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1. Elézmények

A jelenleg ismert, duplaszali RNS genommal
rendelkez® viruscsaladok koézott a Reoviridae csalad
képviselteti magat a legtdbb fajjal. Az Orthoreovirus
nemzetség a Reoviridae csalad allategészségugyi
szempontbdl jelentés csoportja, mely munkank
kezdetekor hét virusfajt foglalt magaba. A hill6kbél izolalt
reovirusokat a hullé orthoreovirus (RRV) fajba soroltak,
mig a madarakbdl izolalt reovirusok a madar
orthoreovirus (ARV) fajba tartoztak.

A hillék reovirusait szamos esetben kimutattak mar
kllonb6zd  pikkelyes és pancélos hulléfajokbdl,
légzbszervi és kdzponti idegrendszeri tunetekkel
kapcsolatosan, bar szereplik a koérfejlédésben nem
teliesen tisztédzott. A madarak reovirusai kozott
ugyanakkor gazdasagilag jelent6s korokozokat talalunk,
melyek hazitydkok, pulykak és vizibaromfi-félék
allomanyaiban okozhatnak nagymeértéki kartétellel jard
megbetegedéseket. llyen példaul a hazityukok és pulykak
virusos izulet- és inhlvelygyulladasa, valamint a kacsak
és ludak izuletgyulladassal, illetve a majban és lépben

megfigyelhetd elhalasos gocokkal jaro tunetegyuttese.



Az orthoreovirusok kuilonféle, mar korabban is ismert
evolucidos mechanizmussal birnak: i) a pontmutaciokat
els6sorban az RNS-fliggd RNS polimeraz generalja;
i) a szegmenseken belll inzerciok, deléciék és
duplikaciok is szerepet jatszhatnak az U] valtozatok
kialakulasaban; iii) illetve tobb virus egyideji fertézése
esetén a homoldg szegmensek reasszortalédhatnak.

A virusok faji hovatartozasanak megallapitasanal
egyre inkabb a molekularis modszerek és a virusok
genetikai jellemzéi veszik at a szerepet a klasszikus
virolégiai médszerekkel szemben. A jelenlegi rendszertan
szerint a reovirusok fajmeghatarozasanal a kdvetkez6
szekvenciaazonossagi értékeket kell figyelembe venni:
egy fajhoz tartozik két virustdrzs, ha kdztlik az azonossag
nukleotid (nt) szekvencia esetében >75%, core fehérje
aminosav (as) szekvencia esetében >85%, illetve kilsé
kapszid fehérje as szekvencia esetében >55%. Kulon
fajhoz tartozénak tekintink két torzset, ha koztik az
azonossag nt szinten <60%, core fehérje as szekvencia
szintjén <65%, illetve kils6 kapszid fehérje as szekvencia
szintjén <35%.

A kulonboz6 ujgeneracios szekvenalasi technikak
térnyerése lehet6séget teremt az egyes virustorzsek

telies genomszekvencia adatainak megismerésére,
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melynek segitségével a fert6zéseket okozd virusok
genetikai valtozatossaga és leszarmazasi kapcsolatai is
feltarhatdéak. E médszerek széleskor(i alkalmazasa végso
soron  segitséget nyuljthat egyre  hatékonyabb
diagnosztikai modszerek és a megel6zésben hasznalhaté
vakcinak fejlesztésében is. Mindezekkel 6sszefliggésben
vizsgalataink f6 célja a kulonb6zd gazdafajokbol
szarmazo reovirusok genomszekvencia adatainak

gyljtése és jellemzése volt.



2. Célkitliizések

Munkank célja a kilénb6zd hullékbél, facanokbdl,
illetve vizibaromfi-félékbél izolalt reovirusok genetikai
valtozatossaganak megismerése:

1. Ujgeneraciés szekvenalas segitségével
genomszekvencia adatok gyUjtése, lehetéség szerint a
teljes genomok nukleotid sorrendjének
meghatarozasa.

2. a kapott szekvenciaadatok elemzése, virustorzsek
genomszervez8désének, genetikai diverzitdsanak és
filogenetikai kapcsolatainak feltérképezése. llyen
modon informaciét gydjthetink az orthoreovirusok
evoliucids mechanizmusairél, amit ,in  vitro”
sejttenyészeteken végzett kisérletek soran
vizsgalhatunk.

3. a vizsgalt reovirus csoportok leszarmazasi
kapcsolatainak alaposabb megismerese. A
viziszarnyas eredetl torzsek esetében a kildénb6z6
europai és azsiai eredetl, klasszikus és Uuj tipusu
viziszarnyas reovirus torzsekkel, facanok reovirusai
esetében a baromfifélékbdl izolalt reovirusokkal

torténd osszehasonlitasban.



3. Anyagok és médszerek

Felhasznalt virustérzsek és sejtvonalak

Vizsgalatainkhoz négy madar eredetli reovirus
izolatumot hazai egylttm(ikédd partnereink bocsatottak
rendelkezéslinkre. A D2533/4/1-10 és D2533/6/1-10 jell
virustorzseket hazikacsak (Anas platyrhyncos domestica)
bursajabdl izolaltak, németorszagi allomanyokbol 2014-
ben. A Reo/HUN/DuckDV/2019 jelzésli tdrzset
magyarorszagi hazikacsa allomanybdl izolaltak 2019-
ben. A D1996/2/1 azonositoju térzset facan (Phasianus
colchicus) zuzégyomrabdl és bursgjabdl izolaltdk 2012-
ben magyarorszagi allomanybal.

A Reo/HUN/Pheasant/216/2015 jelzésl tdrzset
magyarorszagi facanallomanybdl szarmazé kevert
bélsarmintakbdl izolaltuk laboratériumunkban 2015-ben.

A hullé reovirusokkal végzett vizsgalatainkhoz
németorszagi egyuttmikodd partnerink harom torzset
bocsatott rendelkezéslinkre. Az IBD26/00 jelzési torzset
oriaskigydbdl (Boa constrictor), az 55/02 jelzéslt pedig
sz6nyegmintds pitonbdl (Morelia spilota) izolaltak
Németorszagban, mig a Svajban izolalt CH1197/96 torzs

mor tekndsbdl (Testudo graeca) szarmazott.



Ezeken feldl vizsgalatainkba bevontunk
kutatécsoportunk altal korabban izolalt hillé reovirus
torzseket is: a KP3 Kkiralypitonbdl (Python regius), a
2013/12 Schneider szkinkb8l (Eumeces schneideri), a
2013/54 z6ld leguanbdl (Ilguana iguana) és a 2013/47 egy
ismeretlen faju kigyobol szarmazott.

A madar eredetl virustérzseket LMH (ATCC CRL-
2117), a hillé eredetl virusizolatumokat VH-2 (ATCC
CCL-140), IgH-2 (ATCC CCL-108) és TH-1 (ATCC CCL-
50) sejtvonalakon tartottuk fent és szaporitottuk. A hllé
virusokkal végzett koinfekcios kisérlethez a VH-2

sejtvonalat hasznaltuk.

A mintak feldolgozasahoz hasznélt molekularis biologiai
modszerek

A rendelkezésre all6 mintakbdl nukleinsav kivonast
végeztink TRI reagens segitségével. A kinyert viralis
RNS-rél reverz transzkripcios (RT) reakcidban, a 3’ végén
randomizalt szakaszt tartalmazo FR26RV-N
oligonukleotid hasznalataval készitettink komplementer
DNS (cDNS) masolatot. A cDNS-t ezutan polimeraz
lancreakcié (PCR) segitségével sokszoroztuk fel,
melyhez az FR26RV-N primerhez illeszked6 FR20RV

primert hasznaltuk. A PCR termékeket agar6z



gélelektroforézissel ellendriztik, a 200-2000 bazispar
(bp) kozotti savban 1évé termékeket gélkivonasos
modszerrel tisztitottuk. Az igy amplifikalt és tisztitott
cDNS-b8l  kényvtarkészités utan teles  genom
szekvenalast végeztink lonTorrent, illetve Illlumina
ujgeneracios szekvenalé platformokon. A jellemz&en
alacsonyabb lefedettségli szegmensvégi szekvenciak
megerdsitése RNS ligalassal kombinalt modositott 5’ és
3’ RACE mddszer segitségével tortént.

Reasszortacios vizsgalatainkhoz koinfekcios kisérleti
rendszert allitottunk 6ssze. VH-2 sejteket egyidejileg
fertéztink a 47/02 és CH1197/96 jelzésl torzsekkel. A
hall6  reovirus  fertbzésre  jellemzd  dridssejtek
megjelenése utan a sejttenyészetet passzaltuk, 6sszesen
4 passzalasi lépést végezve. Az igy nyert
szuszpenziokbdl plakktisztitasos modszerrel nyertiink
egyedi virusokat, melyekbdl elvégeztik a viralis RNS
kivonasat. A lehetséges reasszortacios események
feltérképezéséhez egylépéses RT-PCR rendszert
allitottunk 0ssze. Az egyes szegmensek eredetét az adott
szegmensrdl felsokszorozott PCR termék olvadasi
hémérséklete alapjan nagyfelbontasu olvadaspont
analizissel hataroztuk meg. Ezt StepOne Plus Real-Time

PCR készuléken végeztlik, az adatok kiértékelése pedig
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a StepOne Software v2.3, illetve a High Resolution Melt
(HRM) Software v2.0 segitségével tortént.

Bioinformatikai moédszerek

Az Ujgeneracios szekvenalas soran nyert adatokat a
CLC Genomics Workbench szoftver segitségével
dolgoztuk fel. A Sanger szekvenalasbdl szarmazoé
elektroferogramok beolvasasara és szerkesztésére a
BioEdit, illetve a Geneious Prime szoftvereket hasznaltuk.
A kapott szekvenciak dsszeillesztése az ujgeneracios
szekvenalas eredményével a Geneious Prime mellett az
AliView szoftver segitségével tortént. A homoldég gének
keresését a génbank adatbazisaban BLASTN vagy
BLASTX algoritmussal végeztuk.

A kodon alapu tdébbszérds szekvencia illesztéseket
Geneious Prime szoftverrel és a TranslatorX online
illesztéprogrammal  végeztik el. A filogenetikai
elemzéseket, iletve a szekvencia azonossagi
szamitasokat a MEGA6 szoftvercsomag segitségével
készitettlk el. A filogenetikai fak rekonstrukciéjahoz
alkalmazott, legjobban illeszkedd szubsztituciés modell
kivalasztasa a Bayesi kritériumrendszer alapjan tortént. A
torzsfak készitése maximum-likelihood moddszerrel

tortént, az elkészult fak megbizhatésagat bootstrap
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elemzéssel (100) ellendriztik. A szekvencidk kozti
atlagos nukleinsav és aminosav tavolsagokat a p-

distance modszerrel szamoltuk ki.
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4. Eredmények és megbeszélés

Vizsgalataink soran meghataroztuk harom hazikacsa
és egy facan eredet(, illetve hét kiilénb6zd hilléfajokbdl
szarmazo orthoreovirus tdrzs telies genomjanak a
nukleotid sorrendjét. Tovabbi egy facan eredetl toérzs
Osszes szegmensének fehérjekddold szekvenciait is
meghataroztuk. A vizsgalt virustorzsek genomjanak,
valamint genomszegmenseinek felépitése nem tért el
jelentésen az irodalomban eddig leirtaktol. Az egyes
genomok mérete ~23-24 kbp volt, 10 szegmensre
tagolodott, mely a madar reovirusok esetében 12, a hillé

reovirusok esetében 11 fehérjét kodolt.

Viziszarnyas reovirusok

A viziszarnyas reovirusokat (WRV)
genomszervez6désikben megfigyelhetd kildnbségek
alapjan két csoportba sorolhatjuk, a klasszikus és az uj
tipusi WRV-k kbézé. Az uj tipusu WRV-k a tyukfélék
reovirusaihoz hasonld, ftricisztronos S1 szegmenssel
rendelkeznek, rajta a gazdasejthez vald kapcsolodasert
felelés oC fehérje, a sejtmagban és citoplazmaban zajlo
folyamatokat szabalyoz6 p17, valamint a sejtfuziés

hatasért felel6s, a fuzid asszocialt kis transzmembran
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(FAST) fehérjék csaladjaba tartozé p10 fehérje kodolt. A
klasszikus WRV-knek az S4 szegmense bicisztronos, ez
kédolja a oC, illetve a pl10 proteint, utébbi azonban nem
hordozza a sejtfuzidért felelés proteinek tulajdonsagait.
Az Altalunk vizsgalt hazikacsa eredetli torzsek
mindegyike ftricisztronos S1 szegmenssel rendelkezett.
Ez alapjan az (j tipusu WRV-k kdzé sorolhatnank &ket,
ugyanakkor a teljes genomszekvenciakat vizsgalva mar
arnyaltabb képet kapunk.

A D2533/6/1-10 és Reo/HUN/DuckDV/2019 torzsek
esetében a mas madar reovirusokkal torténé genom-
Osszehasonlitas csak alacsony, illetve kbzepes
hasonlosagot mutatott. A nt és as szekvencia azonossagi
értékek 38,06-72,38%, illetve 25,63-84,79% kozé estek.
Ezek toébbnyire a faji besorolashoz meghatarozott,
torzsek egyazon, illetve kulon fajhoz sorolasat jelentd két
hatarérték kozotti, un. szirke zonaba estek, vagy az also
hatarérték ala. Ezzel ellentétesen, a Ych jell, Kinaban
hazikacsabdl izolalt reovirussal torténd
0sszehasonlitasban minden szegmens esetében elérték
az azonossagi értékek az egy fajba sorolashoz
szukséges hatarértéket (86,48-95,01% nt, 94,08-99,21%
as azonossag). A filogenetikai fak is megerésitették az

azonossagi adatok alapjan lathaté kapcsolatokat. A
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D2533/6/1-10 és Reo/HUN/DuckDV/2019 térzsek minden
szegmens esetében egyltt csoportosultak az Ych
torzzsel, ami ezen virusok kozos evolucios eredetét
feltételezi. Ugyanakkor a tébbi viziszarnyas, hazityuk és
pulyka eredetli ARV-tdl jol elkiiléniildé agat alkottak.

A D2533/4/1-10 térzs kilonbdzé, nem viziszarnyas
eredetl ARV-kkel kbzepes, illetve magas nukleotid és
aminosav szekvencia hasonlésagot mutatott (40,09-
78,56% nt, 31,16-94,65% as azonossag). Legkdzelebbi
rokonainak kulonb6z6, Eurépaban és Kinaban izolalt
viziszarnyas eredetli térzsek bizonyultak (45,91-94,27%
nt, 42,21-98,69% as azonossag). Az egyes
szegmenseket vizsgalva azt tapasztaltuk, hogy amig 6
gén (MAA, AB, AC, pA, UNS és oNS) szekvencidi a
klasszikus WRV-kkel adtak magasabb nukleotid
azonossagi értékeket, addig 3 gén (uB, oB és oC)
esetében az Uj tipusu WRV-kkel mutatott magasabb
rokonsagi fokot. A oA gén esetében kdzel egyforma
hasonlésagot mutatott a két csoporttal. Ezeket a
megfigyeléseket a filogenetikai fak topoldgiaja is
megerdsitette. A 0C gén esetében bar az uj tipusu WRV-
kkel alkot monofiletikus csoportot, killén agon helyezkedik
el t6luk. Ez annak lehet a jele, hogy ez a szegmens egy

masik gazdafaj reovirusabdl kerulhetett at reasszortacio
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soran. A klasszikus és Uj tipusu WRV-k a oC fehérjét
koédold génszekvenciak alapjan készllt térzsfan jol
elkilénulnek, ugyanakkor kozelebbi rokonsagi
kapcsolatban vannak egymassal, mint a hazityuk és
pulyka eredeti torzsek homolég génjével.
Valoszinlbbnek tlnik, hogy a klasszikus WRV-k
bicisztronos S4 szegmense az Uj tipusu WRV-k
tricisztronos S1 szegmensébdl alakult ki, a FAST fehérje
elvesztésével. Ezt az elképzelést tamasztja ala, hogy az
Uj tipusu WRV-k p10 fehérjéje nem hordozza a FAST
fehérjék tulajdonsagait, hanem a p17 fehérje csonkolt
valtozatanak tekintheté.

Vizsgalataink alapjan feltételezhetd, hogy a
D2533/4/1-10 virustdrzs egy harmas reasszortans,
melynek AA, AB, AC, YA, NS és oNS fehérjéket kodold
szegmensei klasszikus, uB, oA és oB fehérjéket kddold
szegmensei pedig Uj tipusu viziszarnyas reovirusokbol
szarmaznak, illetve oC fehérjét kdédolé szegmensének
eredete egyelére nem meghatarozhaté. A D2533/6/1-10
és Reo/HUN/DuckDV/2019 térzsek nagy valdszinliséggel
valamilyen mas (feltehet6éen nem haziasitott) madar
gazdafajbdl szarmaznak, és onnan a virus a faji hatarokat
atlépve kerllt at a vizibaromfi-félékbe. Eredményeink
alapjan felvetddik a D2533/6/1-10 és a
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Reo/HUN/DuckDV/2019 térzsek kuilén fajhoz sorolasanak
kérdése, mivel joval nagyobb a genetikai tavolsaguk mas
ARV torzsektél, mint azt varnank ugyanazon fajhoz
tartozo reovirusok esetében.

A viziszarnyas reovirusok genetikai Osszetétele a
killéonb6zbé homoldg és heteroldég gazdafajok reovirusai
kozti reasszortacio koévetkeztében nagyfoku diverzitast
mutat, valamint az ujabb valtozatok felbukkanasa szintén
jelzi a viruscsoportnak az eddig ismertnél is sokrétiibb

genetikai valtozatossagat.

Facan reovirusok

A Reo/HUN/Pheasant/216/2015-as  torzs a
viziszarnyas eredetl reovirusokkal csak meérsékelt
(39,43-77,53% nt, 29,80-95,90% as azonossag), viszont
a tyukfélékbdl, hazityukbdl, pulykabdl, fogolybdl
szarmazo reovirusokkal nagymértékii hasonlosagot
mutatott (65,11-94,46% nt, 59,09-99,22% as azonossag).
Harom gén esetében (AB, AC, oB) egyértelmiien hazityuk
eredetli, mig két gén esetében (oC, oNS) pulyka eredetl
reovirus torzsekkel mutatta a nagyobb hasonlésagot. A
tobbi gén esetében (MAA, A, uB, PNS, oA) szintén
monofiletikusan helyezkedett el a tyukfélék reovirusaival,

azonban kilén agat alkotott a csoporton belll. A uB
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fehérjét kddold gén esetében pedig, nem csak a tyukfélék,
hanem az elemzésbe bevont 6sszes madar reovirustoél
elkilénilve alkotott 6nalld agat.

Vizsgalataink alapjan feltételezhetd, hogy a
Reo/HUN/Pheasant/216/2015 tdrzs genomdsszetétele
szamos homoldg reasszortacios lépés soran alakult ki,
igy fogoly, hazityuk és pulyka reovirus eredeti
genomszegmensei is vannak. A jelen vizsgalataink
alapjan tett megfigyeléseink alatamasztjak azon korabbi
eredményeket, melyek szerint a hazityuk és pulyka
eredetll reovirus torzsek képesek egymas kozotti
reasszortaciora, alatamasztva ezzel egy fajhoz
tartozasukat.

A D1996/2/1 facan reovirus térzs egyetlen, jelenleg
ismert madar eredetli reovirus torzzsel sem mutatott
nagyfoku hasonlésagot. Mind a tyukfélék, a fogoly, a
viziszarnyasok, valamint a jelen dolgozatban vizsgalt,
szintén facanbdl szarmazd reovirus torzzsel torténd
Osszehasonlitasban alacsony azonossagi értékeket
kaptunk (38,09-71,04% nt, 30,30-80,82% as azonossag).
Kissé magasabb hasonldsagot tapasztaltunk, amikor a
nemrégiben elfogadott vadmadar reovirus (NeARV) fajba
besorolt Pycno-1 és TVAV torzsek szekvenciaival

vetettlk 6ssze a D1996/2/1 genomszekvenciait (45,64-
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72,72% nt, 37,37-88,46% as azonossag), azonban
tébbnyire ezek az értékek sem érték el az egy fajba
sorolashoz szikséges hatarértéket. Ugyanakkor a
filogenetikai fakon a harom tdrzs egyitt csoportosult
minden egyes szegmens esetében, jol elkilénilé agon a
tobbi ARV-hoz képest, ami kozbés eredetikre utal.
Eredményeink alapjan a D1996/2/1 térzs nem sorolhato
be a madar reovirus fajba, mivel joval kisebb mértéki
hasonlésagot mutat mas madar reovirusokkal, mint azt
egy fajhoz tartozdé virusok esetében varnank.
Mindemellett a NeARV fajba térténé besorolasa is
kérdéses, mivel — bar a filogenetikai fakon monofiletikus
agat alkot az oda tartoz6 torzsekkel — a hasonlosagi
adatok nem elégitik ki az egy fajhoz tartozas kritériumat.
A jelenleg elérhet6 genomadatok alapjan a D1996/2/1
torzs pontos eredete egyel6re ismeretlen, azonban az 5’
UTR régidinak nagyfoki hasonlésaga mas ARV és
NeARV torzsekével feltételezi a madar eredetet. A
D1996/2/1 torzs és a vele monofiletikus eredeti NeARV
torzsek képviseldit egyel6re kis szamban, vadmadarakbol
izolaltak, és valoszinlleg azért nem kerlltek eddig a
latomezbbe, mert nem cirkulalnak haziszarnyasokban.

A kilénb6z6 gazdafajokbdl szarmazé madar

reovirusok kozotti reasszortacio — Uj variansok

18



megjelenésén keresztiil — jelentds szerepet jatszik ezen
virusok evollcidjaban. Az ilyen valtozatok esetleges
bekerilése a baromfiallomanyokba megnehezitheti a
reovirusok elleni védekezést, és akar a vakcinazas
hatékonysagat is ronthatja. Az altalunk jellemzett facan
reovirus térzsek kilonbdzé genocsoportokba tartoznak,
jelezve az ezekben a madarakban szaporodni képes
reovirusok nagyfoku genetikai valtozatossagat. Az
extenziv és félintenziv tartdsrendszerben térténé
szaporitdsuk sordn a facanok szamos, kilénb6zé
gazdafajpbdl  szarmazé  kdérokozoval kertlhetnek
kapcsolatba, igy a reovirusok, illetve mas virusfajok

szempontjabdl is idealis rezervoar szerepet télthetnek be.

Hiill6 reovirusok

A hllékb8l szarmazo reovirus térzsek genomja mas
orthoreovirus fajok genomjaval dsszehasonlitva alacsony
foku hasonlésagot mutatott (28,72-64,12% nt, 11,72-
66,88% as azonossag), egyedul a 47/02 hullé
orthoreovirus referencia térzs genomjaval fedezhettiink
fel kdzelebbi rokonsagot. Az Orthoreovirus nemzetség
tagjaival készitett filogenetikai fakon négy jol elkulénulé
klad figyelhet6 meg: i) a harom kildnb6z6 szerotipusu

emlds reovirus (Jones, Lang, Dearing); ii) a madar
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reovirusok a denevér-eredetli Pulau és Nelson Bay
reovirusokkal egytt; iii) a hill6 reovirusok a pavian és az
afrikai gyumolcsevd denevéreken éléskodé
kullancslegyekbdl kimutatott Mahlapitsi reovirusokkal
kozobsen; iv) a hal reovirusok kilén agon.

A vizsgalt halld orthoreovirusok fajon  bellli
Osszehasonlitasaban harom leszarmazasi vonalat
figyelhettink meg: i) 2013/12 (Schneider szkink), 2013/47
(ismeretlen kigyofaj), KP3 (kiralypiton) és I1BD26/00
(6riaskigyo); i) 2013/54 (z6ld leguan) és 55/02
(sz6nyegpiton), melyek egytt csoportosultak a korabban
leirt 47/02 térzzsel (bozotvipera); iii) a CH1197/96 (mér
teknds) torzs, mely minden filogenetikai fan kilén
csoportosult a tébbi RRV-t6l. A vizsgalt tdrzsek
csoportosulasat az azonossagi adatok is alatamasztottak.
Az ugyanazon leszarmazasi vonalhoz tartoz6 tdrzsek
paronkénti azonossagi értékei tobbnyire elérték az egy
fajba sorolashoz szikséges hatarértékeket. A pikkelyes
hullékbdl szarmazd, kulonbozd leszarmazasi vonalakhoz
tartozo torzsek 0sszehasonlitasaban azonban szamos, a
fajpesorolas szempontjabdl szurke zénaba esé
azonossagi értéket lattunk, valamint néhany esetben a
kilon fajhoz sorolast jelentd azonossagi értékeket is. A

bicisztronos S1 szegmens felépitése szintén eltér kissé a

20



két leszarmazasi vonal kozt: az egyik agon elhelyezkedé
virustorzsek bicisztronos S1 szegmensének két ORF-e
részben atfed egymassal (2013/12, 2013/47, 1BD26/00,
KP3), mig a masik agon talalhato virusok esetében nincs
atfedés a két ORF kozott (47/02, 55/02, 2013/54).

A CH1197/96 torzs, melyet mér tekndsbdl izolaltak,
nagy genetikai tavolsagot mutatott mas reovirus fajokhoz
tartozo torzsekkel és az RRV referencia torzzsel szemben
is. Az azonossagi értékek csupan néhany esetben érték
el az egy fajhoz sorolashoz sziukséges hatarértéket. Erre
magyarazat lehet, hogy a legujabb, DNS alapu
rendszerek alapjan maguk a gazdafajok is viszonylag
tavoli rokonsagi kapcsolatban vannak egymassal, és
virustdérzseik a gazdafajjal egyutt fejlédhettek. A
CH1197/96 és 47/02 torzsekkel végzett koinfekcios
kisérletekben 0Osszesen 70 virusizolatumot sikerult
elkdloniteni, azonban egynél sem sikerllt a
genomszegmensek reasszortaciojat kimutatnunk.

Vizsgalataink soran tett megfigyeléseink a hullé
reovirusok és gazdafajaik koevolucidjara utalnak, a
kildnb6z6 gazdafajok homoldg virusai koran szétvaltak,
és gazdafajukkal egyutt fejlédtek tovabb. Eredményeink
alapjan javasolhat6 a hillé reovirusok két genocsoportra

torténd felosztasa, melyek tagjait csoporton belll magas,

21



csoportok kozott pedig kézepes nukleotid és aminosav
szekvencia hasonlosag jellemzi. A teknds reovirus
vonatkozasaban az alacsony nukleotid és kdzepes
aminosav szekvencia azonossagi értékek, a kulonbozé
gazdafajok, illetve a sikertelen reasszortacios kisérlet
mind azt tamasztjak ala, hogy az altalunk vizsgalt teknds
reovirus az elsé képviseldje egy uj, hill eredetli fajnak
az Orthoreovirus nemzetségen beldl. Ezen
megallapitasunkat erdsitette meg az a tény is, hogy 2019
tavaszan az ICTV elfogadta a tekn8s orthoreovirust
(Testudine orthoreovirus) uj fajként.
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5. Uj tudomanyos eredmények

1. Els6ként hataroztuk meg és jellemeztik eurdpai
eredetll, hazikacsabol szarmazo reovirus térzsek teljes
genomszekvenciajat. Megallapitottuk, hogy az egyik torzs
az Uj tipusu viziszarnyas reovirusok kozé tartozik, ezzel
elséként jellemeztik eurdpai eredetll, Uuj tipusu
viziszarnyas reovirus térzs teljes genomszekvenciajat. A
genom Osszetételére a klasszikus és Uj tipusu
viziszarnyas reovirus eredetli gének mozaikossaga
jellemzé, ujabb bizonyitékot nyujtva a két csoport kozti
reasszortacio lehetéségére. Megallapitottuk tovabba,
hogy Aaltalunk vizsgalt két torzs csupan alacsony
hasonlésagot mutat a korabban ismert klasszikus és Uj
tipustu viziszarnyas reovirus torzsekkel, igy a
viziszarnyas reovirusokon bellil egy U] klad elsé
képviselbinek tekinthetbek. Eredményeink ravilagitottak
ezen viruscsoport genetikai valtozatossagara és

filogenetikai kapcsolatainak komplexitasara.

2. Els6ként hataroztuk meg és jellemeztik europai,
facan eredetl madar orthoreovirus torzsek teljes kodold
szekvencigjat. A vizsgalataink soran jellemzett egyik torzs

mozaikos genomszervezddése, melyben hazityuk, pulyka
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és fogoly eredetli szegmensek vannak jelen, ujabb
bizonyitékot nyujtott a hazityuk és pulyka reovirusok kozti
reasszortacio lehetéségére. Mig a masik térzs eddig leirt
madar és vadmadar reovirusoktdl nagymértékben eltéré
genomszekvenciaja alapjan egy Uj faj elsé képviseldje
lehet. Eredményeink ravilagitottak a facanokban
szaporodni képes reovirus torzsek nagymértékl genetikai
valtozatossagara, valamint felvetik a facanok lehetséges
rezervoar szerepét a  tyukfélék  reovirusainak

terjedésében és evolucidjaban.

3. Els6ként jellemeztik a hdllék  reovirusainak
filogenetikai kapcsolatait kildnb6zé halléfajokbdl izolalt
reovirusok telies genomszekvenciainak elemzése
alapjan. Eredményeink alapjan a pikkelyes hull&kbol
szarmazo orthoreovirusok két genocsoportra torténé
felosztasat javasoltuk. Tovabba megallapitottuk, hogy az
altalunk vizsgalt, teknés eredeti orthoreovirus torzs egy
Uj reovirus faj elsé képvisel6je, melyet azéta el is fogadtak
Uj fajként teknés orthoreovirus (Testudine orthoreovirus)

néven.
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