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OSSZEFOGLALAS

Tanulmanyukban a szerz8k 6sszefoglaljak a tekn8sok adenovirusos fertézottsé-
gérdl jelenleg rendelkezésre allo ismereteket. Vizsgalataikban édesvizi teknd-
sokbdl szarmazd mintak PCR-es szlirésével olyan Uj adenovirusokat mutattak ki,
amelyek a filogenetikai elemzések szerint az Adenoviridae csalad tobbi tagjatol
jol elkulonuld leszarmazasi vonalat képviselnek. Az Gjonnan felismert adenovi-
rus-klad besorolasara javasoltak egy Uj nemzetség |étrehozasat a viruscsala-
don belll. A tekn8sok jelenleg még nem pontosan tisztazott torzsfejlddésének
feltérképezéséhez az adenovirus-gazdafaj koevollciés elmélet alapjan értékes
adatokat szolgaltathat az Gjonnan felismert viruscsoport tovabbi vizsgalata.

SUMMARY

Background: Adenoviruses (AdVs) are common infectious agents of different
vertebrates worldwide. The members of the family Adenoviridae are currently
classified into five genera, of which Mastadenovirus and Aviadenovirus contain
the usually stenoxen pathogens of mammals and birds, respectively. Members
of the other two genera, Atadenovirus and Siadenovirus, seem to be euryxen
and capable of infecting representatives of several distant taxa of vertebrates,
both of them including birds. The genus Ichtadenovirus encompasses the single
known fish AdV originating from the white sturgeon (Acipenser transmontanus).
Objectives: By reviewing their own results and the international literature, the
authors summarize the current knowledge about the AdV infections of turtles.

Materials and Methods: Organ samples and cloacal swabs, collected from
dead or live fresh water turtles, were processed for DNA extraction and screened
by broad-spectrum nested PCRs. The sequences of the PCR products were used
in phylogeny reconstructions.

Results and Discussion: DNA fragments (of approx. 320 bp and 470 bp) were
amplified and sequenced from the DNA-dependent DNA polymerase and the
hexon genes, respectively. The presence of a novel type AdV was demonstrated
in 14 (29%) of the 48 samples examined. In some cases, the PCR products,
obtained from the DNA polymerase gene, proved to be polymorphic. By molec-
ular cloning, several different AdV genotypes were revealed in certain animals.
The hexon PCR was positive in 2 samples only, yielding identical sequences.
The phylogeny reconstructions, based on the deduced amino acid sequences,
showed that the novel turtle adenoviruses form a separate cluster that merits
the establishment of a new genus within the family Adenoviridae. The authors
proposed to name this genus Testadenovirus. Similar viruses, also belonging to
the new AdV lineage, have been detected in four additional turtle species from
the superfamily Testudinoidea. The genetic relationships of the AdVs seemed to
be congruent with those assumed for the respective turtle species.
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A tekn8sok rendje (Testudines) jelenlegi ismereteink szerint 351 fajt foglal
magéaba (45). Az evollciésan Ssibb gerincesek kdzé tartozéd tekn8sok a terraris-
tak altal kedvelt tarsallatok. Természetes allomanyaik hosszU tavli fennmara-
dasa eredeti él6helylikdon sok esetben er8sen kérdéses kiilénbozé okok (illegélis
allatkereskedelem, él6helycsokkenés és -fragmentacid, kdrnyezetszennyezés,
vadaszat stb.) miatt. Jelenleg a Foldunkon é18 tekndsfajok a hulldk egyik legve-
szélyeztetettebb csoportjat képezik (8, 30). Enhez az el8z8ekben felsoroltakon
kivul hozzajarul a tekndsok sajatos testfelépitése, életmddja és szaporodasa.
A Természetvédelmi Vildgszdvetség vords konyvében (44) jelenleg 251 olyan
tekn@sfaj szerepel, amelynek tGlélése valamilyen szintl emberi beavatkozast
igényel (43).

Az allatkereskedelem fokoz6dd intenzitdsa, valamint az ezzel parhuzamosan
kialakult illegalis allatbefogas és -szallitds ma mar szinte minden foldrészen
problémat okoz, ugyanugy, mint a felelStlen allattartéi magatartas, kllondsen
az illegélis szabadon engedések. A behurcolt, invaziv tekndsfajok egy adott terl-
let Gshonos faunajara nézve tobb szempontbdl is karosak lehetnek. Egyrészt,
okoldgiai szempontbdl (taplalékforras-hasznositas, populdcidbioldgiai jellemz8k
stb.) gyakran versenyképesebbek az §shonos fajoknal. Masrészt, potencialis kdr-
okozdgazdaként jarvanytani szempontbdl is veszélyesek lehetnek a fogékony,
endemikus fajokra (10, 11, 28, 29). Ennek j6 példaja a kdozonséges ékszerteknds
kilonféle alfajainak (Trachemys scripta spp.) eredeti él6helytkrél (az Amerikai
Egyesiilt Allamok keleti és kézépsé része, valamint Mexiké egyes allamai) emberi
hatasra torténd szétterjedése, és akar onfenntartd allomanyok létrejotte a vilag
jelent8s részén (30). Mind a fentiek, mind a terrarisztika széleskor( terjedése
miatt elengedhetetlen, kilondsen a vad- és egzotikus allatok gydgyaszataval
is foglalkozd allatorvosok szamara, hogy a tekndsokre vonatkozd ismereteiket
folyamatosan bdvitsék.

Jelen ismertetdben a tekndsdk adenovirusos fertdzottségével kapcsolatos
szakirodalmi adatokat, kdztik sajat eredményeinket foglaljuk 6ssze. A legko-
rabbi kozlemény (40) arrdl szamolt be, hogy elektronmikroszkdépos vizsgalatok-
kal herpeszvirus és adenovirus (AdV) egylttes jelenlétét valészinlsitették leo-
pardteknésben (Geochelone pardalis). Az elhullassal végz8dd betegség tlnetei
kozott testtomegcsokkenés, biliverdinuria és idészakonkénti vérzéses tlnetek
szerepeltek. Az elsé molekularis adatokat is tartalmazd kozlés egy bonyolult
eset ismertetése altal hivta fel a figyelmet az allategészséglgyi és jarvanytani
rendszabalyok betartasanak jelentéségére (31). Az eset vadbefogasbol szarmazé,
az Amerikai Egyesilt Allamokba csempészett, de elkobzott szulavézi tekn8sok
(Indotestudo forstenii) 105 egyedbdl all6 csoportjat érintette. A szallitas soran
elpusztult 30 példany diagnosztikai vizsgalathoz mar nem allt rendelkezésre.
Az életben maradt tekn8soket szétosztottak allatkertek, valamint egy allatorvosi
klinika és egy rendel§ k6zott. Valamennyi helyen lehetdség volt a rossz egészségi
dllapotban 1évd allatok gydgykezelésére. A leggyakoribb tlnetek kozott étvagy-
talansag, levertség, nyalkahartyafekélyek, orr- és szemfolyas, valamint hasme-
nés szerepelt. Az elhullott allatok boncoldsakor a szajnyalkahartya, valamint a
vékony- és a vastagbél gyulladasat és zsiros majelfajulast lehetett megallapi-
tani. Tovabba elhaladsos gdcok voltak a majban, a hasnyalmirigyben, a vesékben
és a csontvelGben, de tuddgyulladas és szisztémas érgyulladas is elbéfordult.
A 42 allat mintajan elvégzett, AdV kimutatasara alkalmas PCR-rel 41 esetben
pozitiv eredményt kaptak (38). A szekvencidk alapjan megaéllapitottak, hogy vala-
mennyi vizsgalt tekndsben egy, a Siadenovirus nemzetségbe sorolhatd, korab-
ban ismeretlen AdV volt jelen, amelyet szulavézi teknds-adenovirus 1 (STAdV-1)
néven irtak le (31). Az antibiotikumbdl, folyadékpdtldsbdl és esetenként mes-
terséges taplalasbdl allé gyodgykezelés ellenére a tekndsdk nagy része 8 héten
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belul elhullott, és a teljes allomanyra vonatkoztatott mortalitds elérte a 82%-ot.
Az egyik befogadd helyen késébb a STAdV-1 jelenlétét két masik tekndsfajban,
nevezetesen a hatsé-indiai teknds (Manouria impressa) két egyedében és egy
burmai csillagtekn8sben (Geochelone platynota) is kimutattak (35). A harom érin-
tett tekndsfaj hasonld tipusl éldhelyen él, azonban eredeti elterjedési terlletik
k6zott nincs, vagy minimalis az atfedés. A bemutatott esetben a fertdzott szu-
lavézi tekndsokkel k6zos helyiségben, de kdzvetlen érintkezés lehetésége nél-
kUl tartottak az allatokat. A két hatsd-indiai teknds varatlanul, eldzetes tinetek
nélkul pusztult el két hénappal a szulavézi tekndsok bekerllése utan. A bur-
mai csillagteknds 19 hdnappal a szulavézi tekndsok betelepitése utan, két hetes
étvagytalansaggal és levertséggel jard idészakot kévetéen hullott el. Erdekes,
hogy mindez mar 13 hdénappal a virus behurcolaséaért feltehetden felelds szul-
avézi tekndsoknek a gyljteménybdl vald eltavolitdsa utan tortént.

Az elsé sziadenovirusokat, amelyeket korabban |IlI. csoportba sorolt
madar-adenovirusként tartottak szamon, eredetileg baromfiban mutattak ki
pulykdk vérzéses hasmenése (turkey haemorrhagic enteritis virus = THEV),
facanok marvanylépbetegsége, ill. tylkok Iépmegnagyobbodasa kapcsan
(5). Az eddig egyetlen, békabdl izoldlt AdV szintén a Siadenovirus nemzetség
tagjanak bizonyult (15). Az AdV-ok evollciés multjdnak kideritésére iranyuld
vizsgalatok sordn hazai kutatdok feltételezték, hogy ez a leszarmazéasi vonal
eredetileg a kétéltlekkel egyltt fejléddve alakulhatott ki, és baromfiba gazda-
valtassal juthatott. Ez magyardzhatna a virus madarakban megfigyelt fokozott
kdérokozd képességét (7). Az elmilt évtizedben azonban vilagszerte a legki-
lonfélébb madarrendek képviselSiben taldlnak egyre gyakrabban Ujabb szi-
adenovirusokat. Ugyanakkor célzott vizsgalatokkal sem sikerllt egyetlenegy
tovabbi kétéltliben sziadenovirust kimutatniuk, igy ennek a virusleszarmazasi
vonalnak a gazdaeredetét pillanatnyilag tisztazatlan tekintjik. Az amerikai
eset soran tapasztalt erds kdrokozd hatas miatt valdszin(sithetd, hogy az
STAdV-1 sem a tekn8sokkel egyltt fejlédott virus, hanem ebben az esetben
is gazdavaltas tortént, ahogyan azt szinte valamennyi érintett madarfaj szi-
adenovirusaval kapcsolatban feltételezzik.

Magyar kutatd kdzrem(kodésével adenovirusos fertézottséget irtak le Spa-
nyolorszagban is. Egy magangyljteményben 3 mér tekn8s (Testudo graeca)
hullott el. Az elsd kettd esetében klinikai tineteket nem tapasztaltak és
diagnosztikai boncoladsra sem kerlltek. Ezt kdvetden egy 2 éves, rossz kon-
diciéban 1évd példany pusztult el, 1 hétig tarté étvagytalansaggal és gyen-
geséggel jard megbetegedés utan. Boncolasa soran szaj-, garat- és nyel6-
csGgyulladast, valamint bélelzardodast talaltak. Kdérszovettani vizsgalattal
bazofil magzarvanyokat mutattak ki a garat és a nyel6csé megnagyobbodott
hamsejtjeiben. Az elvaltozott szervek elektronmikroszkdépos vizsgalataval
AdV-részecskékre jellemz8 morfoldgiaju képleteket figyeltek meg az érintett
sejtek megnagyobbodott magjaban, (n. parakristalyos elrendezésben. PCR
segitségével sikerilt az AdV genom egy szakaszat felsokszorozni, amelynek
szekvenciaja alapjan a jelen 1év3 virus az Atadenovirus nemzetség Uj tagjanak
bizonyult. Az eset érdekessége, hogy az elhulldsok elétt mintegy két hdonap-
pal négy Gj allat, nevezetesen két gorog teknds (Testudo hermanni), egy kirgiz
(Testudo horsfieldii) és egy mér teknds kerilt a gyldjteménybe. Bar a fertdzés
pontos eredetét tisztazni nem lehetett, a szerzdk azt valészinUlsitették, hogy
az eredeti allomanyba Ujonnan bekerllt egyedek valamelyike lehetett a virus
kozvetitdje (18).

Az Atadenovirus nemzetség elsd képviselSinek elbéfordulasat legel8szor
madarakban és kéré8dz8kben irtak le (4, 6). Ennek a virusvonalnak a gazdaere-
dete utan kutatva terelédott a figyelem a hull&kre (19, 20). Célzott vizsgéala-
tokkal sikerUlt kideriteni, hogy valéban a hillékben, pontosabban a pikkelyes
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hillék rendjébe sorolt allatokban (gyikokban és kigyékban) gyakran talalhatdk
atadenovirusok (26, 37, 38). A hiill6k tobbi rendjének tagjaiban kordbban nem
talaltak atadenovirust.

Az MTA ATK Allatorvos-tudomanyi Intézetének Molekularis és Osszehason-
11t Viroldgia Témacsoportjaban tobb évtizede folyik fogsdgban vagy vadon
é18, hazi- és vadallatok, tobbek k6zott tekn8sok véletlenszer( szlrése a ben-
nuk el6forduldé DNS-virusok sokféleségének feltardsa céljabdl. Félszaznal
tobb teknds eredet(i minta negativ eredményl vizsgalata utan, végul 2008-
ban sikerllt el6szor egy diszallat-kereskedésben elhullott, fiatal, sargafull
ékszertekn8sben (Trachemys scripta scripta) AdV jelenlétét kimutatni. Ezzel
a felfedezéssel szinte teljesen azonos idében, a floridai egyetemen hasonlé
AdV-okat talaltak egy vorosfull ékszertekndsben (Trachemys scripta elegans),
egy réstekn8sben (Malacochersus tornieri) és négy keleti doboztekn8sben
(Terrapene carolina carolina). Nem sokkal késébb egy maésik hazai kutat6-
csoport is kimutatott egy Uj AdV-t egy, a normal hibernaciés peridédus alatt
elhullott, kifejlett diszes doboztekn&sben (Terrapene ornata ornata), amely-
nek kértani vizsgalata soran zsiros majelfajulast és zarvanyos majgyulladast
diagnosztizaltak. Az AdV mellett mycoplasmak jelenlétét is megallapitottak,
igy az allat elhulldsa és a virusfertdzés kozott kdzvetlen oki kapcsolatot nem
lehetett megallapitani (17).

Jelen kdzlemény azoknak a célzott PCR-vizsgalatoknak az eredményét fog-
lalja 0ssze, amelyek soran kllonb6z8 budapesti teknésmenhelyek sargafull
és vorosfull ékszerteknds allomanyaiban az Uj virus jelenlétét kiséreltik meg
kimutatni (16).

A tekndsokbdl kimutatott AdV-ok szdvettenyészetben torténd izoldlasara
iranyulé kisérletek mindeddig egyetlen esetben sem jartak eredménnyel.

A vizsgalatok célja tekn8s eredet(i mintak kétkoros (nested) PCR-rel to6rténd
sz(rése volt AdV-ok jelenlétére. Tovabbi molekularis adatokat gy(jtottink az
AdV-ok gazdaspecificitdsanak vizsgéalatahoz, valamint gerinces gazdaikkal
k6z6s evollcidjukra és a feltételezett gazdavaltasokra vonatkozd hipotézisek
tesztelése céljabdl.

Harom budapesti menhelyen befogadott, 44 klinikailag egészséges ékszer-
teknésbdl, valamint harom mocséari (Emys orbicularis) és egy gérog teknds-
bdl klodkatampon-mintakat gydjtottink. Harom elhullott vorosfull ékszer-
teknds, valamint egy elhullott mocsari teknds béltartalmat és parenchymas
szerveit kUlon is vizsgaltuk. A mintak el6készitését és a nukleinsav feltarasat
a PCR-vizsgalatokhoz a szokdsos moédszerekkel (a szervhomogenizdtumok
felllUszdinak proteinazzal torténd emésztését kovetd guanidin-hidroklori-
dos kezelés, majd a nukleinsav etanollal t6rténd kicsapasa), bélsar esetén az
E.Z.N.A. Stool DNA Kit (OMEGA Bio-Tek) hasznéalataval végeztik. A PCR-ter-
mékek nukleotidsorrendjének meghatarozdsdhoz és a szekvenciaadatok
kezeléséhez, valamint bioinformatikai feldolgozasahoz szintén korabban
ismertetett eljarasokat és programokat vettiink igénybe (2). Az NCBI (Natio-
nal Center for Biotechnology Information) génbankjaban taldlhatd homolég
fehérjék és a sajat vizsgalatainkbdl szarmazdé aminosav szekvencidk pozi-
cionélis illesztését a T-Coffee honlapjan (http://www.tcoffee.org/) elérhetd
M-Coffee programmal végeztik a kdvetkezd beallitdsokkal: i) paros illesz-
tés: Mmafft pair, ii) tobbszords illesztés: Mmafft msa. Az adatainkra legjob-
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ban illeszkedd evollcids modell megallapitasara a ProtTest 3.3 programot
hasznaltuk maximum likelihood kiindulasi fat beallitva. A teszt soran kapott,
legjobb Akaike-féle informéaciés kritérium (AIC) értékkel jellemzett modell
hasznalataval kapott torzsfa egyben vezetd faként is funkcionalt a végsd
torzsfa elkészitéséhez. A torzsfa-rekonstrukciéhoz az online elérhetd (http://
www.atgc-montpellier.fr/phyml/) PhyML 3.0 programot alkalmaztuk. A filo-
genetikai fak utdlagos szerkesztésére és megjelenitésére a MEGA6 progra-
mot hasznaltuk.

Az adenovirusok DNS-polimeraz génjére iranyuld PCR-rel a vizsgalt 25 voros-
full és 22 sargafull ékszertekn8sbdl 10, ill. 5 esetben kaptunk pozitiv ered-
ményt. A pozitivmintak kozottvolt 2 elhullott vorosfull példanyis. Agordog és a
harom mocsari teknds mintaja negativnak bizonyult. A hexon-génbdl viszont
mindodssze két esetben, az egyik elhullott vorosfull ékszerteknds példanybdl
és még egy vorosfull ékszerteknés mintajabol sikerllt PCR-terméket kapni.
A PCR-termékekbdl meghatarozott, hasznos szekvencia a primerek eltavoli-
tdsa utan a polimeraz (pol) gén esetében 275 bp, a hexon-gén esetében 430
bp volt. A pol-szekvencidk mindegyike a hazai sargaflll ékszertekn8sben,
ill. a Floridaban vorosfull ékszertekndsben taldlt szekvenciakkal mutatta a
legkozelebbi rokonsagot. A PCR-termékek kdzvetlen szekvenalasa 5 esetben
kevert nukleotidsorrendet eredményezett. Az ilyen heterogén PCR-termé-
kek molekularis klébnozasa utan, tobb, kissé varialddé szekvencia meglétét
lehetett megallapitani. Az egyes variansok k6zott aminosavsorrend tekinte-
tében 87-100% azonossagot taladltunk, mig nukelotidsorrendjik azonossaga
771-99,7% volt. Az egyes szekvencia-valtozatokat azonban nem lehetett az
egyik vagy masik ékszertekndsalfajhoz rendelni. A hexon-gén esetében a két
mintabdl felerdsitett szakasz nukleotid- és aminosavsorrendje 100%-ban
azonosnak bizonyult. A felerdsitett DNS-szakaszok G+C aranya a pol eseté-
ben 51,3-57,1%, mig a hexon-gén esetében 53% volt, ami kiegyensllyozott
bazisdsszetételnek tekinthetd. A részleges pol- és hexon-aminosavszekven-
cidk alapjan szamitott torzsfarekonstrukcidok azt mutattak, hogy a teknd-
sokben talalt AdV-ok a hivatalosan elismert 0t nemzetségtdl hatarozottan
elklldnUl8 leszarmazasi csoportot alkotnak az Adenoviridae csaladon belll
(1. és 2. abra). Az dbrakon jol lathatd, hogy ugyanebbe a kladba tartoznak a
Floridaban réstekndsben és keleti doboztekndsokben talalt Adv-ok, ugyan-
Ggy mint a hazdnkban kimutatott diszes dobozteknds virusa is (17). A jelen
cikklinkben bemutatott szamitasainkhoz felhasznaltuk az eredeti kdzlemé-
nylnk (16) megjelenését kévetden, szintén az Amerikai Egyesult Allamokban,
szenes tekndsbdl (Chelonoidis carbonaria) kimutatott AdV szekvencidkat is,
amelyek az NCBI génbankjaban a KU601299-601301 elérési szamon meg-
taldlhaték (9, nem ko6zdlt eredmények). Noha, minden bizonnyal a némileg
eltérd adatsor és mintaelemszam miatt, a két génszakasz alapjan készult
torzsfak topoldgidja bizonyos eltéréseket mutat, azt egyértelmlen megal-
lapithattuk, hogy az Gjonnan felfedezett virusok altal képviselt leszarmazasi
vonal az Adenoviridae csaladon bellil nemzetség szintl elkiléntlést mutat.
A kladon belll az egyes virusok a gazdaeredet szerinti csoportokban jelentek
meg, amelyeket feltehetéen egy-egy Uj AdV-fajként lehet majd besorolni.
Az AdV-ra pozitivnak talalt teknésfajok a Testudinidae vagy az Emydidae csa-
ladba tartoznak. A teknésgazdak mitokondrialis citokrom-b génjének és AdV-
aik polimeraz-génjének illesztései alapjan készitett torzsfak 6sszehasonli-
tdsa meglepd hasonldésagot tart fel (3. dbra).
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1. ABRA. Az adenovirusok DNS-polimerdz génjének 91 aminosavbdl dallé illesztett szakasza alapjan készitett, k6zéppontban
gyGkereztetett térzsfa-rekonstrukcié (maximum likelihood médszer, LG+I+G modell)

Az egyes virusokat gazdafajuk neve, a szerotipust a szam jeloli. Az elagazasok megbizhatdsagat Shimodaira-Hasegawa-
szer( kozelitd likelihood-ratio teszttel vizsgaltuk. A tekn8sokbdl kimutatott adenovirusok mellett teknds sziluett talalhaté.

Sajat mintainkat piros négyzetek jelolik. A Iépték az aminosav szubsztitlciok pozicionkénti szamat mutatja

FIGURE 1. Midpoint rooted phylogenetic tree reconstruction calculated on a 91 amino acid-long multiple alignment of the
DNA-polymerase gene (maximum likelihood method, LG+G model)

Adenoviruses are represented by the host name and type number. The reliability of the nodes was tested using the Shi-
modaira-Hasegawa-like approximate likelihood-ratio test. Adenoviruses detected in turtles are signed with silhouettes.
Qur samples are signed by red squares. The scale bar indicates the number of amino acid substitutions per site
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2. ABRA. Az adenovirusok hexon-génjének 143 aminosavbdl allé illesztett szakasza alapjan készitett, kbzéppontban gybkerez-

tetett térzsfa-rekonstrukcié (maximum likelihood mddszer, LG+G modell)

Az egyes virusokat a gazdafajuk neve, a szerotipust a szam jeldli. Az eldagazasok megbizhatdsaganak vizsgalatara Shimoda-

ira—Hasegawa-szer( kozelitd likelihood-ratio tesztet alkalmaztunk. A tekn8sokbdl kimutatott adenovirusok mellett teknds

sziluett lathato. A sajat mintankat piros négyzet jeldli. A Iépték az aminosav szubsztitlcidok pozicionkénti szamat mutatja

FIGURE 2. Midpoint rooted phylogenetic tree reconstruction calculated on a 143 amino acid-long multiple alignment of the

hexon gene (maximum likelihood method, LG+I+G model)

Adenoviruses are represented by the host name and type number. The reliability of the nodes was tested using the Shi-

modaira-Hasegawa-like approximate likelihood-ratio test. Our samples are signed by red square. Adenoviruses from turt-
les are signed using a silhouette. The scale bar on the bottom left represents 10% amino acid composition difference
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3. ABRA. A tesztadenovirusok (balra) és gazdafajaik (jobbra) filogenetikai kapcsolatait dbrdzolé térzsfa-rekonstrukcidk

A tekn3sok kozéppontban gyokereztetett filogenetikai faja a mitokondrialis citokrom-b gén 1086 nukleotid hosszUsagu
illesztett szakasz alapjan késziilt (maximum likelihood médszer, GTR+G modell). Az eldgazadsok megbizhatésaganak vizsga-
latara Shimodaira-Hasegawa-szer{ kozelits likelihood-ratio tesztet alkalmaztunk. Az agvégek talalkozasainal a gazdafajok
neve és piros vonal jelzi a kapcsolatot. A nevek eldtt és utan a virus és a gazdafaj szekvenciak génbanki azonositd szamat

tintettUk fel. A tekn8sok torzsfaja alatt talalhatd |épték a nukleotid szubsztitlcidk pozicionkénti szamat mutatja

FIGURE 3. Comparison of the phylogenetic trees of testadenoviruses (left) and turtle hosts (right)

Midpoint rooted phylogenetic tree reconstruction of turtle hosts calculated on 1086 nucleotide-long multiple alignment
of the mitochondrial cytochrome b genes (maximum likelihood method, GTR+G model). The reliability of the nodes was
tested using the Shimodaira—Hasegawa-like approximate likelihood-ratio test. The scale bar at the tree of turtle hosts
indicate the number of nucleotide substitutions per site

A gerinces allattan egyik maig sem teljesen tisztazott kérdése éppen a tek-
nésok (Testudines) leszarmazasaval kapcsolatos (12, 13, 21, 22, 23, 39, 42). A
zooldgiai és paleontoldgiai vizsgalatok koradbban a leg8sibb hullévonalnak
(Anapsida fejlddési ag) gondoltdk, azonban a modern molekularis vizsgalatok
eredményei alapjan alkotott vélemények szerint a Diapsida fejlédési irdnyhoz
tartozé csoport (23, 34, 41), és jelenleg biztosnak tlinik, hogy a krokodilo-
kat és madarakat is magaba foglalé Archosauria kldd testvércsoportja (12;
36), amellyel egyutt alkotja az Archelosauria kladdot (13). Mindenesetre a pale-
ontoldgiai adatok alapjan jelenlegi tudasunk szerint a tekndsok legkorabbi
képvisel6i mintegy 220-260 millié évvel ezelStt mar |éteztek és feltételezhe-
téen szarazfoldi életmddot folytattak (22, 24, 32, 33). Ez egyben megadja az
AdV-okkal feltételezett kozos fejléddésik idébeli felsd hatarat is.

Ennek a specializalddott testfelépitésd, viszonylag kis fajszamu allatcso-
portnak legtobb képviselbje védelemre szorul. Ezért az esetlegesen eléforduld
virusfertézések felderitése, és ennek figgvényében a megfeleld dvintézkedé-
sek (karantén, allatkerti fajvédelmi és szaporitasi programok, él8helyvéde-
lem, esetleges vakcindzas stb.) bevezetése az dnfenntarté tekn8s-alloma-
nyok hossz( tavi megmaradasaban is fontos szerepet jatszhat.
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KUulonb6z8 tekndsfajokban napjainkig szamos DNS- és RNS-virus el&fordu-
lasat irtak le (1, 25). Annak eldontése, hogy az adott virusnak csak atmeneti,
passziv hordozdja egy allat, vagy aktivan megfert6z8dd, tényleges gazdaja,
mind a kutatok, mind a gyakorlé allatorvosok szamara fontos kérdés lehet. A
gazdaspecificitassal és a feltételezett gazdavaltassal kapcsolatos események
nyomaira tobb viruscsaldd (pl. Herpesviridae), ill. nemzetség (pl. Ranavirus,
Novirhabdovirus) tagjainak esetében is véltek bizonyitékokat felfedezni (3).

Az Adenoviridae csaldd gazdaspektruma széles, igy AdV-ok a ma ismert fébb
gerinces csoportok legtobb képviselGjében megtaldlhatdk. Feltételezéslnk
szerint az AdV-ok ma lathaté valtozatossaga alapvetéen a gazdaval tortént
koevollcio soran alakult ki (7). Ezt aldtdmasztja az adenovirusok és gazdafajaik
torzsfai kozotti feltling topoldgiai hasonlésag (19, 27).

Az AdV-ok tobbségére altalaban jellemz& a szigorl gazdafaj-specificitas,
azonban ismerlnk olyan AdV-okat is, amelyek tobb, evollciés szempontbdl
kozeli, vagy ritkdbban tavolabbi gazdafaj egyedeit is képesek megfertézni (5).
Mar tobb allatcsoport, elsGsorban a madarak és kérédzdk esetében kimutat-
tak, hogy egyedeik eltér§ nemzetségbe tartozé AdV-okkal is fertéz8dhetnek.
Hazitydkban példaul a madarakkal végig egyUtt fejl6dott leszarmazasi vonal-
nak tartott aviadenovirusok mellett az Atadenovirus és Siadenovirus nemzet-
ségbe sorolt virusok is el6fordulhatnak. Kutatécsoportunk elképzelése szerint
a két utdbbi virusnemzetség tagjai gazdavaltassal juthattak madarakba, és
adaptacidjuk eredményeként napjainkra mar tobb madarfaj sikeres fertdzésére
is képessé valtak. A gazdavaltason atesett AdV-ok az Gj gazdaban altaldban
stlyosabb, klinikai betegségben is megnyilvanuld fert8zést okoznak (5, 7, 14).
FeltételezzUk, hogy a vorosfull és sargafull ékszertekn8sokbdl kimutatott Uj
virusok az ékszertekn8sok sajat AdV vonalat képviselik, amelyek hossz( tavad,
kozos evollcido eredményeként alkalmazkodtak e gerinces gazdakhoz. Ezt a
feltételezést tadmasztja ald az eddig felfedezett tesztadenovirusok és gazdaik
filogenetikai rekonstrukciéjdnak nagyfokld hasonlésaga is (3. dbra).

Egyeldre nem bizonyitott, de rendszeresen megfigyelhetd jelenség, hogy a
feltételezett gazdavaltason atesett AdV-ok genomiélis DNS-ének baziséssze-
tétele erésen eltolédik az A+T gazdagsag irdnyaba. Ezt tUkrozi az Atadenovirus
genus elnevezése, ugyanis e nemzetség elsd, alapitd képviseldinek, a koradbban
kettes alcsoportba elkllonitett bovin adenovirusoknak, valamint a szarnyasok-
ban patogén EDS-virusnak a DNS-ében a G+C nukleotidok aranya alig éri el az
egyharmadot. Kutatdink hipotézisének megfelelGen sikerllt feltarni, hogy az
ebbe a leszarmazasi vonalba tartozd AdV-ok valdban a pikkelyes hillGkben gya-
koriak, és bazisosszetételik ezekben a gazdakban kiegyensulyozott. Az Gjon-
nan javasolt Testadenovirus nemzetség provizorikus tagjaibdl nyert genomia-
lis DNS-szekvencidkban szintén kiegyensuilyozott (45-55% korili) a G+C arany.
Az amerikai adatokat is figyelembe véve megéllapithatd, hogy két, foldrajzilag
jol elkllonilé ékszerteknds-allomanybdl kimutatott AdV-ok azonos fejlddési
dghoz tartoznak, ami tovabb bizonyitja, hogy ez az édesvizi tekn8sokkel egyUtt
fejl6dé leszarmazasi vonal. A vizsgalt egyedek tobbsége klinikailag egészsé-
gesnek latszott, minddssze harom minta szarmazott elhullott allatbdl, de ezek
esetében sem lehetett a bennik kimutatott AdV-ok kdéroktani hatasat bizonyi-
tani. Valdészinlbb, hogy az allatok elhullashoz az AdV mellett mas kdrokozdval
torténd felllfertéz8dés, vagy az immunmikodést karositd kdrnyezeti hatasok
vezettek. Az egy-egy egyedben megfigyelt genomvariansok egyidejd jelenléte
az AdV-ok esetén gyakran megfigyelt idilt (perzisztens) fertézés fennallasara
utalhat.

A kordbban leirt sziadenovirus (STAdV-1) és atadenovirus feltételezésink
szerint gazdavaltas Utjan jutott a tekndsodkbe, amelyek azutan sulyos tlinetek
kiséretében megbetegedtek, ill. elhullottak (18, 31). Megjegyzendd, hogy a DNS
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kis G+C-tartalma az eddig teljesen vagy részlegesen szekvenalt valamennyi
sziadenovirus esetén megfigyelhetd volt. Ez érvényes a pulykak vérzéses bél-
gyulladadsat okozé THEV-re, a békabdl izolalt AdV-ra, és szamos, vadmadar-
bél nyert teljes vagy részleges sziadenovirus-genomra is. Helytalldnak tlnik
a feltételezés, hogy ennek az AdV-vonalnak az eredete nem a jelenleg ismert
gazdaiban keresendd.

A részleges szekvenciak és torzsfa-rekonstrukcidk alapjan megallapitottuk,
hogy az Gjonnan felismert virusok a jelenleg hivatalosan elfogadott 6t AdV
nemzetségtdl vildgosan elhataroldédd csoportot alkotnak, amelynek fajszintl
elkllonitése indokolt. Javaslatot tettlink egy Gj, hatodik nemzetség megala-
pitdsra az Adenoviridae csalddon belll Testadenovirus névvel (16). A név utal
az ide sorolhatd virusok gazdainak rendszertani csoportjara, nevezetesen a
Testudinoidea szupercsaladra. Az Gj AdV nemzetség hivatalos jovahagyasahoz
azonban szikséges lenne legalabb egy képvisel§jlk teljes genomjanak nuk-
leotidsorrendjét meghatarozni. Mivel az Ujonnan kimutatott AdV-ok egyikét
sem sikerilt sejttenyészetben izolalni, jelenleg a PCR-rel nyert fragmentumok
szekvenciaibdl tervezett, specifikus primerek hasznéalataval torekszlink a teljes
genom megismerésére. A javasolt Uj genuson belll legaldbb négy Gj AdV-faj
kialakitasa is idGszer( lesz, az ékszertekn8sdk, doboztekndsok, réstekndsok
és szenes tekndsok virusai szamara (1. dbra). A Nemzetkdzi Virusrendszertani
Bizottsag (ICTV) Adenoviridae Munkacsoportjanak ajanldsa szerint az AdV-fajok
elkllonitéséhez tobb feltétel figyelembe vétele, és lehetdleg minél hosszabb
genomszakaszok, idedlis esetben teljes gének szekvencidjanak ismerete szik-
séges. Tehat a teknds AdV fajok kialakitasanak javaslatahoz is tovabbi szekven-
ciak meghatarozasara lesz szikség.

Hazank egyetlen &shonos tekndsfajaban, a mocsari teknds egyedeiben
AdV-os fert6zottség el6fordulasat még nem mutattak ki, noha az invazivnak
nyilvanitott ékszertekndsokkel egyltt az Emydidae csaladba tartozik. Az alta-
lunk hasznéalt diagnosztikai mddszerekkel a jovében érdemes az allatorvosi
vizsgalatra kerlUld mocsari teknds egyedek alkalomszer( szlrése.

A kutatas anyagi hatterét részben az NN128309 palyazati tdmogatasa biztositotta.

8. BOHM, M. - COLLEN, B. et al.: The conservation status of the
world’s reptiles. Biol. Conserv., 2013. 157. 372-385.

2. BALLMANN M. Z. - ViDoszky M. Z.: Tag gazdaspektrumu psittacin
adenovirus (PsAdV-2) kimutatasa kilonboz6 papagajfajok hazai
egyedeiben. Magy. Allatorvosok Lapja, 2013. 135. 78-84.

3. BANDIN, I. = Dopazo, C. P.: Host range, host specificity and
hypothesized host shift events among viruses of lower verte-
brates. Vet. Res., 2011. 42. 67.

4. BARTHA, A.: Proposal for subgrouping of bovine adenoviruses.
Acta Vet. Acad. Sci. Hung., 1969. 19. 319-321.

5. BENKS M.: Az adenovirusok megujult rendszertana az evollciés
viszonyokat tukrozi (Irodalmi attekintés). Magy. Allatorvosok
Lapja, 2004. 126. 205-211.

6. BENKS, M. — HARRACH, B.: A proposal for a new (third) genus
within the family Adenoviridae. Arch. Virol., 1998. 143. 829-837.

7. BENKG, M. - HARRACH, B.: Molecular evolution of adenoviruses.
Curr. Top. Microbiol. Immunol., 2003. 272. 3-35.

9. BROWN, L. C. — KRAUSE, K. J. et al.: Characterization of a novel
testadenovirus in a red-footed tortoise (Chelonoidis carbonaria).
Nem ko6zolt eredmények. Génbanki elérhetdség: (https://www.
ncbi.nim.nih.gov/nuccore/KU601299.1)

10. Capl, A. — DELMAS, V. et al.: Successful reproduction of the
introduced slider turtle (Trachemys scripta elegans) in the South
of France. Aquat. Conserv., 2004. 14. 237-246.

11. CADI, A. - JoLy, P.: Competition for basking places between the
endangered European pond turtle (Emys orbicularis galloitalica)
and the introduced red-eared slider (Trachemys scripta elegans).
Can. J. Zool., 2003. 81. 1392-1398.

12. CHIARI, Y. — CAHAIS, V. et al.: Phylogenomic analyses support
the position of turtles as the sister group of birds and crocodiles
(Archosauria). BMC Biol., 2012. 10. 65.

13. CRAWFORD, N. G. - PARHAM, J. F. et al.: A phylogenomic analysis
of turtles. Mol. Phylogenet. Evol., 2015. 83. 250-257.



14. DAVISON, A. J. - BENKS, M. — HARRACH, B.: Genetic content and
evolution of adenoviruses. J. Gen. Virol.,, 2003. 84. 2895-2908.

15. DAVISON, A. J. — WRIGHT, K. M. — HARRACH, B.: DNA sequence of
frog adenovirus. J. Gen. Virol., 2000. 81. 2431-2439.

16. DoszpoLyY, A. - WELLEHAN, J. F. X. JR. — CHILDRESS, A. L. — TARJAN,
Z. L. - KovAcs, E. R. — HARRACH, B. - BENKS, M.: Partial charac-
terization of a new adenovirus lineage discovered in testudinoid
turtles. Infect. Genet. Evol., 2013. 17. 106-112.

17. FARKAS, S. L. - GAL, J.: Adenovirus and mycoplasma infection
in an ornate box turtle (Terrapene ornata ornata) in Hungary. Vet.
Microbiol., 2009. 138. 169-173.

18. GARCIA-MORANTE, B. - PENZES, J. J. et al.: Hyperplastic stomati-
tis and esophagitis in a tortoise (Testudo graeca) associated with
an adenovirus infection. J. Vet. Diagn. Invest., 2016. 28. 579-583.

19. HARRACH, B.: Reptile adenoviruses in cattle? Acta Vet. Hung.,
2000. 48. 485-490.

20. HARRACH B. - BENKS M.: Miért provokalnak vitat még ma is az
Aldasy altal tobb mint 30 éve izolalt adenovirusok? Magy. Allator-
vosok Lapja, 1998. 120. 650-651.

21. HEeDGES, S. B.: Amniote phylogeny and the position of turtles.
BMC Biol., 2012. 10. 64.

22. Jovce, W. G. - GAUTHIER, J. A.: Palaeoecology of triassic stem
turtles sheds new light on turtle origins. Proc. Biol. Sci., 2004.
271. 1-5.

23. LEg, M. S.: Palaeontology: turtles in transition. Curr. Biol.,
2013. 23. R513-515.

24, LI, C. - Wu, X. C. et al.: An ancestral turtle from the Late Trias-
sic of southwestern China. Nature, 2008. 456. 497-501.

25. MARSCHANG, R. E.: Viruses infecting reptiles. Viruses, 2011. 11.
2087-2126.

26. PAPP, T. = FLEDELIUS, B. = SCHMIDT, V. - KAJAN, G. L. — MARSCHANG,
R. E.: PCR-sequence characterization of new adenoviruses found
in reptiles and the first successful isolation of a lizard adenovirus.
Vet. Microbiol., 2009. 134. 233-240.

27. PODGORSKI, I. I. = PANTO, L. — FOLDES, K. - DE WINTER, |. — JANOSKA,
M. = SOs, E. — CHENET, B — HARRACH, B. - BENKS, M.: Adenoviruses of
the most ancient primate lineages support the theory on virus-
host co-evolution. Acta Vet. Hung., 2018. 66. 474-487.

28. PoLo-CAvIA, N. - LO6PEZ, P. — MARTIN, J.: Aggressive interactions
during feeding between native and invasive freshwater turtles.
Biol. Invasions, 2011. 13. 1387-1396.

29. PupINs, M.: First report on recording of the invasive species
Trachemys scripta elegans, a potential competitor of Emys orbicu-
laris in Latvia. Acta Univ. Latv., 2007. 723. 37-46.

30. RHODIN, A. G. J. — STANFORD, C. B. et al.: Global conservation
status of turtles and tortoises (order Testudines). Chelonian Con-
serv. Bi., 2018. 17. 135-161.

MAGYAR ALLATORVOSOK LAPJA | 2019. DECEMBER

31. RIVERA, S. — WELLEHAN, J. F. X. Jr. et al.: Systemic adenovirus
infection is Sulawesi tortoises (Indotestudo forsteni) caused by a
novel siadenovirus. J. Vet. Diagn. Invest., 2009. 21. 415-426.

32. SCHEYER, T. M. = SANDER, P. M.: Shell bone histology indicates
terrestrial palaeoecology of basal turtles. Proc. Biol. Sci.,, 2007.
274.1885-1893.

33. ScHocH; R. R. — Suts, H. D.: A Middle Triassic stem-turtle and
the evolution of the turtle body plan. Nature, 2015. 523. 584-587.

34. ScHocH, R. R. — SUEs, H. D.: The diapsid origin of turtles. Zool-
ogy, 2016. 119. 159-161.

35. SCHUMACHER, V. L. = INNIs, C. J. et al.! Sulawesi tortoise adenovi-
rus-1in two impressed tortoises (Manouria impressa) and a Bur-
mese star tortoise (Geochelone platynota). J. Zoo. Wildlife Med.,
2012. 43. 501-510.

36. SHAFFER, H. B. — McCARTNEY-MELSTAD, E.: Phylogenomic anal-
yses of 539 highly informative loci dates a fully resolved time
tree for the major clades of living turtles (Testudines). Mol. Phy-
logenet. Evol., 2017. 115. 7-15.

37. SziroviczA, L. - L6PEZ, P. - KOPENA, R. — BENKS, M. = MARTIN, J.
- PENZES, J. J.: Random sampling of squamate reptiles in spanish
natural reserves reveals the presence of novel adenoviruses in
lacertids (Family Lacertidae) and worm lizards (Amphisbaenia).
PLoS One, 2016. 11. e0159016.

38. WELLEHAN, J. F. X. = JOHNSON;, A. J. - HARRACH B. - BENKS M. et al.:
Detection and analysis of six lizard adenoviruses by consensus
primer PCR provides further evidence of a reptilian origin for the
atadenoviruses. J. Virol.,, 2004. 78. 13366-13369.

39. WERNEBURG, |. — SANCHEZ-VILLAGRA, M. R.: Timing of organogen-
esis support basal position of turtles in the amniote tree of life.
BMC Evol. Biol., 2009. 9. 82.

40. WILKINSON, R.: Clinical pathology. In: MCARTHUR, S. — WILKINSON,
R. - MEYER, J. (Eds.), Medicine and Surgery of Tortoises and Turtles.
Blackwell Press. Oxford, UK, 2004. 141-186.

41. ZARDOYA, R. - MEYER, A.: Complete mitochondrial genome sug-
gests diapsid affinities of turtles. Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 1998.
95. 14226-14231.

42. ZARDOYA, R. - MEYER, A.: The evolutionary position of turtles
revised. Naturwissenschaften, 2001. 88. 193-200.

43. http://cmsdocs.s3.amazonaws.com/summarystats/2018-1_
Summary_Stats_Page_Documents/2018_1_RL_Stats_Table_4a.pdf

44. http://www.iucnredlist.org
45. http://www.reptile-database.org/db-info/SpeciesStat.html

Kozlésre érk.: 2019. jal. 9.



