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Bevezetés

Az adenovirusok (AdV-ok) csaladjanak (Adenoviridae) 6t elfogadott nemzetsége
kézul haromban, az Aviadenovirus, az Atadenovirus és a Siadenovirus nemzetségben
talalhaték madarakat is fert6z6 virusok. A gazdasagi szempontbal fontos, intenziven vizsgalt
baromfifélék — a hazityuk, a pulyka, a hazilud és a hazikacsa — voltak az elsé madarfajok,
amelyek képvisel6iben AdV-ok jelenlétét leirtak. Legtobbet a hazityuk AdV-airdl tudunk:
eddig 12 tyuk-AdV (fowl adenovirus; FAdV) szerotipust irtak le, melyek 5 fajba sorolhatok
(Fowl aviadenovirus A—E; FAdV-A—E). Hazityukokban el6fordul tovabba az Atadenovirus
nemzetségbe sorolt kacsa-AdV-1 (duck adenovirus 1; DAdV-1), mely tojashozam-
csOkkenést és héjképzbdési rendellenességeket okoz, illetve a siadenovirusok kdzeé tartozé,
pulykakat és facanokat is megbetegiteni képes pulyka-AdV-3 (turkey adenovirus 3; TAdV-3).

Munkam kezdetekor a pulykakat fert6zd AdV-ok kozil harom tipus volt ismeretes. A
TAdV-1 és -2 az aviadenovirusok nemzetségébe tartozik; kézilik az utdbbinak csak egy
rovid szekvencia részlete ismert. A TAdV-3 a Siadenovirus nemzetség tagja, mely sulyos
vérzéses bélgyulladast okoz a pulykakban.

A galambok mintegy hatarmezsgyét képeznek a gazdasagi jelentéséggel bird
madarfajok és a hobbiallatok k6zott. Adenovirusok altal okozott megbetegedéseikrél vannak
irodalmi adatok mar a nyolcvanas évektél kezdve, de mindéssze az altaluk okozott tinetek
és a mikroszkopos, illetve elektronmikroszképos vizsgalatok eredményei alapjan voltak
diagnosztizalhatdék. Klasszikus virusizolaldasi moddszerekkel csak egyetlen galamb-
aviadenovirust sikerllt egy német kutatocsoportnak izolalnia, a galamb-AdV-1-et (pigeon
adenovirus 1; PiAdV-1). Molekularis diagnosztikai médszerek koézil a FAdV-ok kimutatasara
hasznalt PCR mddszereket alkalmaztak, amik a nagy a szekvencia kildnbségek miatt nem
mikoddtek megbizhatéan. A hazai galamb allomanyok AdV fert6zottségérél nem
rendelkeztink adatokkal.

Munkam kezdetekor a gazdasagi jelent6séggel biré madarfajok AdV-ain kivil a
sélyom-AdV-1, négy kulénb6zé papagdj-AdV, nevezetesen a hullamos papagdj-AdV-1, a
psittacin-AdV-1 és -2, valamint a Meyer papagdj-AdV-1 voltak ismeretesek. A széncinege-
AdV-1 és a tobbféle ragadozé madarfajt is fert6zd raptor-AdV-1 leirésa hazai kutatéasok
eredménye. A széncinegétdl (Parus major) eltekintve a felsorolt gazdafajok mindegyike
kedvtelésbdl tartott hazi kedvenc, vagy természetvédelmi program keretein belll fogsagban
tartott és mesterségesen szaporitott madar volt. A természetes, vadon él6 madarpopulaciok
AdV-air6l nem alltak rendelkezésre adatok sem Magyarorszagon, sem pedig vilag szinten. A
nem baromfi eredetl AdV-ok vizsgalatat neheziti, hogy szigord gazda- és sejtspecifitdsuk
miatt hianyoznak az izoldlasukhoz szikséges sejtvonalak, igy kimutatasuk és

tanulmanyozasuk nehézkes, de a molekularis technikak megoldast jelenthetnek.



Célkitizések

Célunk két Uj pulyka-aviadenovirus, a TAdV-4 és -5 genomszervezdédésének
meghatarozasa volt, az aviadenovirusok diverzitasanak és evoluciéjanak alaposabb
megismerése érdekében.

Tesztelni kivantunk egy altalanos AdV PCR maddszert, illetve korabban masok altal
hasznalt PCR eljarasokat a PiAdV-ok kimutatasaban. Célunk volt a galambokban el&éfordulo
AdV-ok azonositasa, el6zetes jellemzése, a magyarorszagi galamb allomanyok AdV
fert6zottségének felmérése és a leggyakrabban kimutatott PiAdV tipus genomjanak
szekvenalasa.

Tanulmanyozni kivantuk a madar-AdV-ok fiber génjeinek evoluciés leszarmazasi
viszonyait az eddig masok altal k6zolt aviadenovirusok és az altalunk leirt PiAdV-2a, TAdV-4
és TAdV-5 fiber gén szekvenciainak bevonasaval.

Célul thztik ki a vad- és egzotikus madarak AdV-airdl szerzett ismeretek bévitését,
az AdV-ok gyakorisaganak és diverzitasanak felmérését a magyar madarfaunaban és a
hazai disz- és egzotikus madarallomanyokban, valamint tanulmanyozni kivantuk a kimutatott

AdV-ok egymashoz viszonyitott filogenetikai helyzetét.



Anyag és modszer

A vizsgalati anyagok eredete

A teljes genom szinten vizsgalt 1277BT jelzésli TAdV-5 és a TAdV-4 torzset az
Egyesiilt Kiralysagban izolaltak pulyka tenyészallomanyokbdl. A Magyarorszagrél szarmazé
TAdV-5 torzset akut felsd léguti megbetegedést mutatd huspulykakban mutattak ki és csirke
embrié fibroblaszt sejteken szaporitottak el.

Osszesen 27 éallomanybdl szarmazo 97 posta- és diszgalamb mintat vizsgaltunk. A
galambok a YPDS-hez (young pigeon disease syndrome, fiatal galambok betegsége)
hasonlo klinikai tlineteket mutatd egyedek, vagy elhullott példanyok voltak. Az AdV
szlréshez kiulénbdzd szerveket, majat, tudét, vesét és bél mintakat, valamint fert6zott
allomanybdl szarmazd, de Klinikai tuneteket nem mutaté galambokbdl drulék mintakat
hasznaltunk.

Munkam soran 21 papagajfaj 124 egyedét, 27 egyéb egzotikus madarfaj 115 egyedét
és 83 Magyarorszagon eléforduld vadmadarfaj 434 egyedét vizsgaltuk AdV-ok jelenlétére. A
papagaj- és egzotikus fajokbdl szarmazd kloakatampon, bélsar és szerv mintdink donté
tobbsége a Févarosi Allat- és Névénykertbdl, valamint két magan diszmadartenyészetbél
szarmazott. Vadmadarakbdl gy(jtétt mintaink szintén vegyesen tartalmaztak kloakatampon,
bélsar és szerv mintakat. Vadon él6 énekesmadarakbdl (Passeriformes), fehér gélyak
(Ciconia ciconia), siralyfélék (Laridae) és vords vércsék (Falco tinnunculus) fiatal egyedeibdl
madargyirizési tevékenység kozben gydjtéttink Urulék és kloakatampon mintakat
Magyarorszag és Ukrajna teriletérél. Egy horvatorszagi kloakatampon minta gydjteménybél
féként siraly és kardkatona (Phalacrocorax sp.) mintakat vizsgatunk AdV-ok jelenlétére.
Elhullott, illetve sérilt vadmadarakbdl szarmazé mintaink f6ként az Aggteleki Nemzeti Park
és a Hortobagy teriiletérél szarmaztak. A Févarosi Allat- és Névénykert klinikajan elhullott
egyedekbél szerv, valamint az allatkert Elet-Halal Hazaban &polt, mentett vadmadarakbdl

tovabbi kloakatampon mintakhoz jutottunk.

Adenovirusok PCR-es vizsgalata

A szerv, Urulék és kloakatampon mintakbdl, valamint a virusizolatumokbol DNS-t
vontunk ki. Az AdV-ok elsédleges kimutatasat az AdV-ok polimeraz génjére specifikus, két
kords, altaldanos AdV PCR maddszer segitségével végeztik egy kordbban publikalt médszert
kovetve, mely tapasztalataink szerint alkalmas minden eddig leirt AdV kimutatasara. A
kimutatott AdV-ok tovabbi DNS-szekvencia vizsgalatat nemzetség-specifikus PCR-ek
alkalmazasaval kiséreltik meg. A teljes genomszekvenalasra kivalasztott virusok (PiAdV-2a,

TAdV-5) tovabbi genomszakaszainak feler8sitését sajat tervezés(i primerek segitségével



végeztuk. A 18-28 bazispar hosszu primerek tervezését a mar ismert AdV-ok szekvenciainak
Osszegyljtesével, illesztésével és a megbrzottebb genomi régiok meghatarozasaval kezdtuk.
Az szekvencia illesztésekhez a MultAlin programot és a Clustal Omega programcsomagot

hasznaltuk.

DNS szekvenalas és bioinformatika

Az izolalt TAdV-4 és -5 genomszekvenalasat Uj generaciés lllumina szekvenalassal
végezte bécsi egyuttmikodoé partneriink. A magyar TAdV-5 torzs, illetve a nem izolalt PiAdV-
2a genomszekvenciajat Sanger-féle szekvenalassal, az ugynevezett primer-sétalas
modszerével hataroztuk meg. A részleges genomszekvenciak dsszeillesztését a CLC
Genomics Workbench v.4.0 program és a Staden programcsomag hasznalataval hajtottuk
végre. A genomok értelmezése soran a gén predikciohoz és a nyitott leolvasasi keretek
(open reading frame; ORF) meghatarozasahoz az Artemis és a JavaScript DNA translator
1.1 programokat hasznaltuk. A splice-olt gének esetében a lehetséges donor és akceptor
helyeket manualisan hataroztuk meg, megérzétt mintdzatokat keresve. A genomokat CLC
Main Workbench 7.6 program segitségével vizualizaltuk.

A szarmaztatott aminosav szekvenciak illesztését a Clustal Omega illetve a Muscle
programok segitségével hajtottuk végre. A filogenetikai szamitasok elétt a megfelelé modellt
(pontozasi matrixot) modell-szelekcidés analizissel valasztottuk ki, melyet a Topali 2.5
programcsomagon belul vagy a ProtTest szerverén futtatunk. A filogenetikai szamitasokat
kétféle moédszerrel végeztik az analizishez felhasznalt, illesztett szekvenciak hosszusagatol
fuggben. Azokhoz a szamitasokhoz, amelyekhez csak révid szekvenciak (<200 aminosav)
alltak rendelkezéslnkre a tavolsagi matrix analizis modszerét alkalmaztuk. A hosszabb
illesztett szakaszokat alapul vevd szamitasainkhoz Bayesian algoritmust hasznaltunk, melyet
a Topali 2.5 programcsomagon belul futtattunk. A torzsfadkat a Mega6 programban

szerkesztettik és jelenitettik meg.



Eredmények

Pulyka-adenovirusok

A TAdV-4 genomszekvenciaja a teljes genom illesztését kdvetden 42.940 bazispar
(bp) hosszunak, mig a TAdV-5 1277BT térzs genomhossza 43.686 bp-nak bizonyult. A
TAdV-4 esetében 48,5%-0s, mig a TAdV-5 esetében némileg magasabb, 51,6%-0s
guanin+citozin (G+C) aranyt allapitottunk meg. A magyar D1648-as TAdV-5 t6rzs ,primer-
sétalasos” szekvenalasaval 27.931 bp hosszlsagu genomszakasz szekvenciajat hataroztuk
meg. A magyar és a brit TAdV-5 torzsek részleges genomszekvenciaja kozott 41 nukleotid
(0,15%) eltérést tapasztaltunk a tanulmanyozott 27.931 bp hosszu szakaszon. A TAdV-4
genomja egyetlen, mig a TAdV-5 genomja két fiber gént kodol.

A TAdV-4 a teljes polimeraz, a telies hexon és a fiber gén alapjan végzett
filogenetikai szamitas szerint a FAdV-5, mig a hexon L1 régioja alapjan a TAdV-2

legkdzelebbi rokona. A TAdV-5 minden szamitas szerint a FAdV-1-hez all legkdzelebb.

Galamb-adenovirusok

A vizsgalt 97 galamb koézil 48 (49,5%) egyedet talaltuk AdV pozitivnak.
Harmincharom galamb esetében négyféle szervet, a majat, a tidét, a vesét és a vékonybelet
kalon vizsgaltunk. A 33 galamb kozul 22 egyedet talaltunk AdV-ra pozitivnak (66,7%), mig a
47, csak maj minta alapjan sz(rt galamb kozul mindéssze 17-et (36,2%). Tizenhét, klinikai
tuneteket nem mutatd galambbdl csak Urulék mintat vizsgaltunk az altalanos AdV PCR-rel, s
ezek kodzul 9 tartalmazott AdV-t (52,9%).

Az esetek tobb mint felében, 35 galambban aviadenovirusok jelenlétét mutattuk ki,
mig 13 egyed esetében siadenovirus fertézoéttséget talaltunk. A részleges DNS-fliggé DNS-
polimeraz gén szekvenciak alapjan 3 aviadenovirus tipust kilénitettliink el. A leggyakoribb,
33 galambban eléforduld virus egy uj aviadenovirus (PiAdV-2). A PiAdV-2 részleges DNS-
polimeraz szekvenciainak 6sszehasonlitdsa soran tovabbi két altipust hataroztunk meg, a
PiAdV-2a-t és a -2b-t. A masodik Uj aviadenovirus tipust, melyet PiAdV-3-nak neveztik el,
mindossze egyetlen esetben mutattuk ki. A PiAdV-1-et szintén egyetlen esetben
diagnosztizaltuk. A siadenovirusok kozul 12 virus egymassal nt szinten teljesen azonosnak
bizonyult a vizsgalt 272 nt hosszu viralis DNS-fuggé DNS-polimeraz génszakaszon. Ezt az uj
tipust PiAdV-4-neveztuk el. Egy esetben mutattunk ki egy ezektdl jelentés mértékben eltérd
siadenovirust (PiAdV-5), mely a vizsgalt 90 aminosav hosszusagu szakaszon is 34,4%-0s
eltérést mutatott. A filogenetikai szamitasok szerint a PiAdV-1, -2 és -3 monofiletikus
csoportot alkotnak az Aviadenovirus nemzetségen belll. A PiAdV-4 és -5 a siadenovirusok

kdzé esik a torzsfan, am egymassal nem mutatnak kozeli rokonsagot.



A PiAdV-2a 31.314 bp hosszusagu részleges genomszekvencigjat a primer-sétalas
mobdszerével hataroztuk meg. A PiAdV-2a esetében két fiber gént azonositottunk, melyek
kozul a fiber-1 csbkevényes; a fehérje farki alegysége teljes egészében, a nyél régid pedig

részben még fellelhetd, a feji domén azonban teljesen hianyzik.

A madar-adenovirus fiber gének

A filogenetikai szamitasok szerint az egyetlen fiber génnel rendelkezé virusok fiber
génje a két fiber génnel rendelkez6 virusok fiber-2 génjével mutat kdzelebbi rokonsagot. A
fiber-2 monofiletikus csoporton belil megfigyelhetd, hogy az egy fibert kodold virusok a
DAdV-2 kivételével szintén csoportba tdmdrilnek. A két fibert hordozé virusok fiber-1 génje
egy kuloénallé, monofiletikus csoportot alkot. Ebbe a csoportba tartozik a PiAdV-2a

csokeveényes fiber génje is.

Papagajok és egzotikus madarak adenovirusai

A papagaj mintak szirése soran 10 példanyban (8,06%) mutattuk ki AdV-ok jelenlétét
az altalanos AdV PCR segitségével. Ezek kozul 7 eset psittacin-AdV-2 (PsAdV-2)
fertbzésnek bizonyult. A PsAdV-2 jelenlétét egy-egy nimfa-, rozella-, kecske-, és
fénypapagajban, valamint hulldmos papagajok kézil 3 egyedben igazoltuk.

Huszonnyolc egzotikus madarfajbdl szarmazé 115 minta szlrdvizsgalata soran 11
esetben siadenovirusokat mutattunk ki az altalanos AdV PCR segitségével, mig
aviadenovirust és atadenovirust mindbdssze egy-egy esetben diagnosztizaltunk.
Siadenovirusok kézil 4, eddig le nem irt tipust kllonitettiink el, valamint az avi- és

atadenovirus is Uj, eddig nem publikalt virus tipusnak bizonyult.

Vadon el6 madarak adenovirusai

Adenovirusok jelenlétére 83 vadmadarfaj 434 egyedét vizsgaltuk. Osszesen 102
esetben kaptunk pozitiv eredményt, ami 23,5%-0s pozitivitast jelent. Leggyakrabban, 59
esetben aviadenovirusokat mutattunk ki, melyek kdzott 28 olyan aviadenovirus tipusra
bukkantunk, melyeket eddig nem ismert a tudomany. A siadenovirusok szintén nagy
diverzitast mutattak, 13 Uj tipusra bukkantunk, mig két tovabbi esetben a mar lek6zolt TAdV-
3 és széncinege-AdV-1 jelenlétét bizonyitottuk fehér gdlyaban, illetve széncinegében (Parus
major). Atadenovirusokat minddssze 7 esetben diagnosztizaltunk, melyek kozul 6
mutatkozott uj tipusnak. A hetedik eset a korabban kézélt DAdV-1-gyel teljesen megegyezé

virus kimutatasa volt fehér golyaban.



Megbeszélés

Pulyka-adenovirusok

Osztak kutatokkal egyuttmiikddésben, Illumina szekvenalassal meghataroztuk és
értelmeztik a TAdV-4 és TAdV-5 torzsek teljes genomszekvenciajat, valamint a primer-
sétalas modszerével részlegesen egy magyar TAdV-5 térzs genomjat is.

A TAdV-4 és TAdV-5 genomok esetében kiegyensulyozott G+C aranyt tapasztaltunk,
mely arra utal, hogy ezek a virusok mar hosszu ideje egyttt fejlédnek jelenlegi gazdajukkal,
amit altalanossagban elmondhatunk minden aviadenovirusrdl. A madarakban el6forduld
AdV-ok kozll az aviadenovirusok lehetnek a veluk egyutt fejlédott virusvonal, mig az
alacsony G+C tartalmu at- és siadenovirusok csak késdbb kerulhettek at ezekre a gazdakra.
A brit és a magyar TAdV-5 térzs homoldg, 27.931 bp hosszu szakaszaval végzett
Osszehasonlité analizis sordan megallapitottuk, hogy a két térzs azonosnak mondhatd, k6zos
eredetliek lehetnek. A torzseket térben és idében elkulondlten izolaltak, ami magyarazat
lehet a két virustérzs minimalis szekvencia kilénbségeire.

A TAdV-4 genomszervezédését a FAdV-5 genomszervezédésével talaltuk
hasonlonak. A TAdV-5 genomszervezédése szinte teljesen megegyezik a FAdV-1-ével. Ezek
az eredmények dsszhangban vannak a filogenetikai szamitasok eredményeivel.

A genomi jellegzetességek, a hazityuktdl eltéré gazdafaj, illetve a 3 kulonb6z6 gén
szekvencigjat figyelembe vevd filogenetikai szamitasok eredményei alapjan, mind a TAdV-4,
mind pedig a TAdV-5 szamara Uj aviadenovirus faj létrehozasat javasoltuk és az ICTV
(International Committee on Taxonomy of Viruses, Nemzetkdzi Virusrendszertani Bizottsag)
mara hivatalosan is elismeri a két uj fajt. A TAdV-4 ennek megfeleléen a Turkey
aviadenovirus C faj, mig a TAdV-5 a Turkey aviadenovirus D faj egyetlen jelenlegi

képviselbje.

Galamb-adenovirusok

Hazai galamb allomanyok AdV-ok jelenlétére iranyuld szirévizsgalata soran magas,
~50%-o0s pozitivitast tapasztaltunk és eddig le nem irt avi- és siadenovirusokat mutattunk ki.
Leggyakoribbnak a PiAdV-2a tipus bizonyult, mely az Aviadenovirus nemzetséghez tartozik.
Megallapitottuk, hogy a PiAdV-1 és a PiAdV-3 ritka aviadenovirus tipusok a magyar
galamballomanyokban. A harom galamb-aviadenovirus tipus (PiAdV-1, -2 és -3)
monofiletikus csoportot alkot a térzsfan, ami a galambokkal valé koevoluciéjukra utal.
Els6ként mutattuk ki galambokban siadenovirusok jelenlétét; a két tipus kozul a PiAdV-4-et

tébb mintaban, mig a PiAdV-5-6t csak egyetlen esetben. A galamb-siadenovirusok nagy



filogenetikai tavolsagra vannak egymastol, ami arra utal, hogy gazdavaltassal kerulhettek a
galambokra egymastdl fliggetlen 1épésekben.

A PiAdV-ok kimutatasara korabban leirt PCR moddszereket teszteltink és azokat
megbizhatatlannak talaltuk a PiAdV-1-t6l kulonb6z6 galamb-AdV-ok diagnosztikajaban;
helyettuk a Wellehan és munkatarsai (2004) altal kozolt altalanos AdV PCR-t javasoljuk.
Megallapitottuk, hogy a mintavételi forrasként hasznalt szervnek a diagnozis kimenetele
szempontjabdl nagy jelentésége van. A tidd és a vese alkalmasabb mintavételi forrasnak
tinik a PiAdV-ok kimutatasa szempontjabdl, mint a maj. A YPDS-t el6idézd korokozok kozil
az AdV-okat szinte kizartak és megallapitottak, hogy a f6 szerepet a circovirusok és az
Escherichia coli baktérium jatssza a YPDS-ben. Eredményeink alapjan az AdV-ok is nagyon
gyakran kimutathatéak az ebben a betegségben szenvedd galambokbdl. Egészséges
példanyok drulék mintait vizsgalva nagy aranyban (52,9%) talaltunk virus-urité6 egyedeket
olyan allomanyokban, ahol korabban YPDS-szer(i megbetegedésben az allomany egy része
elhullott.

A PiAdV-2a szekvenalt genomrészletének G+C tartalma kiegyensulyozottnak
mondhat6, ami arra utal, hogy ez a virus régoéta a mai gazdajaval, vagyis a galambbal
fejlédik egyitt. A PiAdV-2a genomjaban két fiber gén kodolt, am a fiber-1 gén a PiAdV-1
homoldég génjéhez hasonléan csdkevényes, valészinlleg nem vesz részt a virus sejtfelszini
receptorokhoz valo kétédésében. Filogenetikai szamitasok alapjan a PiAdV-2a legkozelebbi

rokona a PiAdV-1, mely tovabb erdsiti a galamb eredetli AdV-ok kdz6s szarmazasat.

A madar-adenovirus fiber gének

A TAdV-4 esetében egy fiber gént, mig a TAdV-5 és a PiAdV-2a genomjaban két
fiber gént azonosittunk. A PiAdV-2a elsd fiberje a PiAdV-1-éhez hasonléan csdkevényes,
valésznileg mar nem funkcional6 fiber gének maradvanyai lehetnek.

Az aviadenovirusok fiber génjével végrehaijtott filogenetikai szamitasok eredményei
alapjan arra kdvetkeztettiink, hogy a két fiber gén jelenléte egy genomon belldl nem egy
egyszerl megkettéz6dés kdvetkezménye, hanem ezek a gének eltérd eredetiiek lehetnek;
az egyik fiber gént valamilyen mas AdV genomjabdl vehette fel egy 6si aviadenovirus. Azon
virusok fiberei, amelyek egyetlen fiber génnel rendelkeznek a két fiber génnel rendelkez6
virusok fiber-2-jével mutatnak nagyobb hasonlésagot és vellik alkotnak monofiletikus
csoportot. Elképzelhetd, hogy a ma egyetlen fiber génnel rendelkezé aviadenovirusok
genomija is két fiber gént kédolt valaha, az egyiket azonban az evollcié soran elveszithették
és ma mar csak egy fiber génnel rendelkeznek. A filogenetikai szamitasok eredményei
szerint az elveszett gén a fiber-1 lehetett, ami 6sszhangban van a PiAdV-okban medgfigyelt

jelenséggel, ahol a fiber-1 mara szintén elveszthette eredeti szerepét.
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A madar-adenovirusok diverzitasa

A madarakban kimutatott AdV-ok tébbsége az Aviadenovirus nemzetséghez tartozik,
am az utébbi évtizedben a siadenovirusok listaja is jelentésen gyarapodott madarakbdl
azonositott tipusokkal. A legkevesebb leirt madar-AdV az Atadenovirus nemzetségbél
ismert. Az dsszesen 131 fajra és 673 egyedre kiterjedd szlrbvizsgalatunk soran 19%-os AdV
pozitivitast tapasztaltunk a vad- és egzotikus madarak koérében és megtdbbszordztik a
madarakbol ismert AdV tipusok szamat. Aviadenovirusokbol (beleértve az uj PiAdV és TAdV
tipusokat) 33, siadenovirusokbdl (az uj PiAdV-okkal) 21, mig atadenovirusokbdl 8 yj tipust
irtunk le. A DNS-figgdé DNS-polimeraz gén részleges, 87 as hosszu szekvenciajan alapuld
torzsfan az avi-, a si- és az atadenovirusok tokéletesen elkulonulnek egymastol.

Vad- és egzotikus madarakbdl leggyakrabban, 60 esetben, aviadenovirusokat
mutattunk ki. Az Aviadenovirus nemzetség kizarélag madar eredetl AdV-okat foglal magaba.
Ez az a génusz, amely valészinlleg egyutt fejlédott a madarakkal, és amelyben legjobban
tetten érhet6 a koevolucio a gazdafaj és AdV-ai kozott. Az aviadenovirusok gazdafaj-
specifitasa er8s, az egyes aviadenovirus tipusok csak egyféle madarfajban fordulnak elé. A
llealaktiak (Charadriiformes) rendjébe tartozé siralyfélékben rendkivili aviadenovirus-
diverzitast tartunk fel, 6sszesen 10 tipust kulénboztettink meg harom siralyfajban.
Megallapitottuk, hogy el6fordulhat egy gazdafajpan tébb kilonb6zé AdV tipus is.
Bizonyitottuk, hogy egy példany egyszerre tobbféle, akar eltér6 nemzetségekhez tartozé
AdV-sal is fert6zott lehet.

A vad- és egzotikus madarak korében végzett szlrbvizsgalat soran 36 esetben
siadenovirusokat detektaltunk és 06sszesen 19 U tipust irtunk le, melyhez még
hozzaszamolandé a galambokban talalt PiAdV-4 és -5. Munkanknak koszonhetben a
Siadenovirus nemzetség tagjainak szama a 10 leirt tipusrdl igy 31-re emelkedett. Korabban
a siadenovirusok eredeti gazdainak a kétéltlieket gondoltak, de ez az elmélet megdélt, mivel
tovabbi virusokat nem sikerult leirni ebbdl az allatcsoportbdl. A Siadenovirus nemzetség
hatarozottan elklléndl a tébbi génusztdl, azonban a nemzetségen belill sokkal kevésbé
figyelhetd meg a virusok gazdafajok szerinti csoportosulasa, mint azt az aviadenovirusoknal
lathattuk. A Gould amandina pinty Uj siadenovirusat velink parhuzamosan egy amerikai
kutatécsoport is kimutatta. Nagyon alacsony, 34,7% G+C aranyt allapitottunk meg, mely a
Siadenovirus nemzetségben megszokott, és evollciés értelemben vett nem tul régi
gazdavaltasi eseményre utal. A siadenovirusok altalaban patogénebbek és kdnnyebben
lépik at a fajhatart, mint az aviadenovirusok. A siadenovirusok fajhatar-atlépésének elméletét
tovabbi eredményekkel mi is aldtamasztottuk. Els6ként mutattuk ki a THEV-t hazi baromfitol
eltér6 gazdafajban, egy fehér gélyaban. Eurépaban elséként mutattuk ki a patogén, szintén a

Siadenovirus nemzetségbe tartozé PsAdV-2-t, 6t kulénb6z6 papagajfajpan, ezzel tovabb

11



bizonyitva kivételes képességét a fajhatar atlépésére. Vizsgalatunk soran arra a
kovetkeztetésre jutottunk, hogy a siadenovirusok sokkal kevésbé mutatnak koevoluciot a
gazdaval, mint az aviadenovirusok, vagyis a madarakban talalt siadenovirusok valoszinileg
tobb, egymastdl fliggetlen gazdavaltasi esemény kdvetkeztében kerllhettek at mai
gazdaikra. Ezt a magas patogenitds és a leirt genomok alacsony G+C tartalma is
alatamasztja. A siadenovirusok eredete maig ismeretlen, am feltételezziik, hogy az eredeti
gazdak nem a madarak lehettek.

Az atadenovirusok nemzetségébe tartozo kérédzé, pikkelyes hillé és madar eredetl
AdV-ok majdnem tokéletesen elkilénilnek, harom monofiletikus csoportot alkotva. Az
atadenovirusok a madarak csak egy korlatozott csoportjaban lelhetdék fel, ami arra enged
kovetkeztetni, hogy a valdszinlileg pikkelyes hullé eredetli atadenovirusok csak késdbb és
nem minden madarcsoportra ugrottak at. EIméletink szerint az atadenovirusok valészinileg
tobb Iépésben ugrottak a strucc-, a papagaj- és a verébalakuak rendjének tagjaira, valamint
a lud- és tyukalakuakat magaban foglalé Galloanserae 6regrendjének tagjaira.

Széles korben végzett szlrdvizsgalatunk megmutatta, hogy a madarak, melyek a
gerincesek kozll a masodik legnépesebb osztalyt alkotjak kozel tizezer fajjal, szinte
kimerithetetlen tarhazai az uj AdV-ok felfedezésének. Habar a kapott adatok értelmezése a
rendelkezésre allé rovid szekvencia részletek miatt egyelére nagy kihivast jelent, azt
eredményeink alapjan mégis megallapithatjuk, hogy a madar-AdV-ok diverzitasa lenylig6zd
mértékl és még ezek a rovid szakaszok is segitik az AdV-ok torzsfejlédésének felderitését.
A feltételezett gazdavaltasok arra is figyelmeztetnek, hogy a jévében nem zarhaté ki ujabb, a
vadmadarakrél baromfira torténd AdV-atugras, majd az Uj gazdaban pusztulasokat okozo

jarvanyok kialakulasa.

12



Uj tudomanyos eredmények

1. Egyuttmikodésben meghataroztuk és elemeztuk a pulyka-adenovirus 4 és a pulyka-

adenovirus 5 teljes genomszekvencigjat, valamint filogenetikai helyzetét.

2. Megallapitottuk, hogy a hazai posta- és diszgalamb allomanyokban az adenovirus

pozitivitds majdnem eléri az 50%-ot.

3. Bizonyitottuk, hogy a mar leirt galamb adenovirus 1-nél sokkal gyakrabban el6forduld
galamb-adenovirusok is léteznek; két Uj galamb-aviadenovirus tipusra bukkantunk
(PiAdV-2 és -3), illetve elsdként sikerllt siadenovirusokat is kimutatnunk galambokbdl, két

egymastol eltéré tipust (PiAdV-4 és -5).

4. Meghataroztuk és elemeztik a galamb-adenovirus 2a varians genomszekvenciajanak

kétharmad részét.

5. Madar-aviadenovirusok fiber génjeit tanulmanyozva arra a kévetkeztetésre jutottunk, hogy
a jelenlegi aviadenovirusok &se 2 fiber génnel rendelkezhetett, melyekbdl a fiber-1 gént
veszithették el a ma mar csak egy fiber génnel rendelkez6 aviadenovirusok. Valdsziniileg

ugyanennek a gének az elvesztése zajlik most a galamb-aviadenovirusoknal.

6. Els6ként mutattuk ki a patogén papagdj-adenovirus 2-t Eurépaban. A virus jelenlétét 6t
olyan papagajfajban irtuk le, melyekbél eddig nem kozolték a virus eléfordulasat, tovabbi

bizonyitékot szolgaltatva arra, hogy a papagaj-adenovirus 2 kénnyen atlépi a fajhatart.

7. Megtobbszordztiuk a madarakbdl ismert adenovirus tipusok szamat, sszesen 62 eddig le
nem irt tipust azonositottunk (33 aviadenovirust, 21 siadenovirust és 8 atadenovirust).

Madarakban rendkivil magas, 19%-0s adenovirus pozitivitast tapasztaltunk.
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