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Uj parvovirus menhelyi
kutyakban

Tisztelt Szerkesztdség!

A Parvoviridae csaladba tartozé virusok kulonféle korfor-
makat idéznek eld haziallatainkban. Kutyakban a Boca-
parvovirus és a Protoparvovirus nemzetségbe tartozo
virusok okozhatnak valtozatos koérképeket. A bocapar-
vovirusok kézé tartozé kutya parvovirus 1 (mas néven
kutya-minutevirus) vemhes allatok embriéiban mag-
zatkarosité hatasu lehet, mig fiatal egyedeknél neu-
roldgiai, 1églti és bélrendszeri tineteket idézhet elb.
Néhany Gjabban leirt kutya bocaparvovirust 1égliti meg-
betegedéssel ill. majgyulladassal hoznak kapcsolatba.
A Protoparvovirus nemzetségbe tartozd kutya parvovirus
2 (CPV-2) altal okozott kérképet (ti. parvovirusos ente-
ritist) el8szor a hetvenes évek végén irtak le. A CPV-2
sUlyos, vérzéses vékonybélgyulladast okoz, ellene
él6 attenualt virust tartalmazd vakcinat hasznalunk.
Az eredetileg leirt virusbél id6kdzben Uj antigénvariansok
(CPV-2a, CPV-2b, CPV-2c) alakultak ki.

Az elmUlt években a molekularis modszerekkel vég-
zett viruskimutatas érzékenysége jelentésen ndtt, ami
részben az GUjabb mddszerek széles korl elterjedésének
is koszonhetd. Az Gjgeneracids szekvenaldshoz (next
generation sequencing, NGS) kapcsolédé modszereket
elészeretettel hasznaljak ma a virusvadaszok ismeretlen
és Ujszerd virusok, valamint ismert virusok hagyomanyos
modszerekkel ki nem mutathaté variansainak azonosita-
sara is. Az MTA ATK AOTI 'Uj kérokozdk’ Lendiilet csoport
kutatasi programjanak egyik célkitlizése a virus-meta-
genomikai mdédszereknek az allatorvosi diagnosztikaba
torténd integralasa.

Kutatécsoportunk nemrég szamolt be a MAL hasabjain
(MiHALOV-KoVACS és mtsai, 2014, 136. 661-670) menhelyi
kutyak enteralis korképeibdl hagyomanyos molekularis
technikak alkalmazasaval kimutatott virusok sokfélesé-
gérdl. Id6kozben a mintak egy részét virus-metagenomi-
kai mdodszerekkel is feldolgoztuk annak érdekében, hogy
tovabbi, az enterdlis korképek kialakitasaért feleléssé
tehetd virusokat is azonositsunk. Osszesen 33 egyed
37 bélsar mintajat vizsgaltuk ezzel a megkdzelitéssel és
harom fiatal allat bélsarmintajaban szokatlan, a human
bufavirusokra és az azokkal rokon denevér parvoviru-
sokra hasonlité szekvenciakat azonositottunk szekvencia
homoldgia kereséssel (Abra, A panel). Mindharom kutya
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ABRA. Metagenomikai médszerrel kimutatott virusok
szekvencidinak gyakorisdga hdrom kutya bélsdr-
mintdjdban

egy év alatti volt, kettd kozUlik még kolybkkord, harom
hénapnal fiatalabb; ez a két kdlyokkutya hasmenés tline-
teit is mutatta. A szekvenciaadatok rendezésével és
ismételt szekvenalasokkal sikerllt a harom mintabdl
nagyobb genomi szakaszok szekvenciajat meghata-
roznunk (Abra, B panel). A kapott szekvenciaadatokkal
elvégzett filogenetikai vizsgalatok arrél arulkodtak, hogy
az Ujonnan azonositott parvovirusok sem a mar jol ismert
kutya protoparvovirusokkal, sem a bocaparvovirusokkal
nem mutattak kozeli rokonsagot (Abra, C panel).
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Filogenetikai elemzéshez
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A T. Szerkeszt6ségnek cimzett levellnkkel elséként
a MAL olvaséit szerettlik volna tajékoztatni egy Uj,
kutydkban eddig nem ismert bufavirus-szer{ parvovi-
rus hazai el6fordulasardl. A bufavirusokat elsd izben
2012-ben hasmenéses gyermekek székletébdl mutattak
ki virus-metagenomikai mddszerekkel. Ezt kovetden
genetikailag heterogén bufavirus-szerl agenseket
azonositottak egyéb féemldsdkben, cickanyokban és
denevérekben. A virus gazdaspektruma, kdérokozo-
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képessége és a fertdzés lefolydsa még nem minden
elemében tisztazott, taxondmiai helyzete bizonytalan.
Mivel a kutyakban azonositott kilonféle parvovirusok
koroki szerepét bizonyos esetben sikerllt mar igazolni,
ennek az 0j, bufavirus-szerd kérokozonak a lehetséges
szerepét a hasmenéses korkép hatterében érdemes
lesz alaposabban kivizsgalni.
Mihalov-Kovacs Eszter,
Tuboly Tamas, Banyai Krisztian



