Virolégia és
immunologia

A Viroldgia és immunoldgia szekciéban a tudomanyos
vitat HARRACH BALAzZS és KAJAN GYOz6 vezették le.

Az elsS elGadast DREN CSABA tartotta, tarsszerz8je DREN
Eva volt. Eléadasuknak a »,MAREK J6ZSEF hatdsa a virolo-
giara” cimet adtak. MAREK J6zSEF 150 éve szlletett sze-
gény foldmUives csaldadban (1868, Vagszerdahely, ma
Hornad Streda, Szlovakia). Iskolai tanulmanyait kitind
eredménnyel végezte, beleértve a Magyar Kiralyi
Allatorvosi tanintézetben folytatottakat is, ahol 1892.
november 5-én megkapta allatorvosi oklevelét. Hama-
rosan klinikai segédtanarra nevezték ki és szakmai fej-
|6dése érdekében a berni egyetemre kiildték (1897-98),
ahol a filozéfiai fakultds rendes hallgatdjaként bol-
csészdoktori oklevelet szerzett (1898). 1898 szeptem-
berétsl HuTYRA FERENC mellett dolgozott, majd 1901-tdl
nyilvanos rendes tanarként vezette a belorvostani tan-
széket és belklinikai intézetet 1935-ig. Klinikai megfi-
gyeléseit, kutatasi eredményeit onalldéan, vagy tarsz-
szerz8kkel irt folydiratcikkekben (154) és tobb nyelvre
leforditott, tobbszori kiadast megért allatorvosi szak-
konyvekben kozolte, amelyek vilaghirlvé tették mar
életében. Oktatdi és tudomanyos munkassagat mind
a hazai (Magyar Tudomanyos Akadémiai tagsag: 1918,
1938) mind a nemzetkdzi tudomanyos kézosség sza-
mos formaban elismerte. Ma leggyakrabban hivatko-
zott cikke egy, szakmai palyafutdsa korai szakaszaban
(1907) a szarnyasok ideggyulladasat és annak részletes
kérszovettanat leiré cikke (Polyneuritis kakasokban,
Allatorvosi Lapok, 1907. XXX. 26. 315-18; Multiple Ner-
venentzindung (Polyneuritis) bei Hihnern, Deutsche
Tierarztliche Wochenschrift, 1907. 30. 417-421). A beteg-
séget tiszteletére ma is Marek-betegségnek (MB,
Marek’s diseases, MD), a kérokozét Marek-betegség
virusanak (MBV, MDV, Mardivirus, GaHV2) hivjak, amely
a Herpesviridae csalad, Alphaherpesvirinae alcsaladjaba
tartozik és szdmos kulonleges tulajdonsaggal (onko-
gén) rendelkezik. Minden hazitylk fogékony a fertézés
irant, a klinikai betegség kialakulasat azonban szamos
tényezd befolyasolja (a virus patogenitasa, az allat
genetikai adottsaga, immunkompetencidja és kora a
fert6zédéskor). Az MTA Allatorvos-tudomanyi Kutaté-
intézetében tobb MBV-t izoldltak (vakcinaként alkal-
mas valtozatokat is). Elkilonité korjelzésre alkalmas
immunhisztokémiai moédszert dolgoztak ki. Az MB
ellen kifejlesztett, nem ,sterilizalé” vakcinak (a beteg-
ség kialakulasa ellen védenek, a fertézéssel szemben
nem) csak jarvanyvédelmi intézkedésekkel és ellenal-
|6bb fajtak kitenyésztésével csokkentik az MBV okozta



gazdasagi veszteségeket. Paradox mddon, a hatékony
védekezés ellenére, egyre virulensebb MBV-valtozatok
alakulnak ki, ami a védekezés tovabbi javitasat igényli.
Ebbdl fontos kovetkeztetést lehet levonni a fertézé
betegségek elleni védekezés tovabbi tokéletesitésére.

A kovetkez8 el6add OLASz FERENC volt, tarsszerzdi
pedig MEszAROS ISTVAN, BALINT ADAM, LOCSMANDI GABRI-
ELLA, BANYAI KRISZTIAN, MARTON SzILVIA é€s ZADORI ZOLTAN.
Az el6adas a ,Magyarorszagi afrikai sertéspestis virus
szekvencidjanak genetikai elemzése” cimet viselte. Az
afrikai sertéspestis (ASP) az egyik legnagyobb elhul-
lasiarannyal jaré sertésbetegség: a magas virulenciaja
torzsek kozel 100%-o0s haldlozast okoznak. Az ASP-t
eldszor Kenyaban irtadk le 1921-ben, az elsé eurdpai
esetet Portugalidban regisztraltak 1957-ben. Az afri-
kai sertéspestis virus (ASPV) 2007-ben jelent meg
a kelet-eurdpai térségben, el6szor Graziaban, majd
onnét Oroszorszagon keresztul terjedt Kézép-Eurdpa
felé; Magyarorszagon el8szor 2018-ban azonositot-
tak elhullott vaddisznokbdl. Az ASPV az Asfarviridae
csaladon bellli Asfivirus nemzetség egyetlen tagja,
nagymeéretd, burkos virus, atlagos atmérdje 200 nm.
A genomja egy duplaszalu, 190 kilobazis
hosszUsagu DNS. Ismereteink szerint téobb mint 200
fehérjekddold szakaszt tartalmaz. Az ASPV-t szero-
tipusokba és genotipusokba sorolhatjuk. A szeroti-
pust féleg két gén hatarozza meg, az EP153R és az
EP402R, a genotipusos-besorolas a B646L gén szek-
venciaja alapjan torténik. A genom variabilis régidiban
taldlhaté multigene family (MGF) gének szerepet jat-
szanak a patogenitas és a virulencia kialakitasaban.
A szerz8k célja egy hazankban izolalt ASPV-torzs tel-
jes genomjanak szekvenciameghatarozasa és gene-
tikai jellemzése volt. A fert8zott szervdorzsoléket 1
ml-nyi, sertés eredetl alveolaris makrofagokat (PAM)
tartalmazé RPMI-1640 tapoldatban inkubaltak, majd
a felUldszobdl harom nap muUlva DNaz-os és RNaz-os
kezeléssel eltavolitottdk a sertésgenombdl szarmazd
nukleinsavakat. Ezt kévetéen Roche High Pure Viral
Nucleic Acid kittel tisztitottak a viralis DNS-t. Ennek
mennyiségét a mintaban aspecifikus DNS-amplifika-
ciéval (REPLI-g Mini Kit) ndvelték, majd a szekvena-
last lon Torrent PGM platformon végezték. A kapott
szekvenciak illesztése a Geneious szoftverrel tértént.
A kapott szekvenciat (ASFV_HU_2018) dsszevetették a
GenBankban elérhetd Osszes, teljes ASPV-nukleotid-

linearis,

szekvenciaval. A szekvenalt izolatum a 2-es genoti-
pusba tartozik, és 99% egyezést mutat a Grlziabdl,
Esztorszagbél és Lengyelorszagbél szarmazé torzsek-
kel (Georgia 2007/1, ASFV/POL/2015/Podlaskie, Estonia
2014). Az ASFV_HU _2018 EP153R, EP402R és B646L
génjeiben nem taldlhaté mutacié a Georgia 2007/1
szekvencidjahoz képest. A filogenetikai elemzésekre
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hasznalt A238L és KP177R gén szekvenciai is telje-
sen megegyeznek az elsé kelet-eurdpai izolatumé-
val (Georgia 2007/1). Viszont a valtozékony MGF-gén-
csaladban szamos eltérés azonosithatd. Egy delécid
taldlhaté a MGF 360-1L génben és egy frameshift a
MGF 360-16R génben. Ezek a valtozasok nincsenek
jelen Georgia 2007/1-ben, de pontosan megegyez-
nek a 2015-ben izolalt lengyelorszagi torzsben (ASFV/
POL/2015/Podlaskie) megjelent mutacidkkal. Meg-
allapitottak, hogy az ASFV_HU_2018 kozeli rokona a
Grlzidban azonositott ASPV-nek (Georgia 2007/1). A
virus konzervativ génjeiben nem taladlhatdé valtozas,
a mutaciék tobbsége a valtozékony MGF-génekben
azonosithatd. Ezen genetikai jellegek alapjan az ASFV_
HU_2018 a GenBankban elhelyezett ASPV-izolatumok
szekvenciai kozul a lengyelorszagi ASFV/POL/2015/
Podlaskie-val mutatja a legszorosabb rokonsagot.
Az elBadast kovetd tudomanyos vita soran felmerult,
hogy mely genomi régi6 alkalmas leginkabb a torzsek
elkilonitésére. Az el6add valaszaban a terminalis
30-40 kb hosszUsagl szakaszt jeldlte meg.

A harmadik el6adast TamAs VIVIEN tartotta ,,Uj
adeno-asszocialt virusok azonositasa sertésekbdl
génterapias alkalmazasokhoz” cimmel, tarszerzGi

MESzAROS ISTVAN, BALINT ADAM, Sz(ics GABOR és ZADORI
ZOLTAN voltak. A génterapidban leggyakrabban hasz-
nalt viralis vektorok kozé tartoznak az adeno-asz-
szocialt virusok (AAV), azonban génterdpidban vald
alkalmazasukat megneheziti, hogy embereknél a
populacié nagy része mar rendelkezik huméan AAV
elleni ellenanyagokkal. A sertésekben taldlhatd
AAV-k viszonylag jol képesek az emberi retinasejte-
ket transzdukalni, és a human populacidkban ellenuk
altalaban nem taldlhatdéak ellenanyagok. Az AAV-k
egyik jellemzd tulajdonsaga, hogy uUn. helper viru-
sok (adeno- vagy herpeszvirusok) nélkil nem tudnak
replikalédni in vitro. Jelenleg nincsenek megbizhaté
adataink arrdl, hogy az AAV-k kizardlag helper viru-
sok jelenlétében tudnanak szaporodni in vivo, ezért
az AAV-k életciklusanak jobb megértéséhez tovabbi
kutatasok sziUkségesek. A szerzG8k célja egyrészt az
AAV és helper virusai kapcsoltsaganak vizsgalata hazi-
sertés- és vaddisznd-allomanyok vérmintaiban, mas-
részt pedig ezekbdl a vizsgalatokbdl kiindulva olyan
Gj sertés AAV (poAAV) valtozatok kisz(irése, amelyek
génterapias vektorként alkalmasak lehetnek retinalis
Orokletes betegségek kezelésére. Az AAV, tovabba az
adeno- és herpeszvirusok el6fordulasanak vizsgala-
tara PCR-reakcidt hasznaltak. Az adeno- és herpesz-
virusok kimutatasat kétkordos diagnosztikai PCR-rel
végezték a szakirodalom alapjan, az AAV-k detekta-
lasara pedig sajat tervezésl primereket hasznaltak.
A vizsgalati anyagot sertés- és vaddisznovérsavokbol



kivont DNS-mintak szolgaltattak. Az Uj génterapias
virusvektorokhoz szikséges plazmid |étrehozasahoz
az Uj valtozatok diagnosztikai PCR-rel torténd azono-
sitdsa utan eldszor dtfedd darabokban amplifikaltak a
mintédkbdl a teljes VP1 gént, majd az egyesitett (joi-
ning PCR) VP1 szakaszokat AVV2 alapl plazmidokba
klénoztak. Osszesen 312 vaddisznd és 192 hazi ser-
tés mintan végeztek diagnosztikai vizsgalatot AAV-ra.
A vizsgalt vaddisznd mintak kozott 28 bizonyult pozi-
tivnak helper virusra. Az AAV és helper virusai eléfor-
duldsanak 0sszefliggését csak a vaddiszndmintakban
tudtak statisztikailag vizsgalni, mivel a hazisertés-
mintak kozétt minddssze 1 AAV-pozitivat talaltak, mig
a vaddiszné mintak kozott 7-et. A statisztikai elemzés
(Fisher-egzakt teszt, Barnard-préba) szoros ossze-
fliggést mutatott ki a helper virusok és az AAV-k viré-
mias eléforduldsa kozott. Hat Ujonnan azonositott
AAV-valtozatbdl sikerilt szekvenciat kinyerni. Eddig
harombdl sikerllt génterdpids vektorhoz szikséges
rekombinans plazmid konstrukcidkat eldallitani. Az Gj
AAV-valtozatok transzdukcids hatékonysagat jelenleg
egerek retindjan vizsgalja a napolyi egyetemen DR.
AURICCHIO csoportja. Diagnosztikai vizsgalataik alap-
jan kijelenthetd, hogy vaddiszndban a helper virusok-
kal fert6zott allatok k6zott nagyobb valdszinlséggel
taldlunk AAV-pozitiv egyedeket. Megallapitottak, hogy
a vaddisznok kivald forrasként szolgalhatnak Gj AAV
valtozatok azonositasara, amelyekbdl varakozasaik
szerint hatékony génterdpiads vektorok készithetdk.
A vita soran a kérdések féleg az AAV fuggetlen, hel-
per nélklli szaporodasara vonatkoztak. ZADORI ZOLTAN
valaszaban ravilagitott, hogy a Derzsy-betegség viru-
sanak in vitro 6nallé szaporodasardl van adat, de jelen
kisérletek inkdbb bevezetd jelleglek, amelyeknek
célja feltarni ezt a lehet6séget. BENKS MARIA a feldl
érdekl6dott, hogy esetleg adeno- és herpeszviruson
kivil mas helpervirus is szerepet jatszhat. ZADORI dok-
tor szerint barmilyen magban szaporodd virus betolt-
heti ezt a funkciot.

Ezutan ismét OLAsz FERENC kovetkezett, el6adasanak
cime yMagyarorszagrdl szarmazo teljes sertés 1égzési
és reproduktiv szindroma virus (PRRSV) szekvencidk
genetikai elemzése” volt, tarsszerzdi MESZAROS IST-
VAN, BALINT ADAM, BANYAI KRISZTIAN, MARTON SZILVIA és
ZADORI ZOLTAN. Magyarorszagon 1995-ben jelent meg
a PRRSV. A 2000-es évek kbzepére a PRRSV fertd-
zO0ttség mértéke elérte a nagylétszamu allomanyok-
ban a 20-25%-o0t, és egy genetikailag és virulenciajat
tekintve is rendkivil valtozatos PRRSV-populacié ala-
kult ki hazankban. A komoly gazdasagi karok kovetkez-
tében 2014-ben a Nemzeti PRRS Mentesitési Program
keretében megkezd8dott a sertésallomanyok szerve-
zett mentesitése a betegségtdl. A szerz8k diagnosz-

tikai célbél az orszag kilonbozé megyéiben talalhatd
sertéstartd telepekrdl vérsavd mintakat kaptak, hogy
megallapitsdk a PRRSV fert6zottség mértékét és a
pozitiv mintakbdl virust izolaljanak. A vérsavd mintak-
bdl QlAamp cador Pathogen Mini Kittel vontak ki a
nukleinsavat, majd a PRRSV fertdzottséglket OneS-
tep RT-PCR kittel, diag_F (GAATGGCCAGCCAGTCAATC)
és diag_R (TCGCCCTAATTGAATAGGTGACT) primerparral
hataroztdk meg. A filogenetikai elemzéshez sziksé-
ges ORF5 gént ORF5EU-uniF (CAATGAGGTGGGCYACA-
ACC) és ORFS5EU_uni_R2 (GGGCAGGGGCCAGAAT GTAT)
primerparral sokszorositottdk, majd szekvenaltat-
tak. A vérsavo fellllszokbol 100 pl-t sertés alveolaris
makrofagokat (PAM) tartalmazé 1 ml RPMI tapoldat-
ban inkubéaltak, majd 3 nap elteltével ebbdl a QlAamp
Viral RNA Mini Kittel kivontdk a viralis RNS-t, amelyet
DNS-sé random primerek segitségével Superscript Il
enzimmel irtak at. Az Gj generécids szekvenalds 316-
os szekvenéld chipen lon Torrent PGM platformon tor-
tént. A szekvenciak illesztését a Geneious szoftver-
rel végezték. A filogenetikai elemzésekhez a Megab
szoftvert alkalmaztdk. A rekombinacidés események
felderitése céljabdl, az izolatumokat egymashoz és
a két legkozelebbi ismert rokonukhoz hasonlitottak
SimPlot elemzéssel. 2016-ban 72 sertéstartd teleprdl
szarmazd mintat teszteltek, ebbdl 46 bizonyult PRRS
virusra pozitivnak. Osszesen 60 darab pozitiv min-
tabol sikerllt részleges ORFS5 szekvenciat kinyerni.
A szekvenciaadatok fényében kivalasztottak azokat
a vérsavomintakat, amelyekben taldlhatdé PRRSV-k
egymastél eltértek. Ot izolalt virusnak hataroztak
meg a teljes nukleotidszekvenciajat. Az ORF5-szek-
venciak alapjan felallitott filogenetikai torzsfan két
torzset (HU19401, HU19483) a 3D kladba, masik kettst
(HU18755, HU18861) a 3F-be, tovabba a HU24924 tor-
zset az 1G-be soroltak. A GenBankban talalhatd legko-
zelebbi rokon virustdrzsnek a Lelystad-virus bizonyult.
Az izolatumok koziul a legnagyobb nukleotidegyezést
a Lelystad virussal a HU19401 mutatta (88,1%) a leg-
nagyobb kiUlonbséget a HU18755, az egyezés mértéke
csak a 84,7% volt. Megallapitottak, hogy a HU18755
és a HU18861 rekombinans virus, és valdszinlsithetd,
hogy a HU19401 is hordoz egy rekombinans fragmen-
tet. Magyarorszagon genetikailag valtozatos PRR-
SV-torzsek fordulnak eld, amelyek egy része szekven-
ciaszinten akéar 14%-kal is eltérhet az eddig ismert
teljes szekvenciaktdl. A nagy szamban talalt rekom-
bindnsok jelenlétének egyik magyarazata az lehet,
hogy a magyar sertéstelepek egy részében kilonbozd
forradsokbdl tobbféle torzs is jelen van. Ezt az elmé-
letet az is erdsiti, hogy 11 olyan gazdasagot talaltak a
46-bdl, amelyekben két egymastdl eltérd torzset is
észleltek ORF5 szekvencidk alapjan. A munkat az NKFI
K-119381 palyazat tdmogatta. A vita sordn HARRACH



BALAzs a feldl érdekl6dott, hogy esetleg mas bioinfor-
matikai mdodszerekkel is vizsgaltak-e a rekombinacid
el6fordulasat, és erre megerdsité valaszt kapott.

Az 06tédik elbadd MEszAROS ISTVAN volt, tarszerzdi
OLASz FERENC, BALINT ADAM, ERDELYI KAROLY valamint
ZADORI ZOLTAN. El8adésuk a »,Hazikacsa (Anas platy-
rhynchos domestica) eredet(i sejtvonal |étrehozasa és
fogékonysaganak vizsgalata influenza A és B virusra”
cimet viselte. Az influenza A virus szegmentalt, egy-
szald RNS genommal rendelkezd, burkos virus. A fel-
szini glikoproteinek antigenitasa alapjan 18 hemag-
glutinin és 9 neuroaminidaz szubtipusa kulonithetd
el, amelyek szinte az 0sszes lehetséges variaciéban
el6fordulhatnak. A szubtipusok az antigenitas mellett
patogenitasukban is klilonbozhetnek, azonban k6zds
tulajdonsaguk, hogy mind fenntarthaték hazitylk
embrionalt tojasban. Az embrionalt tojasok hatranya,
hogy bizonyos mezei izoldtumok kis hatékonysag-
gal replikadlddnak bennuk, igy kimutatasuk is nehéz-
kes. Tovabbi nehézség, hogy sorozatpasszalas ese-
tén a virus adaptalédik a tojashoz: a folyamat soréan
mutacidk keletkeznek a hemagglutinin génjében,
megvaltoztatva a fehérje glikolizaciés mintazatat,
antigenitasat. A fenti okok miatt az influenza A virus
fenntartasahoz szamos immortalizalt sejtvonalat
hasznalnak. KozUlUk a Vero-t mind a virusizolalasnal,
mind a vakcinagyartasban széleskdrlen hasznaljak,
habar szamos hatranya is van (pl. lass( viralis ciklu-
sid8, alacsony titer). A szerz8k célja volt egy Uj, hazi-
kacsa eredet( sejtvonal Iétrehozéasa viroldgiai vizsga-
latokhoz, valamint ennek fogékonysadganak vizsgalata
influenza A és B virusra. Hazikacsa-embriokbol eltavo-
litottadk az petefészkeket, a sejteket tripszines emész-
téssel elvalasztottak egyméastdl, majd tapfolyadékban
tenyésztették. A konfluens tenyészeteket 3 naponta
passzaltak. Madar eredetd HIN1, H3N8, H5N1, H5N2,
H5N9, H7N1 és H10N4-es szubtipusok véghigitasaval,
immunofluoreszcens festéssel meghataroztak az izo-
latumok titerét az altaluk létrehozott Du0O240 és Vero
sejteken. Az eredményekbdl kdvetkeztettek a sejtvo-
nalak érzékenységére. Két human influenza A vakci-
natdrzzsel (MS01/17 NYMC X-275 (H1N1) és MS-03/18
IVR-186 (H3N2)), valamint egy influenza B vakcina-
torzzsel (MS-05/18 NYMC BX-69A) végzett fertSzés
utan a fertdzés 72. 6rajaban hemagglutinacids teszt-
tel meghataroztak a termelédott virusok mennyisé-
gét (HA-titer). A hazikacsa eredet( sejteket sikeresen
immortalizaltak: jelenleg a 90. passzazst tartjak fenn
beléle (2018.12.06.-i adat). A madar eredetd mezei
izolatumokkal végzett fertézések soran a Du0240
sejtvonal az 6sszes vizsgalt szubtipussal fertézhe-
tének mutatkozott. Minden izolatumbdl magasabb
véghigitasban detektaltak virust a DuO240-en mint
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a Vero sejteken. A klUlénbség, szubtipustdl fiuggden
egy és harom nagysagrend kozott valtozott. A vak-
cina torzsekkel végzett kisérletek soran az X-275 és az
IVR-186-0s torzsekkel 32, ill. 16-0s HA titert értek el,
mig a BX-69A torzzsel 128-as HA titert. A DuO240-es
sejtvonal alkalmasnak bizonyult az 0Osszes altaluk
vizsgalt madareredet( influenza torzs izolalasara. A
véghigitasi vizsgalatok alapjan az O0sszes izolatumra
érzékenyebb volt, mint a Vero-sejtvonal. Ez a nagy-
fokl érzékenység alkalmasséa teheti a virusdiagnosz-
tikai hasznélatat a gyakorlatban. Ugyanakkor tovabbi
vizsgalatok szUkségesek a termelddott virusok meny-
nyiségének meghatarozasara. A HA-titerek alapjan a
Du0240-es sejtvonalon viszonylag nagy titerben sza-
porithaté a harom altaluk vizsgalt human influenza
vakcinatorzs, ami arra utal, hogy tovabbi fejlesztések
utan a sejtvonal alkalmas lehet a vakcinagyartas-
ban alkalmazott embrionalt tojasok kivaltasara. Az
elGadas utan BENkS MARIA a fel6l érdeklddott, hogy
a sejtek milyen aranyban oszthaték passzazs soran,
és erre az 1:5 aranyt kapta valaszban. DREN CsABA kér-
dése pedig arra vonatkozott, hogy a sejtvonal kom-
mersz vagy SPF-kacsabdl ered-e, és erre MESZAROS
ISTVAN a kommersz kacsat jelolte meg. DREN CSABA
szerint ez esetben vizsgalni kéne a sejteket vertikali-
san terjedd virusok jelenlétére, kiléndsen annak tik-
rében, hogy a sejtek ilyen sokaig osztédnak, immor-
talizaltnak tlnnek.

SZEREDI LEVENTE, »A Schmallenberg virus szerepe a hazi
kér6dzOk vetéléseiben” cimmel tartott eldadast, tar-
szerz8i DAN ADAMm, MALIK PETER, HORNYAK Akos és JANOSI
SZILARD voltak. 2011-ben egy Uj megbetegedés jelent
meg Eurdpéaban, amely tehenekben lazat, hasmenést
és tejcsOkkenést okozott. A betegséget egy az ortho-
bunya virusok kézé sorolt Uj virus, a Schmallenberg
virus (SBV) idézte eld. A kés8bbiekben a fertzés vem-
hes tehenekben és juhokban vetélést és torzfejlédést
okozott. A virus igen gyorsan elterjedt egész Eurdpa-
ban. Hazankban ez els6é SBV okozta vetélést 2012-ben
mutattak ki. A kutatds soran azt vizsgaltak, hogy a
budapesti ADI-ban 2011 és 2017 kdzdtt vizsgalt szar-
vasmarha-, juh- és kecske-vetéléseknél milyen szere-
pet jatszott az SBV fertdzés. Az intézet archivumabdl
Osszesen 537 esetet valasztottak ki (387 szarvas-
marha, 112 juh és 38 kecske). Ezekben az esetekben
részletes kérbonctani, kérszévettani, immunhisztoké-
miai és PCR-vizsgalatra kerilt sor a hazankban poten-
cialisan el6forduld vetélést okozd kdrokozdk valamint
az SBV kimutatasa céljabdl. Fert6z6 eredetl vetélést
taldltak 6sszesen 160 (30%) esetben, mig nem fert8z8
eredetl vetélést 11 (2%) esetben &llapitottak meg.
A vetélési ok 366 (68%) esetben nem valt ismertté. Az
eredmények a tablazatban részletezve lathatdak.



AKADEMIAI
BESZAMOLOK

Vetélési ok (%) szarvasmarha

kecske

Saar okorts vt e o o :
Chlamydiaceae 0 33 (57) 4 (31)
Coxiella burnetii 1 (1) 0 0
Escherichia coli 2 (2) 0 0
Leptospira spp. 2(2) 0 0

Listeria monocytogenes 2(2) 0 0
Salmonella spp. 2(2) 0 0
Streptococcus uberis 101 0 0
Trueperella pyogenes 10 (11) 0 0
Yersinia pseudotuberculosis 0 1(2) 0
Gomba 4 (5) 0 0
Neospora caninum 6 (7) 0 0
BVDV 4 (5) 0] 0]
SBV 3(4) 1(2) 0
Fert8zésre gyanit keltd 42 (47) 22 (37) 9 (69)
Osszesen 89 (100) 58 (100) 13 (100)

A hazi kér6dzbk természetes eredetli vetéléseinél az
SBV csak sporadikusan mutathaté ki hazankban. A 160
fert8z6 eredetl vetélés kozul csupan 4 (2,5%) esetben
igazoltak az SBV jelenlétét, amely messze mogotte
marad a baktériumok okozta vetélések el6fordulasi
gyakorisaganak (69 eset, 43%). Az SBV-fert6zésbdl
eredd gazdasagi kartételben a vetélés okozta kar csak
alarendelt szerepet jatszik. Az el6adas utani vitaban
DREN CsaBA kifejtette véleményét, amely szerint, ha a
virus ilyen éallategészséglgyi gondokat okoz, akkor a
kérokozdnak elterjedtebbnek kell lennie a kimutatott-
nal, és talan a nem megfeleld mintavételezés okoz-
hatta az alacsony kimutatasi szazalékot, hiszen a virus
érzékeny a koérnyezeti behatasokra. Az eléadd szerint
a virus szeroldgiailag valdban nagyobb aranyban diag-
nosztizalhatd, ennek ellenére a megbetegedés ritka.
OLASZ FERENC a virus zoonotikus jellege fel8l érdekl&-
dott, de negativ valaszt kapott. BENkS MARIA pedig az
alkalmazott PCR-moddszer jellege feldl, amely qPCR
volt, a terméket nem szekvenaltak.
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Ezutdn HORNYAK Akos tartott el8adast ,Uj juh-adenovi-
rus izolalasa és teljesgenom-meghatarozasa” cimmel,
tarszerzGi SZEREDI LEVENTE, DOSzZPOLY ANDOR, VIDOVSZKY
MARTON és HARRACH BALAzs voltak. Egy 2017-ben az
ADI-ba kllddtt szopds kosbarany hullaban baktéri-
umos fertézéssel szov8dott, virusos fertbzésre jel-
lemz8 sUlyos fok( tuddgyulladast allapitottak meg.
A rutinszerlien alkalmazott PCR-moddszerekkel, vala-
mint a szekunder borjlhere sejttenyészeten elvég-
zett virusizolalasi kisérlettel nem tudtdk megerdsiteni
az immunhisztokémia (IHC) a&ltal jelzett adenovirus
jelenlétét a tiddbdl. Végul specialis DNS-polimeraz és
IVa2 géneket célzd primerekkel, valamint OA3 juhhe-
re-sejtvonalon sikerdlt kimutatni egy eddig le nem irt,
Uj juh-adenovirust és igy megerdsiteni az IHC aden-
ovirus-pozitiv eredményt. A részleges polimeraz és
IVa2 gén szekvencidk mastadenovirust mutattak, de
nem utaltak ismert, kdzeli rokon adenovirusra. A sz6-
vettenyészeten elszaporitott juh-AdV-bél kivont DNS
szekvenalasat lllumina Gj-generéaciés (next generation
sequencing - NGS) szekvenald platformon végezték.




A szekvenciadk Osszeillesztését CLC Genomics Work-
bench programmal végezték, ami két nagy kontigot
(6sszefliggd genom-szekvencia részlet) eredménye-
zett. Az adatok bioinformatikai elemzése (homoldgia
keresés) soran egy kisebb folytonossagi hianyt azo-
nositottak a genomszekvencian az 55K gén elhelyez-
kedésének helyén. Ezt a szakaszt specifikus primerek
tervezésével PCR-rel hidaltak at, majd ,primer séta”
modszerrel szekvenaltak. A genomvégek (ITR-ek) pon-
tos meghatarozasa szintén specifikus, a nyert szekven-
ciak alapjan tervezett primerekkel tortént. Az igy meg-
hatarozott AdV genomja 36 206 nt hosszUnak bizonyult
és jellegzetes mastadenovirus-genomszervezédést
mutatott, tartalmazva a mastadenovirus-specifikus
IX-es és V-0s géneket is. Az ITR 93 nt hosszl. A genom
70% GC-aranyld, ami meglepden magas szazalék. Az
altaldban igen valtozatos E4 régiéban 4 ORF-et talal-
tak, amelyek homoldgiat mutatnak a bovin adenovirus
3 (BAdV-3) hasonlé elhelyezkedés(i ORF-jeivel. A szin-
tén nem konzervativ E3 régidban hianyzik a 12,5K gén,
ami a legtébb mastadenovirusban megtalalhaté, mig a
nem mindig jelenlévd U exon azonosithatd volt. Az E3
régid csupan egy ORF-et tartalmaz. Ez a méret nemjel-
lemz8 a toébbi juh- és szarvasmarha-AdV-ra. llyen rovid
E3 régidt eddig csak ragcsalé- és denevér-AdV-okban
tapasztaltak. Az 4j juh-AdV hexonszekvenciaja megle-
hetdsen hasonlit a juh-AdV-6 hexonjara, amely virusbol
csak ez az egyetlen gén ismert. Ugyanakkor, a teljes
hexon kb. 95%-0s azonossaga miatt (mig az antigeni-
tasért elsésorban felelds loop 1 szakasz mar csak 81%
azonossagot mutat) ez az Uj izoladtum feltehetSen Uj
szerotipus is (OAdV-8), bar valdszinlileg ugyanabba (a
még meg nem alapitott) fajba lehet majd besorolni
(Ovine mastadenovirus C). Uj juh-adenovirust 1983 6ta
nem izolaltak, s6t nem irtak le PCR-kimutatassal sem.
Kutatasaikhoz az NKFIH NN128309 sz. palyazata nyujt
anyagi tdmogatast.

A nyolcadik el6add Vipovszky MARTON volt, aki BOszOr-
MENYI KINGA, SURJAN ANDRAS, RONAI ZSUZSANNA, DAN ADAM
és HARRACH BALAzs tarszerz8kkel a ,Bovin adenovirus
10 eléforduldsanak elsd szekvencia szint( igazolasa
Eurépa kontinentalis részén” cim( elSadast tartotta.
Az elmUlt két évben Magyarorszag nyugati régidjaban
taldlhatd szarvasmarhatelepeken a 4-6 hénapos borjak
szérvanyos elhullasaval jaré, idult betegség eldfordu-
lasat tapasztaltak. A megbetegedések vezetd klinikai
tinete az erds, ritkan véres hasmenés volt. Az elh(-
z6d6 eseteknél tovabbi tlnetek, fogyas, gyengeség
és levertség is észlelhetd volt. Az érintett allatok kozul
néhany rovid idén belll elhullott, mig a tulélék zome
felépllt, de egyes egyedek senyvessé valtak. A kezeld
allatorvos kilon kérésére adenovirusok (AdV) esetleges
jelenlétére is szlrték a vizsgalatra érkezett mintakat.
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Harom elhullott borji szdvetmintaja, valamint egy
hasmenéses, legyenglilt egyed bélsarmintaja PCR-rel
AdV-pozitivnak bizonyult. A pozitiv mintak kulénbozé
telepekrdl szarmaztak. A PCR-termékek nukleotidsor-
rendjét el8szor kdzvetlenll, majd molekularis kldnozast
kovetben is meghataroztak. A nukleotidszekvenciak
elemzése az 6sszes esetben bovin adenovirus (BAdV)
egy vagy tobb tipusanak jelenlétét igazolta. Harom
allatban a BAdV-10-ével azonos szekvenciat kaptak.
Ezek kozUl két mintaban a BAdV-10 mellett egyidejlileg
a BAdV-6 is jelen volt. A negyedik esetben egy eddig
csak az Egyesult Allamokban (Wisconsinban), szar-
vasmarhatelepek PCR-es szlrése soran kimutatott és
leirt AdV-szekvencidval (BAdV-Wa) azonos szekvenciat
kaptak. A tovabbi, azonos korilmények k6zott elhullott
allatok mintainak szlrése (4 db) negativ eredménnyel
zarult. A BAdV-6 el6fordulasat hazai kérédz8kben mar
korabban megfigyelték. Ezzel szemben ez a BAdV-10 és
BAdV-Wa legelsé magyarorszagi kimutatasa. A BAdV-
10 prototipus torzsét borjak elhulldsaval jaré enterélis
megbetegedés kapcsan izolaltak Uj-Zélandon. Par évti-
zeddel késdbb sporadikusan jelentkezd, fibrines-vé-
res hasmenés kovetkeztében elhullott hizobikakbdl
tovabbi BAdV-10 tdérzseket izolaltak Eszak-irorszagban.
A BAdV-10 specifikus kimutatasara kidolgozott in situ
DNS-hibridizalasi eljarassal nagyszabasu sz(rést haj-
tottak végre kilonb6z6 orszagokbdl, borjGhasmené-
ses esetekbdl szarmazé, archivalt szovettani anyagon.
E felmérs vizsgalat soran kanadai és holland eredetd,
paraffinba agyazott bélmintak is pozitivnak bizonyultak
BAdV-10-re. LegUjabban PCR-rel is kimutattak a BAdV-
10 jelenlétet az USA-ban, majd ismét Uj-Zélandon.
A szerzdk jelen vizsgalata képviseli az elsd, valds id6-
ben, nukleotidszekvenciaval is alatamasztott BAdV-10
kimutatast Magyarorszagon, és egyben a kontinentéa-
lis Eurdpaban is. A virusok szovettenyészeten vald izo-
lalasara tett kisérletek nem jartak sikerrel. A szerz8k
az Gj BAdV tipus (BAdV-Wa) tovabbi genomrészletei-
nek szekvenalasat és filogenetikai elemzését tervezik
a jovében. A kimutatott BAdV-oknak a hasmenéses
megbetegedésekben jatszott esetleges oktani szere-
pének tisztazasahoz tovabbi vizsgalatok szlkségesek,
mivel jelenlétiket az esetek egy jelentds hanyadaban
nem lehetett igazolni. Kutatasaik anyagi feltételeit az
NKFIH NN128309 sz. palyazat biztositotta. A vita soran
felmerUlt egyéb kdrokozdk szerepe a megbetegedé-
sekben, mire az el6add valaszaban kifejtette, hogy
csak viralis kérokozdk jelenlétét vizsgaltak, de vald-
ban valészinlileg Osszetett oktanU megbetegedéssel
allunk szemben.

TARJAN ZOLTAN LAszLé »Uj hal-herpeszvirus elsé kimu-
tatdsa lesdharcsaban (Silurus glanis)” cimmel tartott
elGadast, tarsszerzGi ESZTERBAUER EDIT és BENKS MARIA



voltak. A les8harcsa (Silurus glanis) himl8szer(, prolife-
rativ bérelvaltozasanak makroszképos, fény- és elekt-
ronmikroszkoépos megfigyeléseken alapuld, elsd lei-
rdsa magyar kutatok nevéhez f(iz8dik (BEkEsI és mtsai,
1981), akik feltételezték, hogy a kéroktanban herpesz-
virusok jatszhatnak szerepet. Ezt azonban a szerzdk
vizsgalatai el6tt molekularis adatokkal még sehol nem
erdsitették meg. A munka célja a nemrégiben hazank-
ban Ujra felbukkant betegség herpeszvirusos erede-
tének tisztazasa volt. Az elmult néhany évben, egy
hazai tbgazdasagban a két-, ill. haromnyaras harcsak
Gszi lehalaszasakor a testszerte jellegzetes bérelvalto-
zasokat mutatd egyedeket kiselejtezték, és viroldgiai
vizsgalat céljara atadtak a kutatdécsoportnak. Az elval-
tozott bdrszoévetbdl vett mintdkban PCR segitségével
kisérelték meg herpeszvirus jelenlétének kimutatasat.
Harom &ltaldnos (konszenzus primerekkel m(ikodd)
PCR-t alkalmaztak, amelyeket a halak és kétéltlek
herpeszvirusainak besoroladsara |étesitett Alloherpesvi-
ridae csaladd tagjainak egy-egy megdrzott génjére ter-
veztek. A keletkezett DNS-fragmentumok nukleotid-
sorrendjét kozvetlenll, majd molekularis kldénozas
utan is meghataroztak. Az Gjonnan nyert szekvenciak
alapjan Ujabb PCR-ekhez oligonukleotid primereket
terveztek tovabbi genomszakaszok kinyerése, ill. szek-
venalas céljabdl. A szekvenciak alapjan bioinformati-
kai modszerekkel filogenetikai elemzéseket végeztek.
Makroszkdépos vizsgalattal a halak testén valtozdé mér-
tékben kiterjedt, helyenként térképszerlien dsszefo-
lyd, gobds, proliferativ bérelvaltozasok voltak lathatok.
A felszinbdl kiemelkedd, vildgosszUrke, kerek, eseten-
ként hamhianyos, ill. vérzéseket is tartalmazd képle-
teket a bérrél nem lehetett levalasztani. A belsd szer-
vekben nem volt elvaltozas. Kérszovettani vizsgalattal
az érintett hamszovet hyperplasiajat lehetett megfi-
gyelni. A hal-herpeszvirusok altalanos kimutatasara
alkalmas PCR két gén esetében is pozitiv eredményt
adott, st egy harmadik génbdl véletlenszerlien sikerilt
kinyernillk egy szakaszt. A homoldgiakeresé program
az Alloherpesviridae csalad Cyprinivirus nemzetségének
tagjaiban leirt virusokkal jelzett legkdzelebbi rokonsa-
got. Egy hosszabb (15 kb) genomrészletet is sikeresen
felerGsitettek a feltételezéslk szerint kozelebbi két
génszakasz kozott. Ennek szekvenaldsa jelenleg még
folyamatban van. A szekvenciadk elemzése egy eddig
ismeretlen alloherpeszvirus jelenlétére utalt. A kédolt
fehérjék aminosav sorrendje alapjan készitett torzs-
fa-rekonstrukciok azt mutatjak, hogy az Gjonnan talalt
virus egy Uj virusfaj képviselGje, amely legkdzelebbi
rokonsadgban az angolna és a ponty herpeszvirusaival
all. Tovabbi adatok szikségesek annak elddntéséhez,
hogy a harcsa-herpeszvirus a Cyprinivirus nemzet-
ségbe, vagy egy ahhoz koézeli, elkilonild kladba sorol-
hatd-e. Két év kildnbséggel vett mintdkban ugyanan-

nak a virusnak a jelenlétét detektaltak. Eredményeik
az elsé molekularis adatok a lesd harcsa herpeszviru-
sara vonatkozodan. A kutatasaikra benyuUjtott K17-124511
palyazatot az NKFIH nem tamogatta.

Ezutadn SURJAN ANDRAS és ViDovszky MARTON el6adéasa
kovetkezett ,Denevérek polyomavirusainak elsé kimu-
tatdsa Eurdpaban” cimmel. A denevérek szdmos virus
és egyéb koérokozd jelentds rezervoarjai és terjesztdi.
Az allati és human szempontbdl veszélyes virusok mel-
lett (pl.: Ebola, veszettség, SARS), sok kevésbé jelentds
kérokozd hordozbi is lehetnek. A tanulmany célja dene-
vér-polyomavirusok kimutatasa, diverzitasuk vizsgalata
és filogenetikai viszonyaik elemzése volt. A polyomavi-
rusok (PyV) buroknélkili, cirkularis, kettésszall DNS-vi-
rusok. Genomjuk mérete kb. 5000 bp, amelyen altalaban
5-7 gént kédolnak mindkét iranyban. Orvosi fontossagu-
kat f6képpen tumorindukald képességik adja. Denevé-
rekben eddig féleg afrikai és azsiai fajokban vizsgaltak
jelenlétlket, igy a szerz8k munkaja az elsé Eurdpaban
is igazolt PyV jelenlét kimutatasa denevérekben. A PyV
kimutatasara, a virus protein 1 (VP1) gén egy rovid (kb
250 nt) szakaszat felerdsits kettés (nested) PCR-mdd-
szert alkalmaztak. Huszonharom denevérfaj 65 bélsar-
és szervmintajat vizsgaltak a degeneralt primerekkel.
A mintak kozul 10 bizonyult polyomavirusra pozitivnak
(15,4%). Ezek mindegyike simaorri denevér (Vesperti-
lionidae) minta volt. Hat denevérfajbdl hét Uj, ideigle-
nes PyV tipusba sorolhatd polyomavirus-szekvenciat
mutattak ki. Europaban elséként igazoltak polyomavi-
rusok jelenlétét denevérekben. A polyomavirusok nagy
valtozatossdgot mutatnak. A szerz8knek a VP1 génsza-
kaszon alapuld filogenetikai elemzése alapjan az Uj
polyomavirusok leginkabb a tobbi denevér-polyomavi-
rushoz hasonlitanak, de taldlhatdk koézottik human ill.
mas féemlds-polyomavirusokkal kozeli rokon virusok is.
Mindezek alapjan feltételezhetd, hogy a polyomaviru-
sok gyakran valthatnak gazdat denevérek és mas eml6-
sOk kozott. A denevérek potencialis virusrezervoar sze-
repUk miatt nagyon érdekesnek bizonyulnak viroldgiai
kutatasok szempontjabdl, igy célszer(i az eurépai dene-
vérek tovabbi vizsgalata. Az eddig kimutatott virusok
tovabbi, lehetdleg teljes genetikai elemzését tervezik.
A kapott mintakért kdszonetet mondanak DR. BOLDOGH
SANDORNak. A kutatadsokat anyagilag az NKFIH NN128309
sz. palyazata tdmogatta. DENES BELA azt a megjegy-
zést flizte az el6adashoz, hogy emberben 100%-o0s
polyomavirus-fertézottséget irtak le. DREN CSABA a VP1
fehérje szerepe irant érdeklédott, és megtudva, hogy
ez a f6 kapszidprotein, tovabbi kérdése arra iranyult,
hogyan lehet ez ennyire megdrzott, konzervalt szek-
venciajd. Az el6adé valaszaban kifejtette, hogy csak az
elemzett régidja megdrzott a fehérjének, természete-
sen valtozékonyabb része is |étezik.



PAPP TIBOR, GELLERT Akos, MAHA D. ABBAS, MICHAEL PEES,
VOLKER SCHMIDT, ANNKATRIN NEUL, J. MATTHIAS STARCK és
RACHEL E. MARSCHANG el8adast nyuUjtott be ,Memb-
ran-glUikoproteinek feltételezett szerepe kilonb6zd
genocsoportd ferlavirusok eltér§ patogenitasa-
ban” cimmel. A Ferlavirus nemzetség tagjai a hull6k
paramyxovirusai (PMV). Ezek vildgszerte, elsdsorban
kigybokban el&forduld, sulyos légzdszervi és idegrend-
szeri tunetekkel jaré megbetegedést és elhullast eldi-
déz8d korokozdk. Az eddig leirt izolatumokat, masok
rendszerezését folytatva, korabbi koézleményeikben
4 genocsoportba soroltak be a szerz8k. Az A-, B- és
C-csoportok tagjai féképp kigyokbdl és gyikokbdl,
valamint kivételesen egy tekndsbdl is kimutathatdk
voltak; mig az ezektdl tavolabbi ,teknds sajat PMV”
csoport (T) egyetlen tagja csak tekndsbdl ismert.
Munkéajuk soran a szerz8ék szerették volna a kigyd-gyik
csoportok tagjainak hosszabb genomrészét meghata-
rozva, a szarmaztatott aminosav szekvenciak alapjan,
fertézésre kivalasztott virusok membran-glikoprote-
injeinek (fG4ziés protein - F, hemagglutinin-neurami-
nidaz - HN) in silico modelljeit elkésziteni. Kivancsiak
voltak, hogy taladlnak-e olyan a fehérjemotivumokat,
amelyek felel8ssé tehetdk esetleges patogenitasi
kilonbségekért. Parhuzamosan egy-egy A-, B- és
C-csoportbeli izolatummal wugyanis allatfertézési
kisérletet végeztek német kollégak. Hét kigyo- és két
gyik-PMV-izolatum 5.3 kb hosszUsagl genomrészletét
hataroztdk meg primerséta maodszerrel. E szekven-
ciak alapjan SDT-analizissel felallitottak egy javasolt
virusfaj- és genocsoport-demarkaciés kritériumot.
A 3 genocsoport egy-egy kivalasztott virusanak F és
HN fehérjéjérdl készitettek tobbféle részletes szer-
kezeti modellt és Osszevetették O&ket egymassal.
Az allatfert6zési kisérletek soran e 3 virust Ossze-
sen 42 gabonasiklé bevonasaval vizsgaltak. Klinikai
tinetekbdl, koérbonctani, kdérszbévettani, bakterold-
giai és EM-eredményekbdl allt 6ssze a szarmazta-
tott patogenitasi index. A fertdzési kisérletek egyér-
telm{ kUlonbségeket mutattak — kritériumuk alapjan
- egyazon virusfaj harom eltéré reprezentansa kozott.
A B-csoport tagja volt a legpatogénebb, mig az
A csoportbeli izolatum a legkevésbé. E klUlonbsége-
kért esetlegesen feleléssé tehetd eltéréseket mutat-
tak ki a fazids fehérje furinkdté motivumanak kérnye-
zetében, valamint a HN-fehérje aktiv kotShelyének a
szomszédsagaban is. Hipotézislk, hogy ezek a finom
szerkezeti és elektrosztatikai eltérések kapcsolatba
hozhatdék - a sejtkotédés és membranflzidé eltérd
dinamikajan keresztll - a megfigyelt patogenitasi
kUlonbségekkel, mas nemzetségek virusaiban mar
leirt jelenség. Jelen nemzetség esetében tovabbi
in vitro kisérletek szlikségesek ennek bizonyitasara.
A németorszagi szerz8k koszonetet mondanak a
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Deutsche Forschungsgemeinschaft altal nydjtott
dsztondijnak (PE 877/2-2), valamint P.T. a Bolyai Kuta-
t6i Osztondij tAmogatasaért.

Az utolsé elbtti el6add SziLasi ANNA volt, aki DENES
LILLA, BALKA GYULA és KRISTIN HEENEMANN tarsszerzSkkel
egyltt ,Macska retrovirusok magyarorszagi prevalen-
cidja” cimmel tartott eladast. A macskak retrovirusok
altal okozott fertézései kozul a leukdzis virus (feline
leukemia virus, FelLV) és a macska immunhiany virusa
(feline immunodeficiency virus, FIV) okozza vilagszerte
a legnagyobb karokat. Kordbban a FelV-fertézéshez
kothetdé betegségek okoztak a hazi macskak koré-
ben a legtobb elhullast, ez mara némileg csokkent.
A FIV jelenleg is szamos kutatas targyat képezi mint az
emberi immunhidny virusa (human immunodeficiency
virus, HIV) modellje, mivel sok vonatkozasban nagyon
hasonld tulajdonsdgokat mutatnak. A kordbbi adatai-
kat 6sszevetve az Ujabb mintagyljtési eredményekkel,
Osszegezték az emlitett két virus magyarorszagi eléfor-
dulasi prevalenciajat. A kébor allatokat most is kizartak
a mintagyUjtésbdl. A mintavételre dsszesen 21 klinikat
jeldltek ki az orszag egész teruletérdl. A kdzrem(ikodd
praktizald kollégak a kutatasban részt vevd tlinetmen-
tes vagy tlunetekkel rendelkezé hazi macskakbdl vért
vettek, helyben elvégezték a rapid immunomigracion
alapuld gyorstesztet (WITNESS® FelV-FIV, Zoetis), majd
a vérmintakat és adatokat bekUldték a Patoldgiai Tan-
székre, ahol hagyomaéanyos PCR-eljarasnak vetették ala
Gket. A FIV-pozitiv mintakat genetikai szekvencia-ana-
lizisre kuldik filogenetikai rendszerbe illesztéslik végett,
el6zetes adatok mar itt is rendelkezésre allnak. A kozel
400 vérminta gyorsteszt és PCR-eredményeinek sta-
tisztikai elemzése folyamatban van, amellyel megtudjak
a két virus magyarorszagi prevalenciajat a tulajdonos-
sal rendelkezd hazi macska populaciéra vonatkoztatva.
Kutatasuk f6 célja, hogy feltérképezzék a FelV és FIV
elterjedtségét, és a klUlonbozb altipusok megoszlasat
Magyarorszagon, eredményeik igy hasznos informaciét
nyUjtanak majd mind a kutatd, mind a praktizalé allat-
orvosoknak. A szerz8k kdszdnetlket fejezték ki kdrszd-
vettani szakasszisztenstknek, Pop RENATAnak, valamint
tanszéki kollégaiknak a tamogatasért, SoLymosi NOR-
BERTNek és KRIKO EszTERnek a statisztikaban nyUjtott
segitséglkért. A tudomanyos vita soran BENKS MARIA a
bemutatott torzsfarekonstrukciés elemzéssel kapcso-
latban tett megjegyzést.

Végil HARRACH BALAZS tartott el8adast (tarsszerz8: KajAN
Gv6z8) »Valtozasok a virusok rendszertanaban” cim-
mel. 2018 oktdéberében a Nemzetkdzi Virusrendszer-
tani Bizottsag (ICTV) jelentds valtoztatasokat fogadott
el, amelyek messzemend hatassal lesznek a kdvetkezd
években. Az eddig hasznalt, 6sszesen 5 taxonszint



mellett (amelyek kozil a legmagasabb a ,rend” volt),
Gjabb 10 szintet fogadtak el. igy most a legmagasabb
szint a srealm” (,birodalom™) lett. Javaslat szlletett
valamennyi RNS virus egy birodalomba (yrealm Ribo-
viria”) soroldsara. Ezen belldl mar el is fogadtak a »phy-
lum Negarnaviricota” térzset a negativ szall RNS-viru-
sok (,Baltimore-féle V. csoport) szamara. Kialakitottak
2 altdrzset, amelyeket tovdbb osztottak Osszesen 6
osztalyra és 7 rendre. Hasonld javaslat még nem volt
a tobbi Baltimore-féle ,viruscsoportra” az Akadémiai
Beszamoldk idején (de azdta az is megsziletett).
A kbzeljovs feladata lesz ezeknek a gyokeres valtoztata-
soknak a minél szélesebb kdrben torténd ismertetése
és elfogadtatasa. A DNS-virusok osztalyozasanak meg-
Gjitasa is az Uj, magasabb taxonszintek bevezetésével
mar bonyolultabb lesz. Az ezzel kapcsolatos, megol-
dandé problémak kozott szerepel példaul, hogy mely
génekre alapozddjon egy ilyen jovSbeli beosztas, mivel
nem létezik minden virusban egységesen el&forduld
gén, rdadasul a virusok kozott rekombinacidk is eld-
fordulnak. A virusok nevezéktanaban évek 6ta vitatott
kérdés a tobbi él6lény esetén alkalmazott, Linné-féle
binomialis elnevezések bevezetése. 2019 januarjaban
4 958 hivatalos virusfajt tartottunk szamon. (A valé-
jdban absztrakt ,faj” nem tévesztendd 6ssze a valds
virusokkal, izolatumokkal vagy genetikai variansokkal,
amelyek szdma sokkal magasabb!) A Linné-féle bino-
mialis nevezéktan bevezetése a kozel 5 ezer virusfaj
atnevezését igényelné. Szemben a jelenleg elfogadott
virusfajnevekkel, az 0j rendszerben az elsd tag lenne a
genus név. Pillanatnyilag elddntetlen még, hogy lati-

nositott vagy inkabb angol nevek bevezetése lenne
ésszer(ibb, ill. a tobbség szamara elfogadhatobb. Nap-
jaink virus neveiben a két nyelv vegyesen fordul eld.
A legtdbb viruscsalad esetében vitatott kérdés, hogy
milyen szabatos, objektiv kritériumok felelnek meg az
egyes virusfajok egyértelm( elkllonitésére. Tobb nagy
DNS-virushoz hasonléan az adenovirusok esetében a
DNS-polimeraz fehérje aminosavsorrendjének Ggyne-
vezett paronkénti 6sszehasonlitdsa (Sequence Demar-
cation Tool ,pairwise comparisons”) kinal jé alapot.
Mas viruscsaladoknal egyéb megdrzott gének bizo-
nyultak erre alkalmasnak, ill. jelenleg is folyamatban
van a demarkaciés kritériumok finomitadsa. A megko-
zelités elénye, hogy bizonyos fok( automatizmust tar-
talmaz, konkrét és kdnnyen végrehajthatd. Viszont a
modszer hatranyanak tekinthetd, hogy az evollcidt fel-
deritd hatékonysaga elmarad az dsszes ismert (adeno)
virus 6sszehasonlitasan és gondosan kidolgozott pon-
tozasi tabldzatokon alapuld filogenetikai szamitaso-
kétdl. A homoldgiavizsgalatok alapjan virus eredet(-
nek imponalé nukleinsavszekvencia-adatok rohamos
novekedése magaval hozta az igényt ezek rendszer-
tani besorolasara is. Az ICTV jelenlegi allaspontja sze-
rint a virusként valé hivatalos elfogadas feltétele, hogy
a genomszekvenalas vagy metagenomikai vizsgalatok
soran kinyert virusgenom-szekvenciak megfelelGen
komplettek legyenek ahhoz, hogy hatékony replikacio-
jukat legalabb elméleti szinten lehetségesnek tekint-
hessik. Kutatadsainkhoz az NKFIH NN128309 sz. palya-
zata nyUjt anyagi tamogatast.

dr. Kajan Gy6zé



