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1. Elézmények

A jelenleg ismert, szimplaszali RNS genommal
rendelkezd viruscsaladok koézt a Coronaviridae
képviselteti magat a legtébb fajjal, melyek kdzll szamos
human és allategészségugyi szempontbdl fontos. A
csalad, féként madarakat fert6z6 Gammacoronavirus
nemzetségének legnagyobb gazdasagi jelentéséggel bird
faja a csirkék fert6z6 bronchitisét okozd Avian coronavirus
(IBV), mely kortél és patogenitastol fliggben légzbszervi,
kivalasztészervrendszeri, gyomor- bélrendszeri és
ivarszervi megbetegedést, felndtt tyukokban
tojasképzbdési zavarokat idéz eld.

A virus az 1930-as években az Amerikai Egyesult
Allamokban tértént elsé leirasa 6ta vilagszerte komoly
problémakat okoz a baromfidgazatban, és napjaink egyik
legjelentésebb baromfi kérokozojaként tartjak szamon.
Hazankban a fert6zés els6 el6fordulasardl az 1960-as
években szamoltak be, azdéta a virus szamos variansat
azonositottak mar magyarorszagi allomanyokban is.

Az IBV kulonb6z6 genotipusait és genetikai vonalait
(lineage) a tuskefehérjén bellul az S1 fehérjét kddold
genomi régié szekvenciajanak elemzésével kulonitik el

egymastol. Az egyes torzsek el6fordulasa foldrajzi



terlletenként kalonbozik, a megbetegitd képességuk,
valamint a Kkivaltott klinikai tlnetek is nagy eltérést
mutatnak. Ezen felll a virus magas mutacios rataja és a
kGlonbdzd torzsek kozotti rekombinacid miatt kialakult
rendkivili variabilitasa megneheziti az ellene valé
védekezést, beleértve a kontrollt és a megel6z6
intézkedéseket is.

Az S1 szekvenciak elemzése rendkivil hasznos az
IBV genotipusok és leszarmazasi vonalak azonositasara.
Azonban a teljes genomszekvenciak vizsgalata
lehetéséget ad a genom teljes szerkezetének és
mikodésének feltarasara. Ezenkivil tovabbi informaciot
nyujt a virus terjedésének nyomon kévetéséhez, atfogo
rekombinaciéos elemzések végzéséhez, valamint a
patogenitassal és a vakcinatervezéssel kapcsolatos
genetikai markerek azonositasahoz.

Mindezekkel dsszefliggésben vizsgalataink f6 célja a
kllénb6z6 Avian coronavirus torzsek telies genom
szekvencia adatainak gydljtése és jellemzése volt. A
virustorzsek genomjanak 0sszehasonlitasaval
szeretnénk tobb ismeretre szert tenni a fert6zd bronchitis
virus genetikai diverzitasarol, az egyes evolucios
mechanizmusok, példaul a rekombinacio jelentéségérél,

€s a vizsgalt térzsek rokonsagi kapcsolatairol.
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2. Célkitlizések

Munkank célja a fert6z6 bronchitist okozé Avian

coronavirus genetikai valtozatossaganak megismerése:

1.

Ujgeneracios szekvenalas (NGS) segitségével
nagyszamu torzs teljes genomjanak
meghatarozasa, amellyel jelentés mértékben
hozzajarulhatunk a  vonatkoz6  adatbazis
bévitéséhez;

A kapott szekvenciaadatok elemzése, az egyes
virustorzsek genomszervezdédésének, genetikai
diverzitasanak és filogenetikai kapcsolatainak
feltérképezése és modellezése  kilénbdzd
bioinformatikai szoftverek segitségével. Ily médon
informaciot gydjthetink az Avian coronavirus
evolucidos mechanizmusairol;

Uj variansok és genetikai vonalak azonositasa és
egyben a ma hasznalatos S1 gén alapu
genotipizalasi rendszer kiterjesztése;

Tovabba, az egyes genotipusok foldrajzi
megoszlasara vonatkozd ismeretek frissitése az

Ujonnan generalt adatok felhasznalasaval.



3. Anyagok és médszerek

Felhasznalt virustbrzsek

A felhasznalt virustérzseket egyuttmikodd
partnereink, a CEVA-Phylaxia Oltbanyagtermel6 Zrt. és a
Nemzeti Elelmiszerlanc-biztonsagi Hivatal
Allategészségligyi Diagnosztikai lgazgatésaga (NEBIH
ADI) bocsatottak rendelkezésiinkre allantois folyadék

formajaban.

A mintak feldolgozasahoz hasznélt molekularis biologiai
modszerek

A rendelkezésre all6 mintakbol azok szlirését és
emeésztését kdvetden nukleinsav kivonast végeztink az
innuPREP Virus DNA/RNA Kit segitségével. A kinyert
viralis RNS-rél reverz transzkripciés (RT) reakciéban, a 3’
végén randomizalt szakaszt tartalmazé 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 ellenériztik, a 200-2000 bazispar

(bp) kozotti savban Iévé termékeket gélkivonasos



modszerrel tisztitottuk. Az igy amplifikalt és tisztitott
cDNS-b8l  kényvtarkészités utan teles genom
szekvenalast végeztink lonTorrent PGM, illetve lllumina

NextSeq 500 ujgeneracios szekvenald platformokon.

Bioinformatikai moédszerek

Az Ujgeneracios szekvenalas soran nyert adatok
feldolgozdsa a Geneious Prime szoftver segitségével
tortént. A kodon alapu t6bbszbrds szekvencia
illesztéseket Geneious Prime szoftverrel végeztik el. A
filogenetikai  elemzéseket, illetve a szekvencia
azonossagi szamitasokat a MEGA X szoftvercsomag
segitségével készitettik el. A filogenetikai fak
rekonstrukcidjahoz alkalmazott, legjobban illeszkedé
szubsztitucios  modell  kivalasztdésa a  Bayesi
kritériumrendszer alapjan tortént. A torzsfak készitése
maximum-likelihood moddszerrel tortént, az elkészult fak
megbizhatésagat  bootstrap  elemzéssel (1000)
ellendriztik. A szekvenciak kozti atlagos nukleinsav és
aminosav tavolsagokat a p-distance maodszerrel
szamoltuk ki. A rekombinacios esemeényeket az RDP5
szoftver RDP, GENECONV, Bootscan, MaxChi,

Chimaera, SiScan és 3Seq moddszereinek segitségével



azonositottuk. Eredményeinket a SimPlot szoftver

hasznalataval is megerésitettuk.

Adatbazis és adatelemzés

Az elemzéseket a GenBank adatbazisban talalhaté
telies genom szekvenciak és a teljes és kozel telijes S1
szekvenciak alapjan végeztlk és a  korabbi
kritériumrendszert koévetve az 1440 nt-nal révidebb
részleges S1 szekvenciakat kizartuk. Végeredményben a
vizsgalt 3590 S1 gén szekvencia 43 orszagbol 1937 és

2022 kozott izolalt torzsektdl szarmazott.



4. Eredmények és megbeszélés

Vizsgalataink soran 102 db, tdbbségében
brojlerallomanyokbdl szarmazé IBV térzs teljes
genomszekvenciajat hataroztuk meg. Az egyes genomok
mérete ~27 kb volt, mely legalabb 11, maximum
13 ORF-et tartalmazott. Néhany torzs esetében hianyzott
néhany jarulékos fehérjét kédold gén. A 13 leolvasasi
keret sorrendje allandé volt (5-UTR-1a-1ab-S-3a-3b-E-
M-4b-4c-5a-5b-N-6b-3' UTR). A vizsgalt torzsek genomja

minimum 24, de tébbségében 26 fehérjét kodolt.

Rekombinaciéelemzés

A 80 teljes genom szekvencia bevonasaval végzett
rekombinacidelemzés soran Odsszesen 215
rekombinacios eseményt azonositottunk 51 térzsén belll.
Vizsgalataink soran a rekombinacios események
tobbségét a vad tipusu torzsek kozott, valamint a vad és
vakcinatorzsek k6z6tt mutattuk ki. A SimPlot segitségével
legalabb 10 olyan eseményt azonositottunk, amikor az
atadott fragmens tobb mint 99%-os hasonlésagot
mutatott a feltételezett vakcinatérzzsel. A 99%-ot
meghaladd hasonldsagi értékekrél feltételezhetd, hogy a

vakcina és a vad tipusu torzsek kozotti ujabb



rekombinacios eseményeket reprezentaljak, nagy
valészinliséggel az esemény kevéssel megelézhette az
adott vad tipusu torzs tényleges izolaciojat vagy
egybeesett azzal. Elemzéseinkben szamos esetben
kimutathatd volt akar tébb kilonbdz6 vakcina torzzsel
tortént rekombinacié is.

A detektalhaté rekombinaciés toréspontok a genom
telies hosszan eloszlottak, kulénésen nagy szamban
kdézvetlenll az S gén el6tt 5’ iranyban. Tovabba nagy
szamu tdéréspontot figyeltink meg a genom ORF1ab
burok- és membranfehérjéket kodold génekben is.
Rekombinacids hidegpontokat a genom 5' és 3' végének
kozelében és az S gén nagyobb szakaszan
azonositottunk. Elemzéseink soran azt talaltuk, hogy a
rekombinacio rendkivul gyakori €s a genom szinte minden
szerkezeti fehérjéket kddoldé ORF 1ab régidban torténd
rekombinacié befolyasolhatja a virus patogenitasat. A
virionok 0Osszeszereléséhez nélkuldzhetetlen burok és
membran  fehérjékben bekovetkez6  valtozasok
befolyasolhatjak a virusrészecskék képzédésének és a
virus terjedésének hatékonysagat. A vizsgalt IBV térzsek

tobbségikben térben és id6ben is izolaltak voltak, emiatt
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a rekombinacios események idébeli sorrendjét nem
lehetett megallapitani. Ennek ellenére az eurépai eredeti
vad, illetve vakcina IBV torzsek kozotti rekombinacios
események genotipus  specificitastol  fuggetlenil
gyakorinak bizonyultak.

A tobb mint 600 teljes S1 szekvencia illesztésével
végzett rekombinaciéelemzés soran dsszesen 39, az S1
gent érinté rekombinacioés eseményt sikerilt azonositani,
melyek nagy része genetikai vonalak kozott, kisebb
hanyada pedig az egyes genetikai vonalakon belll zajlott
le. A genom ezen régidjaban bekodvetkezd valtozasok az
IBV uj genotipusainak és szerotipusainak megjelenését is

eredményezhetik.

Hasonl6séagi és leszarmazasi kapcsolatok az S1 gén
alapjan

A vizsgalt torzsek filogenetikai besorolasa soran a Gl
genotipus 11  genetikai vonalanak  képviseldit
azonositottunk, melyek koézul a leggyakoribb a GI-19
vonal volt. A fennmarado torzseket a GI-23, a GI-16, a Gl-
13, a GI-1, a GI-21, a GI-27, a GI-9, a GI-14, a GI-11, és
a GI-25 vonalakba soroltuk. Ezen felul négy torzs
rekombinansnak (D1623/1/1/11/HU, D2584/12/1/13/PH,
D3386/1/2/16/SA, 211776/Imrehegy/2011), négy pedig
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egyedi variansnak (D2334/11/2/13/Cl, D2804/3/3/13/ID,
D2586/4/6/13/PH, D3276/4/2/16/PH), bizonyult.

A D1623/1/1/11/HU, D3386/1/2/16/SA és
D2584/12/1/13/PH rekombinans térzsek a teljes S1
nukleotid szekvenciaja alapjan készllt filogenetikai fan a
GI-19 vonal tagjai kozelében, am kilén agon
csoportosulnak. Az S1 alapu rekombinaciéelemzés soran
megallapitottuk, hogy az emlitett torzseket érint6
rekombinaciés eseményekben minden esetben részt vett
egy-egy GI-19 vonalba tartozé ,sziléi” szekvencia.
Valamint a GenBank-i szekvenciak koézul GI-19
vonalakba tartozé referenciakkal mutattak 90% feletti
nukleotid azonossagot. A filogenetikai fan a GI-13 és
Gl-21 vonalak tagjai kozelében, am kuldon &gon
elhelyezkedd, rekombinans 211776/Imrehegy/2011 torzs
a sajat gyljteménybdl egy GI-21 vonalba tartozd, mig a
GenBank-i referencia szekvenciak kozul a Gl-13 vonalba
tartozd térzzsel mutatott magas (87,88 és 88,56%)
hasonlésagot.

Az egyedi varians torzsek a filogenetikai elemzések
alapjan nem  csoportosulnak  egyik  korabban
meghatarozott genotipus genetikai vonalanak referencia
torzseivel sem. A két Fulop-szk.-i szarmazasu egyedi
varians torzs (D2586/4/6/13/PH és D3276/4/2/16/PH)
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telies S1 gén nukleotid szekvenciaja kozétt nagyfoku
(98,70%) hasonlésagot figyeltink meg, mig a toérzsfan
hozzajuk legkdzelebb elhelyezkedd indonéz egyedi
varianssal (D2804/3/3/13/ID) &sszehasonlitva csupan
83,78 és 84,22% ez az érték. Filogenetikai elemzéseink
alapjan a két FuUldp-szk.-i varians jobban hasonlit
egymashoz, mint barmely mas térzs, ami k6zds evolucios
eredetre utal. Az elefantcsontparti varians torzs
(D2334/11/2/13/Cl) leginkabb a sajat térzsgyljteménybdl
szarmazo Gl-21 vonalba tartozé marokkai térzsre, mig a
GenBank-i referencia szekvencidk kozul az orosz
szarmazasu egyedi varians RF/01/99 torzsre hasonlitott
leginkabb (78,11%). Azonban a filogenetikai elemzések
alapjan a két egyedi varidns nem alkot monofiletikus
csoportot, igy kozds genetikai vonalat sem. Az
elefantcsontparti egyedi varians térzs a filogenetikai fan
az Afrikaban regiondlisan 6shonos és elterjedt GI-26
genetikai vonal tagjaival csoportosul, am az S1 gén

nukleotid hasonldsagi értékek csupan a 78%-ot érik el.

Az S fehérje aminosav szintli elemzése
Az S1 régidban medfigyelt aminosav valtozasok
szerepét és a fertéz6képességre gyakorolt hatasait nehéz

meghatarozni, de a rekombinans fehérjékkel végzett
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kisérletek eredményei alatamasztjak, hogy az S fehérje,
féként a receptor kot6 domén (RBD) aminosav-
Osszetétele hatassal van a szervtropizmusra. Mivel ezek
a régiok fontosak a sejttropizmus meghatarozasaban,
vizsgalataink soran kitértiink a régiéban talalhaté
aminosav motivumok elemzésére is.

Az RBD régiéban a vonatkozo szakirodalmi adatok
alapjan az M41 térzs légcs6hdz valo koétddésehez
szukséges, kiemelt jelentéségl aminosavak vizsgalata
soran azt tapasztaltuk, hogy a légz8&szervrendszeri
tuneteket mutaté madarakbdl izolalt térzsek aminosav
szekvencidja egy esetben sem egyezett meg a referencia
M41 térzsével. Elemzéseink soran kulon kitértlink mas
tinetegylttest mutaté madarakbdl izolalt térzsek
motivumaira is. A kiemelt aminosav poziciékban
megdfigyelhetd  szekvencia és a feltételezett
szOvettropizmus  kézt azonban nem  talaltunk
Osszefuggést, a kulénboz6 tlunetegyltteseket mutatd
madarakbal izolalt térzsek szekvenciaiban nem ismerhetd
fel egységes mintazat. S6t, szamos, kulénb6zé
tunetegylttest mutatdé madarbdl szarmazé  torzs
aminosav  szekvencigja megegyezett a vizsgalt

poziciékban.
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Korabbi rekombinans fehérjékkel végzett kisérletek
eredményei alapjan a QX nefropatogén térzs RBD 99-
159. aminosavait magaban foglalé régio, kilonds
tekintettel az M41 térzs 1.0MLQii1z aminosav
motivumanak megfelelé pozicidkban talalhatd 110KIP112
aminosavak szlkségesek a vese sejtieihez vald
kotédéshez. Ezért elemzéseink soran kitértlink ennek a
régionak vizsgalatara is. Elemzéseink soran azonban a
kivalasztoszervrendszeri tuneteket és elvaltozasokat
mutato allatokbol szarmazo IBV torzsek egy esetben sem
mutattak a QX torzs 110KIP112 aminosav motivumat. Ezért
a vizsgalt térzsek esetében sajnos nem tudtuk igazolni a
kiemelt pozicidkban talalhaté aminosav szekvencidk és
az okozott tunetegylttes dsszefliggéseit.

Osszességében az egyes poziciokban azonositott
aminosav szubsztituciok altalaban az egyes genetikai
vonalakhoz voltak kothet6ek, a torzsek feltételezett
szervtropizmusa és a motivumok kodzott a vizsgalatba
bevont térzsek esetében nem talaltunk 6sszefliggést. Az
adott poziciokban tapasztalt eltéré aminosav szekvenciak
azonban nem feltétlenul eredményezik az adott torzs
gyengébb  koétédését vagy @ fert6z6képességének
csOkkenését.
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Az IBV genetikai vonalainak féldrajzi elterjedése

Az IBV ismert genotipusai (GI-GVIII) koézul a Gl
genotipusba tartozé térzsek a legvaltozatosabbak és az
irodalmi adatok alapjan a legelterjedtebbek. A
dolgozatban alapvetéen a Gl genotipusu toérzsek
elemzését végeztik el.

A GenBank adatbazisban elérhet§ 6sszesen 3590
IBV S1 gén szekvencia tilnyomo része, 66,1%-a Azsiabdl
izolalt torzsektdl szarmazik, az azsiai torzsek 88,4%-a
pedig kinai eredeti. A fennmaradd szekvenciak
szarmazasi hely alapjan torténd megoszlasa a
kdvetkez6képpen alakult: 12,7% Eszak-Amerika, 1,9%
Kozép- és Dél-Amerika, 6,5% Europa, 4,9% a Kozel-
Kelet, 1,8% Afrika, 1,7% pedig Ausztralia és Uj-ZéIand
terlletér6él szarmazott. Elemzéseink soran a GenBank
adatbazisban  elérhet6  szekvenciakat a  sajat
torzsgyljtemény 102 szekvenciajaval is kiegészitettuk.
igy a genotipusok és genetikai vonalak megoszlasat
tovabbi 8 afrikai (Dél-Afrikai Koztarsasag,
Elefantcsontpart, Ghana, Kamerun, Szudan), 21 azsiai
(FUIBp-szk., Indonézia, Tavol-Kelet), 31 eurdpai
(Fehéroroszorszag, Gorogorszag, Hollandia,
Lengyelorszag, Magyarorszag, Oroszorszag, Portugalia,

Romania, Toérdkorszag, Ukrajna), 3 észak-amerikali
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(USA), 7 kozép- és dél-amerikai (Argentina, Brazilia,
Mexiko, Peru), valamint 32 kozel-keleti (Egyestult-Arab
Emirségek, Egyiptom, Iran, Jordania, Libanon, Marokko,
Szaud-Arabia) eredetii térzs bevonasaval vizsgaltuk.
Osszességében elmondhatd, hogy noha a vilagszerte
elterjedt GI-1 vonal Ausztralia és Uj-Zéland kivételével
mindenhol eléfordult, az 6sszes genotipusba sorolhaté
torzs kdzul csupan 8,2%, a dolgozatban vizsgalt 102 térzs
kézul harom sorolhatd a vonalba. Az Afrika és Ausztralia
kivételével mindenhol el6forduld GI-13 vonalba a
genotipizalt toérzsek 9,3%-a, a sajat torzsek kozul 7,
észak-amerikai, kozel-keleti és tavol-keleti szarmazasu
sorolhaté a vonalba. Az Eszak-Amerika és Ausztrélia
terlletét leszamitva globalisan elterjedt Gl-16 vonalba
pedig csupan a 0,9%-a. A sajat térzsgyljteménybdl
szamos afrikai és kozel-keleti, valamint dél-amerikai
eredetli torzs sorolhaté ebbe a vonalba (13/102). A
GenBank adatbazisban talalhaté szekvenciak jelentés
hanyadat a globalisan elterjedt GI-19 vonalba tartozé
torzsek teszik ki (42%). A sajat térzsgyljtemény tagjai
kozul szamos eurdpai, afrikai és kozel-keleti, valamint
tavol-keleti eredetl térzs a GI-19 vonal képvisel&jének
bizonyult (42/102). Az Eurdopaban és a Kozel-Keleten

uralkod6 GI-23 vonalba a torzsek 4,7%-a, a dolgozatban

17



vizsgalt mintdk kozil, 15 tobbségében kozel-keleti
szarmazasu toérzs sorolhaté a vonalba. A GI-23 genetikai
vonalba tartozé tdrzsek térhdditasara utal, hogy a
GenBank adatbazisban elérheté 164 teljes S1 gén és
8 teljes genom szekvencia kdzel 95%-a a kdzelmultbol
szarmazik.

A (globdlisan elterjedt vonalak mellett szamos,
regionalisan elterjedt 6shonos genetikai vonalat is
azonositottunk a térzsgyljteményben. Az eurdpai
kontinensen harom vonalat tekintunk 6&shonosnak, a
Gl-21, valamint a GllI-1 és GIl-2 vonalakat, bar az
utdbbiakrol meglehetésen kevés ismeret halmozddott fel.
A sajat térzsgyljteménylnkben talalhaté harom Gl-21
térzs is romaniai, illetve marokkéi szarmazasu. Jelenlegi
ismereteink  szerint  szigorian Azsia teriiletére
korlatozédik hét leszarmazasi vonal és két genotipus.
Ezek a kovetkezék: GI-7, GI-15, GI-18, GI-22, GI-24,
Gl-28, GI-29, GVI-1 és GVII-1. Szamos genotipus és
vonal tekintheté 6shonosnak Eszak-Amerika teriiletén
(GI-8, GI-9, GI-17, GI-20, GI-25, GI-27 és GIV-1),
azonban ezek kozil csak a GI-9, GI-27 és GIV-1 vonalba
tartozo torzsek tudtak széles korben elterjedni. A sajat
torzsgyltjteménylnkben talalhaté észak-amerikai eredeti

torzsek tobbségében a GI-27 vonalba tartoznak. Valamint
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azonositottunk egy-egy GI-9 és GI-25 vonalba sorolthato
mexikoi eredetli térzset is, mely a vonal Uj
elé6fordulasanak szamit. Az egyik kizarélag Dél-Amerika
tertletén el6forduld vonal a GI-11, mely napjainkban is
uralkod6é tipusnak szamit a régidban és a sajat
gyljteménylnkbdl is egy braziliai eredetii térzs sorolhaté
a Gl-11 vonalba. A GI-26 vonal egy egyedi afrikai csoport,
melybe a GenBank adatbazis alapjan 2006 és 2007
kozott Nigéridban és Niger teruletén izolalt térzsek
tartoznak csupan. Ausztralia és Uj-Zéland teriiletén
féként a foldrajzi elszigeteltségiknek kbészdnhetéen az
IBV evolucidja a vilag tobbi részétdl fliggetlenul zajlott,
szamos egyedi, csak itt elé6fordulé varianst eredményezve
(GI-5, GI-6, GI-10, Glll és GV). Az elszigeteltség miatt a
globdlisan elterjedt Gl-1 vonal itt nem is fordul el6,
valoszinlleg mert mindig is sajat izolatumokbdl szarmazo
vakcinatorzseket hasznaltak a kereskedelmi forgalomban

kaphato altalanos import készitmények helyett.
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5. Uj tudomanyos eredmények

1. Munkank soran 102 izolatumbdl &ll6  Avian
coronavirus torzsgyljteményt jellemeztink telies genom
szekvencia meghatarozassal. Eredményeink
ravilagitottak az  Avian  coronavirus  evollciés
mechanizmusaiban fontos szerepet jatszé rekombinacio
jelentéségeére. Elemzéseink soran a genom szamos
régiojat, koztlk az S1 gént érintd rekombinaciés
eseményt sikerilt azonositani.

2. Meghataroztuk 6t Uj, magyarorszagi eredetd, Gl-1 és
GI-19 vonalakba tartozé IBV torzs teljes genom
szekvencigjat. Valamint azonositottunk egy S génben
rekombinans torzset is, mely tébbszords rekombinacios
események eredményeként jdhetett Ilétre, és a
legnagyobb hasonlésagot GI-13 és GI-21 vonalakba

sorolhato torzsekkel mutatta.

3. Vizsgalatunkban az nsp8 és nsp12 génekben
talaltunk Uj rekombinacids forrépontokat, valamint a
genom 5' és 3’ végének kdzelében és az S gén nagyobb

szakaszan rekombinacios hidegpontokat azonositottunk.

4. Els6ként azonositottunk Uj egyedi varians torzseket a

Fllop-szigetek, Elefantcsontpart és Indonézia teriletérél,
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melyek a tobbi referencia torzstél nagymértékben eltéré
genomszekvenciajuk alapjan akar egy-egy Uj genetikai
vonal elsd képviselbi lehetnek. Valamint Afrika és Kbzép-
Amerika terlletén eddig le nem irt genetikai vonalakat
talaltunk (Elefantcsontpart GI-16, Mexiké GI-9, GI-25).

5. A GenBank adatbazisban elérhet6 teljes genom és
telies S1 szekvencidk, valamint a sajat torzsgyijtemény
felhasznalasaval kiterjesztettiik a ma hasznalatos S1 gén
alapu genotipizalasi rendszert. Ezen kivl, sajat adataink
integralasaval frissitettik az egyes genotipusok féldrajzi

megoszlasara vonatkozo ismereteket.

6. A dolgozatban vizsgalt peptid motivumok
tekintetében a szakirodalmi adatokkal ellentétben az
egyes aminosav pozicidbkban megfigyelheté szekvencia
és a feltételezett szdvettropizmus kozt nem talaltunk
Osszefuggést. Eredményeink szerint a  vizsgalt
motivumok leginkabb a genetikai vonalak alapjan és nem
az okozott tunetek szerint rendez6dnek, ezért a
szovettropizmusért felelds aminosavakat nem sikerult

azonositani.
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