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SUMMARY

Bats are a speciouse order of mammals. The species belonging to this group
have very diverse roosting and feeding habits and they also host numerous
viruses. Due to significant outbreaks of SARS- Hendra-, Nipah- and Ebola-viruses
in the first decade of the 21t century, bats are in the focus of virologists. Fly-
ing mammals are the primary reservoirs of these important viruses; and many
other zoonotic and non-zoonotic viruses were also found in bats. As a result of
the intensive bat virus research of the past few years in Hungary, from the 28
resident bat species 17 were found to be infected with at least one bat-related
virus. These viruses belong to 8 virus families and the number of species which
host more than one virus is also significant. Hungary is one of the well-studied
countries in the world in case of bat-related viruses.
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VIROLOGIA DENEVEREK ALTAL TERJESZTETT VIRUSOK

A denevérek (Chiroptera) a ragcsaldk (Rodentia) utan a legfajgazdagabb és az
egyik legvaltozatosabb emldsrend. A vildagon mintegy 1250 fajuk fordul eld, de ez
a szam folyamatosan novekszik az Gjfajta gyUjtési mddszereknek és a moleku-
laris bioldgiai vizsgalatoknak kdszonhet8en.

A denevérek rendje két alrendre tagolédik, a repul8kutyakat (Pteropodidae) és pl.
a patkésdenevéreket magéaba foglald Yinpterochiroptera alrendre és a tobb, kdztuk

A denevérek a ragcsdlék a legnépesebb csaladot, a simaorri denevéreket is tartalmazé Yangochiroptera
utan a fajokban leg- alrendre (25). Igen fontos 6koszisztéma-szolgaltatasokat kdszénhetlink a dene-
gazdagabb és legvalto- véreknek: az eurdpai fajok elsésorban izeltlablakkal taplalkoznak, igy a mez6-
zatosabb emlésrend gazdasagi szempontbdl kartevének szamitd rovarok allomanyanak szabalyoza-

saért is felelGsek. A tropusi terlleteken nagyon kllénbo6zd taplalkozasi modokkal
talalkozunk. A gyimolcsevd denevérek magterjesztési, a nektarnyalogatd fajok
pedig beporzasi tevékenységlikkel pétolhatatlanok (15).

Zoondzisnak nevezzik mindazon betegségeket, amelyek gerinces allatrél

A denevérek szerepe emberre képesek terjedni és betegségeket okozni. A denevérek szerepe a virusok
kiemelkedd a virusok evollcidjaban és terjedésében kiemelkedd, valamint zoonotikus képességik-
evolucidjdban ben is szamottevd. Ezt tobb tényezd is befolydsolja. Egyrészt replld emlISsok,

és terjedésében igy az altaluk hordozott virusok nagy foldrajzi terlleten torténd terjesztésében

komoly szerepet jatszanak. Masrészt igen nagy koldnidkban élnek, vilagszerte
elterjedtek, és nagyon valtozatosak a taplalkozasi szokasaik. Eléhelyeik megsz(i-
nése, szallashelyeik zavarasa és opportunista viselkedésik miatt egyre nagyobb
aranyban koltéznek be lakdhazakba, haszonéllatok 4&ltal lakott épuUletekbe.
Az emberek kozelében valé megtelepedésiikon felll a tropusi, elmaradottabb
terlleteken jellemzd vadhisként vald fogyasztasuk is komoly jarvanylgyi kocka-
zatokkal jar. Az egyik legkorabban ismert, denevérek altal is terjesztett zoonoti-
kus virus a veszettség, amely elsGsorban Kozép- és Dél-Amerikaban okoz jelen-
t3s problémaéakat a szarvasmarha-allomany és emberek fertdzésével. Az utdbbi
két évtizedben azonban olyan jelent8s jarvanyok kialakulasaért is a denevérek-

Az utébbi idében ben taldlhatd virusokat tették felel8ssé, mint pl. a SARS (Severe Acute Respi-
szdmos, jelentés emberi ratory Syndrome), Hendra, Nipah, vagy a tobb évtizede Ujra és Gjra felbukkané,
jarvdny kialakuldsdért a 2014-ben minden eddiginél nagyobb jarvanyt okozd Ebola.
denevérekben taldlhaté Az elmult évtized tendencidjat kovetve Magyarorszagon is szamos (j virust

virusokat tették azonositottak denevérekben. Jelen irasunkban az eddig elért eredményekrdl
feleléssé kivanunk attekintd képet nydjtani.

ADENOVIRIDAE

Az Adenoviridae csaladot jelenleg 5 virusnemzetségre bontjak. A denevérekben
taldlhaté adenovirusok (AdV) a huméan patogén tipusokhoz hasonléan a Mas-
tadenovirus nemzetségbe tartoznak. Emberben a huméan adenovirusok felsd
|églti megbetegedéseket, ill. gyomor-bélgyulladast okozhatnak, de fontos, a
denevérekhez filogenetikailag viszonylag kozel allé adenovirusok a Canine AdV-1
és Canine AdV-2 (1-es és 2-es tipusl kutya-adenovirus), amelyek haldlos kime-
netell fertézéseket is kivalthatnak kilénb6z8 hisevd fajokban. Tobb tucat aden-
ovirust mutattak ki eddig denevérekbdl, koztik Németorszagban, Bangladesben
és Kinaban is (1, 14, 16, 23).

Magyarorszagon eddig négy adenovirus denevérekben valé el&fordulasat
ko6z6Iték. JANOSKA és mtsai 57 hazai, a Févarosi Allat- és Névénykert menhelyére
bevitt sérilt és/vagy legyengllt denevér szervmintait, valamint hdrom nagy pat-
késdenevér (Rhinolophus ferrumequinum) (1. dbra) Grilékmintait vizsgaltak nes-
ted PCR-méddszerrel (9). A mintak kozul egy rét koraidenevér (Nyctalus noctula),



1. ABRA. Nagy patkésdenevér (Rhinolophus ferrumequinum)

FIGURE 1. Greater horseshoe bat (Rhinolophus ferrume-
quinum)

2. ABRA. Hosszlszdrnylu denevér (Miniopterus schreibersii)

FIGURE 2. Schreiber's bat (Miniopterus schreibersii)
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valamint a harombdl kettd nagy patkdésdenevér mintabdl
sikerllt adenovirust kimutatni. A két nagy patkésdenevér-
ben ugyanazt a virust taladltdk meg. Vipovszky és BOLDOGH
tovabbi északkelet-magyarorszagi mintakat vizsgaltak
meg, és két 0j adenovirus el&forduldsat bizonyitottak
hazankbdl (27). A megvizsgalt 9 minta 7 kilonboz8 dene-
vérfajtdl szarmazott, adenovirusok egy kis patkdésdenevér
(Rhinolophus hipposideros) és egy szlUrke hosszGfull-
denevér (Plecotus austriacus) mintabél keriltek eld.

HERPESVIRIDAE

Az adenovirusokhoz hasonléan a herpeszvirusok is a
DNS-virusok kozé tartoznak, az emberi populdcié tobb
mint 90%-a fert8zott valamilyen képvisel8jikkel. Ismer-
tebb altaluk okozott human betegségek az ajak és a geni-
talis herpesz, a baranyhiml& és a mononucleosis infectiosa.
Gyenge immunrendszerl embereknél és magzati fertdzé-
sek esetén a human cytomegalovirus komoly probléma-
kat okozhat. Jellemzd a viruscsoport tagjaira, hogy sokszor
latens fert6zést okoznak, és bizonyos kivaltd tényezdk hata-
sara reaktivalédnak. Vilagszerte mutattak ki denevérekbdl
herpeszvirusokat, koztik Németorszagban, Bangladesben,
Kinaban, de pl. Madagaszkaron is (1, 21, 28, 29).

Magyarorszagon vadonéls denevérekben eddig egyetlen
alkalommal sikerllt herpeszvirust talalni. A Févarosi Allat-
és Novénykert mentbhelyére bekerllt, erGsen legyengllt
dllapotban [év8 kozonséges késeidenevérbdl (Eptesicus
serotinus) mutattak ki a Gammaherpesvirinae alcsaladba
tartozd Gj virust (18). A sdrgasag és anorexia jeleit mutaté
allat a gondos &apolas ellenére a bekerilés masnapjan
kimult. Nem lehet kizarni azt, hogy az allat a virusfertzés
kovetkeztében pusztult el, de a szerz8k azt valdszinlsitik,
hogy a virus csak reaktivalodott egy masik fert6zés kovet-
keztében.

PARVOVIRIDAE

Az egyszall DNS-virusok kozé tartozo, kb. 5 kb hosszUsagl
genommal rendelkezd virusokat tartalmazd csaladot két
alcsaladdra osztjak. A Densovirinae alcsaladba izeltlabUakat
fert6z8 virusok, mig a Parvovirinae alcsaladba human és
egyéb gerinces gazdaban é16skodd virusok tartoznak.
2013-ban gyljtott, hosszlszarnyl denevérektdl (Miniop-
terus schreibersii) (2. dbra) szarmazo urilékmintdk meta-
genomikai elemzése soran két Gj, a Protoparvovirus nem-
zetségbe tartozd virust taldltak (12). A virusok szoros
filogenetikai rokonsadgot mutatnak egy 2012-ben leirt, nyu-
gat-afrikai gyermekekben heveny hasmenést okozd virus-
hoz, amelyet a leirds helye utdn bufavirusnak neveztek
el (20), és a Protoparvovirus nemzetség egyik csoportjat
(Primate protoparvovirus) képezik egy bunder makakdéban
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Egy hazai tanulmdany-
ban 447 mintdt meg-
vizsgdlva 31 esetben

talaltak astro-
virus-szekvencidkat,
amelyek nagy valtozé-
konysdgot mutattak

A korabban emlitett
hazai vizsgdlat sordn 3,
eddig ismeretlen fajba
tartozo calicivirust is
azonositottak

SARS- és MERS-szerl
coronavirusokat is
azonositottak denevé-
rekben, az el6bbit egy
hazai kereknyergl pat-
késdenevér liriilékében
is megtalaltak

DENEVEREK ALTAL TERJESZTETT VIRUSOK

kimutatott virussal egyUtt. Az azonositott virus a bufavirusok eddig fel nem tart
genetikai valtozatossagaba ad betekintést, amelyhez a kdzelmultban cickany-
és majommintakbdl kimutatott tovabbi genetikai variansok csatlakoztak (22).
A megtalalt magyar virus jol példadzza a denevérek evollcids szerepét olyan
viruscsoportok fejlédésében, amelyek tobb allatcsoportot is érintenek.

ASTROVIRIDAE

Az astrovirusok neviket a felszinikén csillagszerlien elhelyezkedd struktlrakrdl
kaptak. Az egyszall RNS-virusok kozé tartozd fajok emberben és kilonféle allat-
csoportokban gasztroenteralis kérképeket okozd patogének. Denevérekben
Magyarorszagon kivil Németorszagban, az USA-ban, Kindban és Bangladesben
taladltak astrovirusokat (1, 4, 6, 31).

KEMENESI és mtsai egy 2012 és 2013 kozott végzett orszagos felmérés soran
447 hazai mintat vizsgaltak meg, amelybdl 31 esetben mutattak ki astrovirus-
specifikus szekvencidkat (11). A felmérés soran azonositott gazdafajok a kdvetke-
z8k: hosszUszarnyl denevér, nagyfull denevér (Myotis bechsteinii), vizi denevér
(M. daubentonii), csonkafilli denevér (M. emarginatus), horgassz&ri denevér
(M. nattereri), rét koraidenevér, szopran torpedenevér (Pipistrellus pygmaeus)
és barna hosszUfulli-denevér (Plecotus auritus). A széles gazdaspecificitasbol is
egyértelmien latszik az astrovirusok nagy valtozékonysaga, ami a denevérekkel
alkotott hosszU tava evollcids kapcsolatra utalhat. Tovabbi 12 vizsgalt fajpan nem
sikerUltkimutatniastrovirust,deezekmintaszamakisebbvoltazemlitettfajokénal.
A prevalencia viszonylag nagy: 6,93%, a hosszUszarny( denevérekben kiugrdan
nagy, 80% volt. A magyarorszagi denevérekben talalt astrovirusok kimagasléan
nagy genetikai variabilitast és fajspecifikus diverzitadst mutattak (11).

CALICIVIRIDAE

A Caliciviridae csalad tagjai kdzott is szamos emberi megbetegedést okozd virus van.
Az egyszall RNS-virusok az egyik leggyakoribb gyomor-bélgyulladast okozd kéroko-
z6k. Magyarorszagon kivil eddig Kindban taldltak denevérekben calicivirusokat (26).
A KEMENESI €s mtsai altal vizsgalt 447 mintabdl harom Uj calicivirust mutattak ki
vizi denevérbdl, nimfadenevérbdl (Myotis alcathoe) és kozdnséges késeidenevér-
b8l (10). A harom azonositott Uj virus egyetlen eddig ismert nemzetséggel sem
mutatott egyértelmd filogenetikai rokonsagot, igy potencialisan Uj genusrél beszél-
hetlnk, amelynek bizonyitasahoz szlkség lesz a teljes genomszekvencia ismere-
tére. A viszonylag kis prevalencia azonban mas koevolUlcids multat feltételez a tobbi
denevérekbdl ismert enteralis virussal szemben (pl. astrovirusok, adenovirusok).
Tovabbi vizsgalatok szlkségesek az Uj virusok denevérekben tanUsitott patomecha-
nizmusara vonatkozédlag is, pl. okoznak-e tineteket az allatokban, vagy sem.

CORONAVIRIDAE

A denevérek és virusok kapcsolatara a 2002-ben kitort és 2003-ban szinte az
egész vilagon végigsopodrt SARS-jarvany iranyitotta ra a figyelmet, amelyben
tobb ezer ember betegedett meg, és a halalozasi arany kb. 10%-o0s volt. A jar-
vanyt okozd coronavirussal rokon virusokat, SARS-szer{ coronavirusokat talal-
tak denevérekben (17). A mésik, napjainkban is gondokat okozé jarvany a MERS
(Middle East Respiratory Syndrome), amely elsdsorban a Kdézel-Keleten fertéz
embereket. Egy friss tanulmanyban sikeresen azonositottak azt a két kulon



2013-ban hazai hosz-
szUszdrnyu denevérek
mintaibdl sikeriilt kimu-
tatni egy Uj picornavirust

Emberi fertézést hét
veszettségvirus eseté-
ben irtak le, kéziiliik hat
fordul elé denevérekben
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mutacidt, amely szUkséges a denevérekben talalhatd MERS-szer( coronavirusok
emberr8l emberre terjedéséhez és human patogénna valdsahoz (30). Az ismer-
tetett adatoknak koszénhetden a coronavirusok kedvelt példai a denevérek altal
hordozott virusok human-egészséglgyi kockazatara, és ennek kovetkeztében
napjainkban is intenziven kutatott téma (5, 7, 8, 24).

Magyarorszagon az eddig vizsgalt 24 denevérfajbdl 7 esetében sikerllt kimu-
tatni coronavirusok jelenlétét (10). A prevalencia 447 vizsgélt minta esetén 1,67%
volt, kiugrd érték nélkll. A Betacoronavirus nemzetségbe tartozé SARS-szer(
coronavirust egy bukki kereknyergl patkésdenevér (Rhinolophus euryale) tGrilék-
mintajabdl tudtak kimutatni. Tovabbi, az Alphacoronavirus csoportba tartozé tor-
zseket mutattak ki nagy patkésdenevér, kis patkdésdenevér, vizi denevér, kb6zon-
séges denevér (Myotis myotis), horgassz6r(i denevér és szopran torpedenevér
mintabol.

PICORNAVIRIDAE

2013-ban a Villanyi-hegységhez tartozé Szarsomlyd hegyen befogott hosszlszar-
nyld denevérek mintaibdl sikerllt kimutatni metagenomikai elemzéssel egy Uj
picornavirust (13). Az Gjonnan azonositott virus legkdzelebbirokona a Kindban, szin-
tén a Miniopterus schreibersii fajbdl leirt mischivirus A, amely eddig a Mischivirus
genus egyetlen ismert tagja volt (29). A filogenetikai rokonsag alapjan a KEMENESI
és mtsai altal azonositott virus a nemzetség masodik tagjat képviselheti.

Mivel a kordbban egységesen M. schreibersii-nek tartott taxont molekularis
biolégiai vizsgalatokkal tobb fajra bontottak szét (2), amelyek kézil Azsidnak a
keleti részén a Miniopterus fuliginosus fordul eld, igy nem feltétlenUl beszélhe-
tink azonos fajokrdl, de mindenképp egy érdekes evollcidés-geografiai forgato-
konyvrdl tanUskodhat a Mischivirus genus két tagja.

RHABDOVIRIDAE

A Rhabdoviridae csaldadba tartozd 15 Lyssavirus-faj kozul 14-et mutattak mar ki
denevérekbdl. A veszettségvirusok az dsszes kontinensen el6fordulnak. A klasz-
szikus veszettség (RABV) és az eurdpai denevér veszettségvirus 1-es és 2-es
genotipusan (EBLV-1 és 2) kiviil a tobbi denevér altal hordozott veszettségvirust
ez idaig viszonylag ritkan sikerllt kimutatni, de ennek oka feltételezhetéen a
vizsgalatok kis szamaban keresendd. Human fert6zést hét veszettségvirus ese-
tében irtak le, kdzUlUk hat fordul el denevérekben (3).

Denevérveszettség elsd két el6fordulasat MoLNAR és mtsai jelezték 2009-es
cikkUkben (19). Mindkettd eset k6zonséges késeidenevérekhez kotddik, amelye-
ket a Févarosi Allat- és Névénykert Ment8helyére vittek be. Az elsd eset 1997-ben
tortént, a denevér csaknem mindig a hatan fekldt, nyelési nehézségekkel kliz-
dott, ill. egészséges fajtarsaitdl eltérben a fény felé kbzeledett. A denevér két
héttel a bekerllése utan elpusztult. A méasodik esetnél is megfigyelhetd volt a
nyelési reflex hianya, s6t ennél az allatnal a sajat test ragasa is fellépett. Az allat
a bekerlUlése utani 8. napon hullott el. Az els6 két eset Ota tovabbi veszettség-
virus-kimutatasok is torténtek hazankban.

KOVETKEZTETESEK

A hazankban kimutatott virusok tobbségét egészséges vagy legaldbbis beteg-
ség tlneteit nem mutatd denevérek mintaibdl azonositottdk a szakemberek,
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TABLAZAT. Magyarorszdgon kimutatott denevérvirusok gazdafajonként és viruscsalddonként

TABLE. Bat viruses detected in Hungary, grouped by virus families and host species

Adeno- | Herpes- | Parvo- | Astro- Calici- Corona- | Picorna- | Rhabdo-

viridae |viridae |viridae |viridae |viridae |viridae |[viridae viridae

Rhinolophidae

patkés-
denevérfélék

Rhinolophus kereknyergl
euryale patkdésdenevér
Rhinolophus nagy
ferrumequinum patkésdenevér

dae

Rhinolophus kis patkésde-
hipposideros nevér
Vespertilioni- simaorru-

denevérfélék

Barbastella nyugati pisze-
barbastellus denevér
Eptesicus kozonséges
serotinus késeidenevér
Myotis nimfadenevér
alcathoe

Myotis nagyfull
bechsteinii denevér

Myotis vizi denevér
daubentonii

Myotis kozonséges
myotis denevér

Myotis csonkafull
emarginatus denevér

Myotis horgasszéri
nattereri denevér
Nyctalus rét koraidenevér
noctula

Pipistrellus kozbnséges
pipistrellus torpedenevér
Pipistrellus szopran torpe-
pygmaeus denevér
Plecotus barna hosszafu-
auritus |G-denevér
Plecotus szlrke hosszufu-
austriacus |G-denevér
Miniopteridae | hosszlszarnyu

denevérfélék

Miniopterus hosszUszarnyu
schreibersii denevér
A hazai eredmények a ami egyértelmiien a denevérek és az altaluk hordozott virusok evollcids kap-
denevérek és altaluk csolatara, gazda-parazita egyuttélésre utal. Mint minden él6 szervezetet, ter-
hordozott virusok mészetesen a denevéreket is fertézhetnek olyan viralis kérokozdk, amelyek az
evolucids kapcsolatara, allat esetleges betegségéhez vagy akar elhullasdhoz vezetnek. J6 példa erre
gazda-parazita a veszettségvirus-fertdzés, amely hazankban beteg kézdnséges késeidenevér

egylttélésre utalnak egyedekhez kotddik és — a kezelés ellenére - az allatok pusztuldsahoz vezetett.



Az élShelyek eltiinése,
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Szamos olyan fajt talaltak mar, amelyekben tobb virus egyidejl elGfordulasat,
hordozasat irtak le (10) (Tdbldzat). Ez szintén igazolhatja a virusok és dene-
vér gazdaszervezet kb6zds evollciés multjat. Kulon kiemelendd a kézdnséges
késeidenevér, amely egy jelent8sen urbanizalddott faj, koldniait fGleg éplletek-
ben talaljuk. Ennek okan viszonylag gyakran kerll a human populacié kozelébe.
Az eddigi hazai tanulmanyok harom virus (herpesz-, calici- és veszettségvirus)
jelenlétét egyértelmilen kimutattak ezekbdl az allatokbdl, ami koézll a veszettség-
virus-hordozas igen figyelemre méltd a potencialis zoondtikus jelentésége miatt.

Ez idaig a legatfogdbb hazai tanulmanyban 6sszesen 447 denevérbdl szarmazo
drdlékminta elemzését végezték el a Pécsi Tudomanyegyetem kutatdi. A vizsgala-
tok eredményeként szamos viruscsalad tagjait és esetenként azok igen nagyfoku
valtozékonysagat sikeriilt feltarni. Osszesen 6t viruscsalad tagjait sikeriilt kimu-
tatni és elemezni, tobbek kozott astrovirusokat, calicivirusokat, coronavirusokat,
picornavirusokat és a parvovirusok kozé tartozd bufavirust. Az astro- és coro-
navirusok esetében a tobbi eurdpai szakirodalmi adathoz képest viszonylag kis
prevalenciat tapasztaltak, de ez részben a vizsgalt gazdafajok Osszetétele, ill. az
eltérd vizsgalati modszer (mintak forrdsa, protokollok) kdvetkezménye lehet (10).

A virusok felfedezésének forradalma kovetkezett be a metagenomikai mdod-
szerek elterjedésével, amelyekkel olyan virusok kimutatasara is lehet8ség nyilik,
amelyek kimutatasa specifikus technoldgiakkal (pl. PCR) nehezen megvaldsit-
hatd, pontosan a denevérek altal hordozott virusok nagy genetikai variabilitasa
miatt. Természetesen az Urdlékmintak metagenomikai elemzésével nemcsak
a denevérek sajat virusai, hanem a taplalékukban taldlhatd és a tapcsatornan
»Sértetlenll” athaladd egyéb virusok - Magyarorszagon elsGsorban izeltlabi-
virusok - is kimutathaték, ezért az ezzel a moddszerrel talalt virusok gazda-
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