathatdk voltak és egy adott teriileten to6bb
genotipus is jelen volt. A teljes genomok nukleinsav sorrendjét,
valamint a josolt replikacids fehérjék és kapszid fehérjék aminosav
sorrendjét Osszehasonlitottuk a GenBank-ban taldlhaté, a Fold
kiilonboz6 térségeibdl szarmazo, valamint a magyarorszagi hazi
sertésekbol kimutatott kettes tipusu sertés circovirusok nukleotid és
szarmaztatott aminosav szekvenciaival. Olyan PCV genomot, amely
kizarolag vaddisznora lenne jellemzd, nem talaltunk. A teljes genom

alapjan néhany vaddisznobol szarmazo virus szoros rokonsagot



mutatott a korabban magyarorszagi hazi sertésekbdl szarmazd
virusokkal. Hasonlo eredményt kaptunk, amikor e virusok kapszid
fehérjéinek aminosav sorrendjét hasonlitottuk Gssze. A virus
replikacioért felelds fehérjéinek Osszehasonlitdé vizsgalata a teljes
genomhoz ¢és a kapszid fehérjéhez képest eltéré eredményt adott. A
WB-H4 ¢és a WB-HS5 virusok replikdcios fehérjéi 100 %-ig
megegyeztek egymassal és a WB-H2 és WB-H7 replikacids fehérjéi is
azonosak voltak. A kapszid fehérjéket tekintve 100 %-o0s azonossag
volt megfigyelhet6 a WB-H3 és a WB-H4 virusok kozott, valamint a
WB-H1 és a WB-H6 kapszid fehérjéje is megegyeztek. A WB-H4
virus kapszid fehérjéje a WB-H3 kapszid fehérjéjével, amig a
replikacios fehérjéje a WB-HS virus replikacids fehérjéjével volt
azonos. Mindossze 0,4 % (3 nukleotid) kiillonbség volt a WB-H3 és
WB-H4 virusok ORF2 szekvencidi kozott, amig ezen a genom

szakaszon a WB-H1 és WB-H6 virusok 100 %-ig azonosak voltak.

4.2. PCV1 szekvenciak elemzése

A szekvencia analizis alapjan PCVI1 pozitiv mintdk koziil
kivalasztottunk egyet, és meghataroztuk a teljes genom szekvenciajat
(WB-HS8). A WB-HS teljes nukleotid szekvencidjat 6sszehasonlitottuk
a GenBank-ban a tanulmany megirasakor fellelheté valamennyi PCV 1
szekvenciaval. A WB-H8 1759 bazis hosszusagu, hasonléan az ismert

PCVl1-ekhez. A vaddisznobdl kimutatott PCV1 szekvencia nem
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mutatott nagyobb eltérést a PK-15 sejtvonalat permanensen fert6zo
PCV1 torzsekben leirtaktol, mint amekkora kiilonbség az eddig ismert
PCV1 torzsek kozott kimutathatd volt.

4.3. A romaniai PCV2 kimutatasa

A romaniai sertéstelepen 2002 méjusaban észleltek eldszor sertés
circovirusra utalo klinikai tiineteket. Meghataroztuk egy PMWS és egy
PDNS tiineteit mutatd sertésbdl szdrmazdé mintdkban talalt PCV2-k
teljes szekvencidjat, és megallapitottuk, hogy azok genetikailag 100 %-
ig azonosak voltak. A virus PCV2B genotipusba tartozott (GenBank-i
kédja: DQ233257). A roméaniai  PCV2  teljes  genomot
Osszehasonlitottuk az el6zdekben vizsgalt PCV2 teljes szekvenciakkal.
A romaniai virus nagyfoku azonossdgot mutatott magyar, osztrak,
francia hazisertésekbdl, valamint magyar vaddiszndkbol szarmazd

szekvenciakkal.

4.4. A kozép-kelet europai régioban, 2006-2007-ben
jelen 1lévo PCV2 szekvenciak osszehasonlitisa a

GenBank-ban kozzétett szekvenciakkal

Megvizsgaltuk, hogy 2007-ben milyen PCV2 szekvenciak voltak
jelen a kozép-kelet eurdpai régioban. Magyarorszagrol, Szlovakiabol,

Csehorszagbol, Romaniabol, Horvatorszagbol és Lengyelorszagbodl
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szarmazo teljes PCV2  szekvenciakat hataroztunk meg ¢és
hasonlitottunk 6ssze a GenBank-ban 2007. december 31-ig kozzétett
valamennyi PCV2 teljes és ORF2 szekvencidkkal. Az osszesen 37
minta vizsgalata soran 34-bol a PCV2B genotipusu szekvencia volt
kimutathat6, és mindossze 2 magyar €s 1 horvat szekvencia tartozott a
hosszabb, PCV2A genotipusba. A teljes genom alapjan a PCV2A
genotipust 5 (A/1, A/2, A/3, A/4, A/S), a PCV2B genotipust 7 (B/1,
B/2, B/3, B/4, B/5, B/6, B/7) csoportba soroltuk. Az altalunk vizsgalt
411 teljes genom kozil 293 szekvencia tartozott a PCV2B
genotipusba, azon belil is 149 szekvencia keriilt a B/1 csoportba,
koztiik 30 kozép-kelet eurdpai régiobol szarmazo izolatum. Szintén ide
tartozott két vaddisznobdl és egy hazisertésbol, 2003-ban izolalt
szekvencia is. A PCV2A genotipusba tartozd szekvencidk koziil az
egyik horvat szekvencia egy PCV2B genotipusba tartozé 2007-es
kinai, valamint egy PCV2A genotipusba tartoz6 szintén 2007-es kinai
szekvencidhoz hasonlitott, de ezek nem voltak egyik csoportba sem
besorolhatok.

Az ORF2 aminosav sorrendje alapjan készitett torzsfan a PCV2A
genotipusba tartozd szekvencidk a teljes genomhoz hasonloan
csoportosultak, mig a PCV2B genotipusba tartozé szekvencidk a teljes

genomhoz képest keveredtek.
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4.5. Egér fertozési kisérletek eredményei

Az egerekkel végzett kisérleteink soran a ROMI1 virustorzssel
fertoztiikk az allatokat. A fertézést kovetden, €és utana a kisérlet végéig
minden egér klinikailag tiinetmentes maradt, és korbonctani elvaltozas
sem volt megfigyelhetd.

Patogenitasi vizsgalat: A harmadik oltds utan 14 nappal
exterminalt egerek csevsemOmirigyébdl, csontvel6jébol, 1épébdl,
ves€jebdl €s majabol egyarant sikeriilt virus-DNS-t kimutatni.

Virusreplikacié vizsgalata: A fertdzést kovetd masodik nap
kimutathatd volt a virus-DNS az egerekbdl, de a negyedik napon mar
egyetlen szervbol sem lehetett kimutatni. A hatodik naptdél ismét ki
lehetett mutatni a virus-nukleinsavat egy-egy szervbdl, de a vizsgalt
szervek tobbsége a 12-dik naptdl valt PCR-rel pozitivva.

Virusiiritési vizsgalat 1.: A hasiiregbe fertdzott egerekbdl,
valamint az altalunk nem fertdzott egerek koziil kettdbol sikerilt a
ROM1 virustorzset kimutatni PCR-rel. Az oltas utan 42 nappal még ki
lehetett mutatni a virust.

Virusiiritési vizsgalat 2: Az éltalunk szajon at fertdzott 18 egér
koziil 11-bol, valamint az altalunk nem fertdzott 6 egér koziil 5-bol
sikeriilt a ROM1 virustorzset kimutatni PCR-rel. A bélsarbol a 14-dik
napon, a vizeletbdl a 22-dik napon sikeriilt csak 1-1 alkalommal
kimutatni a virust.

Egerekkel végzett kisérleteink soran egyetlen egérbdl sem sikertilt
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sertés circovirussal reagald ellenanyagot kimutatnunk az Aaltalunk

hasznalt indirekt immunfluoreszcencias mddszerrel.

5. Megbeszélés

51. A 2002 ¢és 2003 kozotti, magyarorszagi

vaddisznokbol szarmazo PCV szekvenciak elemzése

Az els6 PMWS tiinetei kozott megbetegedett sertéseket
Magyarorszagon elészor 1999-ben diagnosztizaltdk. Kezdetben a
betegség el6fordulasa sporadikus volt, de a PCV2 néhany hoénap
leforgasa alatt gyakorlatilag az Osszes magyarorszagi nagyiizemi
sertésallomanyban megjelent. Annak ellenére, hogy a virus vilagszerte
széles korben elterjedt, kevés adat 4all rendelkezésre a PCV2
elé6fordulasarol a vadon €16 allatokban, és ezek is elsdsorban
szeroldgiai adatok. Munkank soran felmérést készitettiink 2002-2003-
ban, a magyarorszagi vaddiszn6 allomany PCV fert6zottségérol. Az
orszag kiillonbozo részeirdl gylijtott mintdkat szarmazasi hely szerint
csoportositottunk. A mintak 20,5 %-abdl volt kimutathaté PCV2, és a
két genotipus kozel azonos ardnyban volt jelen. Vaddisznora jellemzé
szekvenciat nem talaltunk. A szekvencia analizis alapjan felmerilt a
két genotipus kozotti rekombinacid lehetdsége, amit késObb tobben
igazoltak.

Megallapitottuk, hogy a vaddisznékban a PCV2 mellett az
14



apatogén PCV1 valtozat is el6fordul és a vildgon elsOként hataroztunk
meg vaddisznobol szarmazod teljes PCV1 genomszekvenciat. Ezt
megeldzéen PCVl-et kizardlag PK-15 sejtvonalbol, valamint
vakcindbdl és a szovettenyésztéshez hasznalt tripszin készitményekbol
mutattak ki. A vaddiszndbdl kimutatott PCV1 szekvencia nem mutatott
nagyobb eltérést a PK-15 sejtvonalat permanensen fert6z6 PCV1
torzsekben leirtaktol, mint amekkora kiilonbség az eddig ismert PCV1

torzsek kozott kimutathatd volt.

5.2. A romaniai PCV2 kimutatasa

Részt vettiink az elsé romaniai PCV2 éltal okozott kérképek
leirasaban, ahol az elsd6 PMWS eseteket 2002 majuséban, az elsd
PDNS tiineteit mutatd sertéseket pedig két évvel késobb észlelték. A
kérbonctani  és  kérszovettani  elvaltozasok  megegyeztek  a
szakirodalomban kozzétett adatokkal. Meghataroztuk egy PMWS ¢és
egy PDNS tiineteit mutaté sertésekbdl szarmazd PCV?2 teljes nukleotid
szekvenciajat, ¢s megallapitottuk, hogy a két korképbdl szadrmazod

genom azonos.
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5.3. A kozép-kelet europai régioban jelen 1évé PCV2
szekvenciak oOsszehasonlitasa a GenBank-ban kozzétett

szekvenciakkal

A kozép-kelet eurdpai régidban zajlé PCV2 jarvany molekularis
hatterének tisztazasa érdekében vizsgaltuk, hogy milyen PCV2
szekvencidk fordulnak eld ebben a térségben. Magyarorszagrol,
Lengyelorszagbdl, Szlovakiabol, Csehorszagbdl, Horvatorszagbol és
Romanidbdl szarmazé teljes PCV2 szekvencidkat hataroztunk meg és
hasonlitottunk 6ssze a GenBank-ban 2007. december 31-ig kozzétett
szekvenciakkal. A legrégebbi kozép-kelet eurdpai letoltheté genomok
2003-bdl, Ausztriabol ¢és Magyarorszagrol szarmaztak, és a
szekvencidk kozott a PCV2A genotipus dominalt. Megallapitottuk,
hogy a Nyugat-Eurdépaban végbement valtozdshoz hasonldan, a kozép-
kelet eurdpai régidban is a PCV2B genotipus valt uralkodova, de mig
Nyugat-Eurépaban mar 2003-ban a PCV2B genotipus volt
elterjedtebb, addig térségiinkben ez csak 2007-re valt meghatirozova.
A vizsgalatok soran megallapitottuk, hogy azokon a teriileteken, ahol a
fertdzottség még ma is terjedben van, ott a PCV2 genomok
nukleinsav szekvencidjaban jelentsebb eltérések vannak, mint az
endémias vidékeken. Ugyanez a tendencia mutatkozik vildgszerte, a
rovidebb genotipus gyorsabban terjed az eredeti PCV2A tipusnal ¢€s

egy genetikailag egységes jarvanytani kép van kialakuloban.
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5.4. Egerek fertozése PCV2-vel

A PCV2 jarvanytananak és a védekezésnek is meghatdrozo eleme
annak a megismerése, hogy a virus sertésen kiviil képes-e mas fajban
fennmaradni, szaporodni és iiriilve, sertéseket fertozni. Jelenlegi
ismereteink rendkiviil korlatozottak ezen a teriileten. A lehetséges
virushordozd fajok koziil egereket vizsgaltunk és megallapitottuk,
hogy az egerek fertozhetok PCV2-vel, a virus képes szaporodni
egérben, de betegségre utaldo klinikai tlineteket és kdrbonctani
elvaltozasokat nem taldltunk. A  virusiiritési  vizsgalatokkal
egyértelmiivé valt, hogy az egerek {iritik a virust, és tarsaikat képesek
megfertdzni. Az egerekkel végzett kisérleteink alapjan feltételezhetjiik,
hogy ezek a ragcsalok fontos szerepet jatszanak a PCV2 fenntartasaban

¢s terjesztésében.
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6. Uj tudomanyos eredmények

Felmértik a vaddiszn6 allomanyok PCV2 fertdzottségét és
megallapitottuk, hogy a vadallomanyban ugyanazok a virusok
vannak jelen, mint a hdazisertésekben, és a hazisertésekben
bekovetkezett jelentés jarvanytani valtozdsok a vaddisznd
allomanyban is végbementek.

Vizsgalataink alapjan elsdként jeleztiik a rekombinécid szerepét a
PCV2 evolucidjaban, amit azota tobben megerdsitettek Eszak-
Amerikaban és Azsidban is.

Szintén els6ként hataroztunk meg PCV1 teljes genomot fertdzott
szervbOl, nevezetesen vaddisznd mintabol, azelott csak
sejttenyészetekbdl szarmazd virusok voltak ismertek.

Részt vettiink az elsé romaniai PMWS és PDNS esetek
megallapitdsaban és bizonyitottuk, hogy a két kérformat ugyanaz a
virus képes eldidézni.

Jelentés szerepet vallaltunk az els6 roman, cseh, lengyel és
horvat teljes PCV2  szekvencidk  meghatarozasaban, ¢és
megallapitottuk, hogy a kozép-kelet eurdpai régioban a PCV2B
genotipusba tartozo virusok terjedtek el.

Elsdként bizonyitottuk, hogy az egerek szdjon at fert6zhetdk
sertés circovirussal, és az egerek dtritik is a virust, ami alapjan
megallapitottuk, hogy az egerek igen fontos szerepet jatszanak a

virus terjesztésében és fenntartdsdban
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