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A nyugat-nilusi virus hazai
elofordulasa szunyog-vektorokban
és gerinces gazdakban

SUMMARY

West Nile virus (WNV) is a widely distributed mosquito-borne flavivirus. WNV-
associated disease and mortality in animal and human hosts have been diag-
nosed in Hungary since 2003. Over the past years (2009-2015) active and passive
monitoring programs have been carried out to survey WNV activity in Hungary.
Each year WNV infections have been detected in wild bird carcasses and horses
showing neurological signs. During a two year mosquito surveillance programme
in 2011-2012, the viral RNA has been isolated from three different mosquito spe-
cies (Ochlerotatus annulipes, Coquillettidia richiardii és Culex pipiens). Besides the
monitoring programs, we have tested potential molecular markers of pathoge-
nicity of the Hungarian lineage 2 WNV strain. The present study clearly demon-
strates the presence of WNV in the country and reconfirms the importance of
regular and expanded surveillance programs.



VIROLOGIA A NYUGAT-NILUSI VIRUS ELTERJEDSEGE HAZANKBAN

A nyugat-nilusi 14z virusa (West Nile virus, WNV) vilagszerte elterjedt kérokozé,

amely a Flaviviridae viruscsaladon belll a Flavivirus nemzetség tagja. A virion 45-50 A nyugat-nilusi laz

nm atmérdja. Kivilrsl burok (envelope) boritja, ezen beliil helyezkedik el a 12 kDa-0s virusa vilagszerte elter-
kapszidproteinbdl és a kb. 11 kb (kilobazis) hosszlsagu, pozitiv irdnyultsagl szimpla jedt kérokozd, amely
szald RNS-bdl (+ssRNS) felépiulé nukleokapszid. A kédold molekuldnak az 5'- és képes dllatokat és

3'- vég nem kddold (UTR) szakaszain kivil egyetlen nyitott leolvaséasi kerete (ORF) embereket is fertézni és
sincs. A szintetizalddd poliprotein érése sordn enzimatikus hasitassal harom struk- esetenként sulyos meg-
thrfehérjére [(C (kapszid), E (burok) és prM/M (premembran/membran)], valamint betegedéseket elSidézni

hét nemstruktralis fehérjére (NS1, NS2A, NS2B, NS3, NS4A, NS4B és NS5) bomlik.

A kbérokozd képes allatokat és embereket is fert8zni (zoonotikus) és eseten-
ként silyos megbetegedéseket el8idézni bennlk (28). A nyugat-nilusi 14z viru-
sat elsGsorban izeltlabl vektorok terjesztik a fogékony gazdaszervezetek kdzott
(arbovirusok). A WNV fenntartd gerinces gazdai vadmadarak; eml&s gazdakban
dltaldban nem alakul ki olyan szintd viraemia, ami elegendd volna a szlnyog-
vektorok fertézéséhez, igy &k a fert6zés tovabbvitelében nem vesznek
részt, Un. ,dead-end” gazdak. A virus terjedési Gtjait az 1. dbra szemlélteti.
A WNV-fert8zések tldlnyomd része nem jar jelentds tlnetekkel gerinces gazdak-
ban. A fert8zések kb. 20%-aban altalanos, lazas (influenzaszer() tinetek alakul-
nak ki. A fertézések kevesebb mint 1 %-aban a virus a kdzponti idegrendszerbe
jutva agy- és gerincvel6-gyulladast okoz, amelynek sllyosak a tinetei és gyak-
ran végzetes a kimenetele. Egyes fajokban (pl. lovakban, emberekben, ragadozé
madarakban) nagyobb gyakorisdggal lehet megfigyelni idegrendszeri tinetek
kialakuldsat, mint mas fajokban.

A nyugat-nilusi lazzal és a kérokozd fontosabb tulajdonsagaival kapcsolat-
ban 2003-ban jelent meg egy szemlecikk e lap hasabjain (46). Kutatécsopor-
tunk a virus hazai el6fordulasaval, valamint lovakban és vadon él6 madarakban
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1. ABRA. A nyugat-nilusi virus teriedési Gtjai kérbonctan alapjan gyanusnak itélt vadmadarhullak-
bdol nyugat-nilusi virus kimutatasara iranyuld vizsga-
FIGURE 1. West Nile virus transmission cycles latokra is sor kerllt. Ezeken kivUl vizsgaltuk tovabbi,

vadon él6 vagy fogsagban tartott madarak mintait is,



A WNYV eléforduldasi
gyakorisagdnak becs-
lésére passziv és aktiv

monitoringrendszereket
hasznaltak, amelyek
sordn idegrendszeri
tiinetekben megbete-
gedett vagy elhullott
gerinces gazddk,

ill. szinyogvektorok

fertbzo6ttségét vizsgdltak

MAGYAR ALLATORVOSOK LAPJA | 2016. JULIUS

amennyiben a WNV-ferté6zés gyanuja felmerilt. A vektorok fertézottségének
felmérése céljabdl aktiv szGnyogmonitoring-programot végeztlink az orszag
tobb pontjan 2011 és 2012 év soran. Ebben a kdézleményben a felmérés fébb
eredményeit és az azokbdl levonhatd kdvetkeztetéseket ismertetjik.

Szamos kutatas célja annak megallapitasa, hogy mi befolyasolja a WNV-ferts-
zés kovetkeztében kialakuld idegrendszeri tlinetek megjelenését és sllyossagat.
Az esetek tanulméanyozdsa soran felismerhetd, hogy ez dsszeflggésben all a
gerinces gazdak tobb tulajdonsagaval (pl. faj, életkor, altalanos és specifikus ellen-
allé képesség), valamint a fertdz8 virustorzzsel is. Korabban voltak, akik Ggy vélték,
hogy - szemben a vildgszerte elterjedt, egyes genetikai vonalhoz (»lineage 1”) tar-
toz6 bizonyos virustorzsekkel - a kettes genetikai vonalhoz (,lineage 2") sorolt viru-
sok kevésbé virulensek, és nem okoznak idegrendszeri megbetegedéseket. Sajat
kutatasaink mellett ezt dél-afrikai torzsekkel végzett vizsgalatok is cafoltak (8).
Bizonyos, egyes genetikai vonalhoz tartozd torzsekkel végzett kutatasok azonosi-
tottak tdbb olyan mutaciot (genetikai markert), amelyeket dsszefliggésbe lehe-
tett hozni a térzsek virulencidjaval kiilonbdz8 gerinces gazdakban (2, 26, 49, 50).
Kutatasaink ezért arra is kiterjedtek, hogy megvizsgaljuk, vajon ezeknek a mar-
kereknek van-e szerepe a hazai WNV-tdrzs idegrendszert fertdzd képessége
(neuroinvazivitdsa) és megbetegitd képessége (neurovirulencidja) tekintetében.

ANYAG ES MODSZER

FELMERO (MONITORING-) VIZSGALATOK

A WNV el6forduldsi gyakorisdganak becslésére passziv és aktiv monitoring-
rendszereket hasznaltunk. A passziv monitoring f6 eleme idegrendszeri tlne-
tekben megbetegedett vagy elhullott gerinces gazdak, féként vadmadarak és
lovak vizsgalata volt. A vizsgalt vadmadarak az orszagos madarinfluenza moni-
toringprogram keretein belll a NEBIH ADI-ba érkezett tetemeken tUl a nemzeti
parkok munkatarsai altal gydjtott, allatkertekben és madarmenté-allomasokon
kezelt, valamint solymaszok altal nevelt madarak mintéi voltak. Emellett a kuta-
técsoportok laboratériumaiba klUldott, idegrendszeri tlineteket mutatd lovak
mintait is megvizsgaltuk WNV-fertézés kimutatasa céljabdl. Az aktiv monito-
ring a szGnyogvektorok fertézottségének felmérésére iranyult. Az orszagban 24
gyUjtési helyen, entomoldgus szakértSk gydjtottek sziGnyogmintakat 2011-ben
és 2012-ben (44). A mintak azonositasat (faj- és ivarmeghatarozasat) és szl-
nyogok esetében csoportok (poolok) kialakitdsdt a mintak feldolgozasa (madar-
tetemek boncoldsa, a szlnyogpoolok és a vadmadar szervek homogenizalasa
és virus-RNS kivonasa) kovette (6, 44). A WNV nukleinsavanak kimutatidsahoz a
genom NS3 fehérjét k6dolé (6) és az 5’ vég UTR-régidjara (25) iranyuld real-time
RT-PCR-t alkalmaztunk (44). A kimutatott virustorzsek kozul egyesekbdl tovabbi
nukleinsavszakaszokat erdsitettliink fel RT-PCR segitségével, majd az amplifi-
kacids termékek nukleotidszekvencidainak meghatarozasat kovetéen genetikai
dsszehasonlitd vizsgalatoknak vetettik ald Sket (6). A vadmadarmintakat egyéb
flavivirusok kimutatasanak céljabdl tovabb vizsgéaltuk WEISSENBOCK és mtsai altal
lefrt pan-flavi RT-PCR moddszerrel is (48). Tovabba a NEBIH ADI-ba érkezett,
heveny idegrendszeri tineteket mutatd lovakbdl gy(jtott savomintakat WNV
elleni IgM tipusU ellenanyagokat jelenlétére vizsgaltuk ELISA-médszerrel (Inge-
zim West Nile IgM 1.4. WNV K.2. kit, Ingenasa, Madrid, Spain).

A patogenitasvizsgalatokhoz kivalasztottunk egy Magyarorszagon, 2010-ben,
idegrendszeri tineteket mutatd 16 agyvelejébdlizolalt WNV-torzset, amely szoros
rokonsagot mutatott a hazankban elSforduld 2-es genetikai vonal tobbi képvi-
selGjével. Reverz genetikai mddszerekkel elGallitottuk a virus teljes hosszlsagl
fert6z8 klonjat, majd a neuroinvazivitast és neurovirulenciat az 1-es genetikai
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vonalhoz tartozd térzsekben befolyasold pontmutacidkat mutagenezissel hoz-
tuk Iétre a genomban (45). A beillesztett nukleotidszubsztitlcidk és a kdvetkez-
ményes aminosav-valtozasok a kovetkezd8k voltak: C3218T az NS1 fehérjegénben
(P250L), G3613C az NS2A fehérjegénben (A30P), C5357A az NS3 fehérjegénben
(P249H), és harom mutécié az NS4B fehérjegénben: CC7030-31GG (P38G), G7223C
(C102S) és A7664G (E249G). A mddositott genommal rendelkez8 virusokat szo-
vettenyészeten életre keltettik, majd szaporoddképességlket in vitro Vero E6
sejttenyészetekben, ill. in vivo egérmodellben vizsgaltuk (45).

EREDMENYEK

2011 és 2012 soran dsszesen 23 193 szUnyogot vizsgaltunk meg WNV jelenlé-
tére: 2011-ben 24 kilonbozb fajhoz tartozd szlnyog, 362 poolba rendezett 11728
egyedét; 2012-ben pedig 18 kilonb6z4 szlnyogfaj 283 poolba rendezett 11 465
példanyat. A nyugat-nilusi virus kimutatasara iranyulé RT-PCR 2011-ben 3 pool
esetében adott pozitiv eredményt: egy Fényeslitkén jiniusban gydjtott néstény
Ochlerotatus annulipes szinyogokat tartalmazé poolbdl, egy jlliusban a debre-
ceni Fancsika-tonal gydjtott Coquillettidia richiardii poolbdl, tovabba egy szep-
temberben, n3stény Culex pipiens néstényeket tartalmazd, Kardoskit kdzelében
gyUjtott poolbdl mutattuk ki a virus-RNS jelenlétét. A 2012. évi 6sszes szlnyog
vizsgalata negativ eredménnyel zarult. A 2011-es adatok alapjan szamolt mini-
malis fertdzottségi rata (minimal infection rate MIR = fert8zott szinyogok aranya
1000 szlnyogra vetitve) az 6sszes szlUnyogra egylttesen szamitva 0,25; Ochle-
rotatus annulipes esetében 2,03, Coquillettidia richiardii esetében 0,63 és Culex
pipiens esetében 2,70 lett (44).

Az elhullott vadmadarak vizsgalatara alapozott, passziv WNV-monitoring kereté-
ben 2010-t8l 2013-ig évente 275, 181, 266 és 257 vadmadar szerveinek homogeni-
zatumat vizsgaltuk meg nyugat-nilusi virus-RNS jelenlétére. 2009-ben, ill. 2014 és
2015 év soran a kdérbonctani és kérszbévettani gyanl alapjan vizsgaltuk tovabb a vad-
madar hulldkat. A pozitiv madarak szdmait éves bontasban az 1. tdbldzat ismerteti.

A vizsgalati id6szakban 416, heveny idegrendszeri tineteket mutatd, nyugat-ni-
lusi virusfertSzésre gyanus lovakbdl gy(ijtott savominta érkezett a NEBIH ADI labo-
ratériumaba (2009: 32, 2010: 40, 2011: 84, 2012: 20, 2013: 108, 2014: 31 és 2015:
101). A WNV elleni IgM tipusl ellenanyagokat tartalmazo 16savok szamat lasd az
1. tablazatban. A kérbonctani és kérszovettani vizsgalatok eredményei alapjan
WNV-fertézésre gyanus, elhullott vagy ledlt lovak idegrendszeri mintaibdl RT-PCR
moabdszerrel pozitivnak taldlt egyedek szamat is ez a tablazat tartalmazza.

A patogenitasi kisérletekben az eredeti, neuroinvaziv WNV-t6rzs egyedll az
NS1 fehérjegénben létrehozott mutacié (P250L) sordn mutatott teljes attenua-
|6dast. Az in vitro Vero E6 sejttenyészeten vizsgalt ndvekedési gorbék (2. dbra)
statisztikai elemzése az NS1 virus szignifikdnsan lelassult replikaciéjat mutatta,
a mutaciét tartalmazd kldnvirus infektiv titere szignifikdnsan kisebb volt min-
den mintavételi id6pontban (12 éra p. i. — 96 6ra p. i.), mint a vad tipusU virusé.
Az in vivo kisérletek soran az NS1 mutans virussal fert6z6tt egerek mindegyike
thlélte a 14 napos megfigyelési idészakot, mig a vad virus nagyobb fertézési
dézisa (10* TCID, ) esetében a mortalitds 100%-o0s, a kisebb doézisnal (10 TCID, )
pedig 75%-o0s volt. Részleges (de nem szignifikans) attenuacioét figyeltiink meg
az in vivo kisérletekben az NS3-H249P (a nagyobb dbzissal fert8zott egerek
esetében 75%-0s mortalitds) és az NS4B-E249G (a magasabb dézissal ferté-
zOtt egerek esetében 63%-0s mortalitds) mutacidkat tartalmazo virusoknal. A
nyugat-nilusi virussal rokon Usutu-virus (USUV) RNS-ét 2010, 2011, 2012, 2013
és 2015 évben 1-1 feketerigd, tovabba 2015-ben egy feny8rigd (Turdus pilaris)
szerveibdl mutattuk ki.
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1. TABLAZAT. WNV passziv felmérd vizsgdlatok eredményei, 2009-2015. RT-PCR mddszerrel WNV-fertézéttnek taldlt elhullott
vadmadarak és lovak szadma; ELISA-méddszerrel WNV IgM pozitivnak taldlt, idegrendszeri tiineteket mutaté lovak szadma

TABLE 1. Results of passive monitoring of WNV, 2009-2015. Number of WNV infected dead wild birds and horses based on RT-
PCR. Number of WNV IgM positive (based on ELISA test) horses showing neurological signs
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MEGVITATAS

A 2003-as és 2004-es magyarorszagi WNV-torzsek genetikai 6sszehasonlitd
vizsgalata feltarta, hogy mig a 2003-as libaesetekbdl kimutatott virus a leg-
nagyobb hasonlésagot az 1999-ben az Egyesilt Allamokba behurcolt térzshoz
mutatta (1-es genetikai vonal), a 2004-ben héja-agyvel8gyulladast el8idézd
torzs a nyugat-nilusi virus 2-es genetikai vonaldhoz tartozik, amely csoport
tagjait korabban kizardolag Afrika Szaharatdl délre fekvd terileteirdl mutattak
ki (5). 2005-ben, majd 2007-t8l minden évben tobb-kevesebb megbetegedés
fordult el8, féleg az Alfold terlletén. A virusok részleges nukleotidszekvenci-
dinak 0sszehasonlitasa alapjan megallapithatd, hogy azok lényegében meg-
egyeznek az el8szér 2004-ben, héjabdl kimutatott, 2-es genetikai vonalhoz
tartozd torzzsel. A virustdrzs 2008-ban jelentds folrajzi terjedést mutatott az
orszagban. Az allati esetek mellett a jarvanyiddszakban 19 hazai human agy-
vel8gyulladasos eset hatterében lehetett bizonyitani a WNV kdroki szerepét
a szeroldgiai vizsgalatok alapjan. Mind az allati, mind a human megbetege-
dések az orszag kozépsd és nyugati részén fordultak eld, szemben a korabbi
évek alfoldi lokalizacidjaval. A kovetkezd években Ujra a héjak tlntek a legér-
zékenyebbnek a kdrokozédra, de az elhullott madarak valtozatos fajmegoszlast
mutattak (vo. 1. tablazat). 2009-ben a 17 WNV-pozitiv vadmadar mellett a
vizsgalatok harom agyveldgyulladasos 16 és hét agyveldgyulladasos ember
esetében igazoltak viruskimutatassal is a WNV kdéroki szerepét. A lovak kife-
jezett érzékenysége 2009 utan is minden évben szamos IgM-pozitivitasban
mutatkozott meg beteg allatokbdl az intézetbe kildott vérmintak vizsgalata
soran, ill. tobb elhullott 16bdl RT-PCR mddszerrel is sikerilt igazolni WNV-fer-
tézést (vo. 1. tablazat). Emberi esetek is minden évben el&fordultak, szamuk
2009-ben 7, 2010-ben 19, 2011-ben 4, 2012-ben 17, 2013-ban 31, 2014-ben 11,
2015-ben 18 volt (13, 14).

Eurépaban mind a Culex pipiens, mind a Coquillettidia richiardii szGnyogfaj a
nyugat-nilusi virus els8dleges vektoranak szamit (19, 20, 27, 36). A Culex pipi-
ens elsdsorban ornithophil faj, azonban tobb tanulmany is kimutatta, hogy a
vérszivas egy része torténhet emlésokon és emberen is (18, 53). Kontinentalis
éghajlaton képes attelelni, majd tavasszal ismét terjeszteni a vele egyltt atte-
lelt virust (1, 17, 30). Eurépaban hasonléan elterjedt szlUnyogfaj a Coquillettidia
richiardii, amely larvastaddiuma még jeges vizben is at tud telelni. Embereken
eldszeretettel taplalkozik zart térben, de kisebb részben madarakon is sziv vért
(41). Az Ochlerotatus annulipes petéi képesek attelelni kontinentalis éghajla-
ton is. A ndstények aprilistél szeptemberig aktivak, f6ként alkonyatkor szivnak
vért elsdsorban eml8sallatokon, de ismerten j6 kdzvetitd (,bridge™) vektorok is
madarak és eml8sok kozott (7, 23). Az Ochlerotatus annulipes kifejezetten sze-
ret emberen is vért szivni (52). Mindharom el8bb emlitett faj Magyarorszagon
is széles korben elterjedt. Szamos eurdpai orszagban foglalkoznak a kilonbo6zd
szUnyogfajok nyugat-nilusi virus transzmisszids ciklusdban bet6ltott lehetséges
szerepével (15). A Magyarorszagon szamolt MIR-értékek hasonldak voltak mas
eurdpai orszagban mért adatokhoz.

A nyugat-nilusi virus 2-es genetikai vonalahoz tartozé virustorzs terjedése az
utobbi években az orszaghataron is atlépett (6, 10). EI&szor Ausztridban sikerUlt
kimutatni vadmadarak mintaibdél (51), majd a virus megjelent Gérogorszagban
(9, 31), Olaszorszagban (3, 39), Szerbiaban (33), Horvatorszagban (24), Csehor-
szagban (38) és Szlovakidban is (11). Filogenetikai elemzések szerint az emlitett
orszagokban elterjedt virusok a Magyarorszagon 2004-ben felbukkant WNV-
tdrzs leszarmazottjai, mig a par évvel késdbb Oroszorszag terlletén izoladlt (34,
35), majd Roméanidban is megtalalt (42) ugyancsak 2-es genetikai vonalhoz tar-
tozé virus kulonbozik téltk (10).
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A nyugat-nilusi virus térfoglalasa jellemzben a déli és kozép eurbpai orsza-
gokban jelentds, f6ként a vonuld madarak Utvonaldba esd terlUleteken. A virus
megjelenése és stabilizalddasa a korabban mentes terlleteken egyrészt idG-
jarasi viszonyokkal magyarazhatd, masrészt valészinlileg sok egyéb (gazdasagi,
szociadlis-tarsadalmi, kdornyezeti) tényezd egylttes hatdsa is kozrejatszik. Ahhoz,
hogy egy 0j virus endémiassa valjon, a szamara még elfogadhatd iddjarasi viszo-
nyokon tal sziksége van megfeleld izeltlabl vektorra és fogékony gazdafajra
szaporodasi ciklusanak fenntartasahoz. Ha ezek a tényez&k adottak, és a virus
még attelelni is képes a szlinyogvektorban, kontinentéalis éghajlaton is endémi-
assa valhat. Vizsgalataink eredménye alapjan a hazankban minden évben vad-
madarakban, lovakban és emberekben megjelend ugyanazon virustorzs (5, 6, 21,
29, 40), tovabba az attelelni képes szlUnyogfajok potencidlis vektorszerepének
felderitése is erre enged kdvetkeztetni (44).

A 2-es genetikai vonalhoz tartozd nyugat-nilusi virusok sokaig nem tlintek olyan
patogénnek, mint az 1-es vonalhoz tartozdk; altaldban enyhébb lefolyasu, gyo-
gyuladsra hajlamos megbetegedéseket okozva (32). Az utébbi 10 évben hazankban
is megfigyelt esetek alapjan azonban bebizonyosodott, hogy ehhez a genetikai
vonalhoz is tartoznak neuroinvaziv, erésen patogén torzsek. Szamos tanulmany
foglalkozik az 1-es genetikai vonalhoz tartozd nyugat-nilusi virustorzsek virulencia-
markereinek felderitésével (2, 12, 26, 37), amelyek kozil mar sokat azonositottak
is, ellenben a 2-es genetikai vonal képviselGivel, amelyeket ilyen szempontbdl
kisérletes Gton kordbban nem vizsgaltak. Kutatdécsoportunk 6 olyan pontmuta-
ci6 patogenitast befolyasolé szerepét vizsgalta egy 2-es genetikai vonalhoz tar-
tozd, hazai izolalasu virustérzsben, amelyek az 1-es genetikai vonalban megje-
lenve jelentds attenuald hataslak. A 6 mutacio kozil egy esetben figyeltink meg
teljes attenualédast (NS1-P250L), kett esetben pedig (NS3-H249P és az NS4B-
E249G) in vivo részleges, de nem szignifikans attenuaciot figyeltink meg. Kisér-
leteink arra engednek kovetkeztetni, hogy a két genetikai vonal (1-es és 2-es)
virusai ugyan részben hasonlitanak egymasra, patogenitasukat nem feltétlenul
ugyanazok a genetikai tényez8k befolyasoljak. Ezért tartjuk fontosnak a jovében
az egyre nagyobb terlleteket meghdditd, neuroinvaziv, 2-es genetikai vonalhoz
tartozd WNV-tdrzsek tovabbi vizsgalatat és patogenitdsmarkereinek felderitését.

A WNV mellett egyéb flavivirusok jelenlétére is vizsgaltuk a NEBIH ADI-ba
érkezett vadmadarhulldkat. Vizsgalataink sordn USUV-fert6zést allapitottunk
meg feketerigdkban és feny&rigdéban. Az USUV a WNV-vel rokon, szinyogok altal
terjesztett, afrikai flavivirus. EI&szor 2001-ben ausztriai vadmadarakbol (f6ként
feketerigokbdl) izolaltak Eurépaban (48), de retrospektiv vizsgalatok méar 1996-os
olaszorszagi madarmintakbdl is kimutatattak a virus jelenlétét (47). Magyaror-
szagi el8fordulasardl 2005 6ta tudunk (4). A vizsgalatok eredményei felhivjak arra
a figyelmet, hogy a WNV mellett az USUV is endémias hazankban, igy az is okoz-
hat vadmadarakban agyvelégyulladasos eseteket; valamint a WNV és az USUV
hasonld felszini antigénjei miatt egyes szeroldgiai probakban keresztreakcidk
alakulhatnak ki a virusok k6zott, ami megneheziti a pontos diagndzis felallitasat.

KOVETKEZTETESEK

A nyugat-nilusivirus egzotikus (2-es genetikai vonalhoz tartozé) térzse tébb mint
tiz éve bukkant fel Magyarorszagon. Az utébbi években végzett vizsgalatok ered-
ményei egyértelmien bizonyitjak, hogy a virustérzs endémiassa valt az orszag-
ban, és széles korben elterjedt K6zép- és Dél-Eurépaban. Mivel a virus éves akti-
vitdsat jelentésen befolyasolja az idGjaras, a kompetens vektorok és fogékony
gerinces gazdak gyakorisaga, a fertézések és megbetegedések szama ingadozd.
Az emberek és haziallatok fert6zéseinek elkerllésére nem specifikus védekezd
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modszereket (pl. szlnyogirtds, repellens szerek hasznalata) lehet alkalmazni.
A védekezés megfelel$ id6zitéséhez szUkség van a virusaktivitds nyomon kdve-
tésére. Kutatasaink soran olyan, tobb pilléren alld, szervezett programot dolgoz-
tunk ki és alkalmaztunk, amely passziv és aktiv elemek bevonéaséaval, sikeresen
mutatta ki a WNV (és USUV) jelenlétét gerinces gazdakban és izeltlabl vektorok-
ban. A felméré vizsgalatok folytatasa koz- és allat-egészséglgyi szempontbdl
fontos adatokkal szolgalhatna, és kiterjesztése még pontosabb eldrejelzéseket
tenne lehet8vé. Ezen tll, a mintdkat tovabbi, zoonotikus arbovirusok (pl. bunya-
virusok, alphavirusok, Zika-virus stb.) jelenlétére is meg lehetne vizsgalni, igy
Ujonnan felbukkand, egzotikus virusok kimutatasara is lehetéség nyilna.

A szerzbk olyan, tébb
pilléren d@llé, szervezett
programot dolgoztak ki

és alkalmaztak, amely
sikeresen mutatta ki a
WNYV jelenlétét gerinces
gazddkban és izeltlabu
vektorokban

a betegség kérfejlédésének pontosabb megismerése mellett az oltdbanyag-fej-
lesztésben is felhasznalhatd eredményei lehetnek.
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