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A kutyák circovírusa és kórtani 
jelentősége
Császár Dorottya1,2, Psáder Roland3, Balka Gyula1,2*

ÖSSZEFOGLALÁS
A szerzők szakirodalmi adatok alapján összefoglalják a kutyák circovírusával kapcso-
latos legfontosabb ismereteket. A kutyacircovírust először 2012-ben azonosították 
az Amerikai Egyesült Államokban. Ezt követően a vírus jelenléte világszerte leírásra 
került, mind egészséges, mind klinikai tüneteket mutató egyedekből. Amennyiben 
a fertőződés klinikai tüneteket okoz, úgy a leggyakrabban gyomor-bélrendszeri 
tünetek, hasmenés, hányás alakul ki. Ennek ellenére kórtani szerepe a mai napig 
nem tisztázott teljesen, és gyakran egyéb gyomor-bélrendszeri fertőzést okozó 
vírussal, főleg kutya-protoparvovírussal (canine parvovirus 2, CPV2) együttesen 
kerül kimutatásra. Ez utóbbi befolyásolhatja a parvovírus által okozott megbete-
gedés kórlefolyását, súlyosságát. A kutyacircovírust kedvtelésből tartott kutyák 
mellett vadon élő állatokból is kimutatták, leggyakrabban vörös rókából (Vulpes 
vulpes), szürke farkasból (Canis lupus), Norvégiához tartozó Svalbard szigetén élő 
sarki rókákból (Vulpes lagopus), valamint európai borzból (Meles meles).

SUMMARY
The authors in this literature review summarize the most important knowledge 
about canine circovirus. Circoviruses are small, non-enveloped, highly resistant, 
circular single-stranded DNA viruses belonging to the family Circoviridae. Circo-
viruses have been widely detected in pigs, dogs and other carnivores, as well as 
in various avian and fish species. Among the widely studied porcine circoviruses 
are porcine circovirus 1 (PCV1), PCV2, PCV3, and the recently described PCV4. PCV2 
was first identified in Canada in the early 1990s. It was first reported in Hungary 
in 1999. Diseases caused by PCV2 include PCV2 systemic disease (formerely 
known as postweaning multisystemic wasting syndrome), PCV2 reproductive 
disease, porcine dermatitis and nephropathy syndrome and also subclinical 
infection. The canine circovirus was first identified in the United States in 2012. 
Later the presence of the virus was described worldwide, both in healthy dogs 
and dogs showing clinical symptoms. The review also gives insights into the 
clinical signs caused by canine circovirus. If the infection is detected in clinically 
ill animals, the clinical signs mostly include gastrointestinal symptoms, such as 
diarrhea and vomiting. Its pathological role, however, has yet to be fully clarified 
to date, and it is often detected together with other gastrointestinal viruses, 
especially canine protoparvovirus (canine parvovirus 2, CPV2), and furthermore 
canine herpesvirus, canine distemper virus, canine coronavirus and more rarely 
with viruses that cause respiratory diseases such as canine parainfluenza virus, 
canine adenovirus. Canine circovirus infection may influence the prognosis and 
severity of parvovirus disease. Not least, the present review includes essential 
information about canine circovirus infection in wild carnivores based on the 
latest literature data. Canine circovirus has also been detected in wild animals, 
mostly in red foxes (Vuples vulpes), gray wolves (Canis lupus), arctic foxes (Vul-
pes lagopus) living on the Norwegian island of Svalbard, and European badgers 
(Meles meles).
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A Circoviridae családon belül a legfrissebb ICTV-osztályozás (International Commit-
tee on Taxonomy of Viruses; https://ictv.global/) alapján a Circovirus nemzetségbe 
számos emlős, madár, valamint halfajban leírt circovírus tartozik. Emlősökben a 
gyakran tanulmányozott sertéscircovírusok (porcine circovirus 1–4, PCV1–4) mel-
lett a következő circovírusok kerültek leírásra: kutyacircovírus (canine circovirus, 
CanineCV) [4], fekete medve, vagy más néven baribál (Ursus americanus) circovírus 
(Ursus americanus circovirus BearCV) [5], vapiti (Cervus canadensis) circovírus (elk 
circovirus, ElkCV) [6], denevércircovírus (bat circovirus, BatCV) [7–9], nyérccircovírus 
(mink circovirus, MiCV) [10]. 

A sertéscircovírus 1-es (PCV1) típust először 1974-ben Németországban egy 
sertés eredetű vesehám-sejtvonalban (PK15) azonosították. A későbbiek során 
kiderült, hogy a vírus széles körben elterjedt a sertésállományokban, valamint 
egészséges sertések esetében is nagyarányú szeropozitivitást írtak le [11, 12]. A 
PCV2-fertőzés okozza sertésekben a választás után kialakuló, lesoványodással 
és immunszuppresszióval járó, szisztémás megbetegedést, amelyet korábban a 
választott malacok circovírus okozta sorvadásának (postweaning multisystemic 
wasting syndrome, PMWS) neveztek, azonban napjainkban a sertéscircovírus 
okozta szisztémás megbetegedés (porcine circovirus systemic disease, PCV-SD) 
elnevezés használatos. A vírust az 1990-es évek elején Saskatchewan kanadai 
tartomány északkeleti részén azonosították [13]. Az érintett állattartó telepen 
négyszeresére nőtt a választás utáni elhullások száma, a vezető tünetek a test-
tömegcsökkenés, a nehézlégzés és a sárgaság volt. A járvány kitörését követően 
a tetemeket kórbonctani vizsgálatra küldték, élő állatokból vérsavót vettek, vala-
mint mintákat küldtek a takarmányból és az ivóvízből laboratóriumi vizsgálatra. 
Ted Clark állatorvos-patológus írta le a minták kórszövettani vizsgálata során a 
histiocytákban és az óriássejtekben megfigyelhető, bazofil festődésű, vírusnuk-
leinsavból álló citoplazmazárványokat [13]. A vírust Magyarországon először 1999-
ben írták le [14], majd ezt követően több házisertés-, ill. vaddisznóállományban 
is azonosították [15].

Az ICTV alapján a madarakban előforduló circovírusok közé tartozik a lúda-
lakúakban (Anseriformes) azonosított lúdcircovírus (goose circovirus, GoCV), a 
kacsacircovírus (duck circovirus, DuCV), a hattyúcircovírus (swan circovirus, SwCV). 
További jelentős circovírusok, a teljesség igénye nélkül, a galambcircovírus (pigeon 
circovirus, PiCV), a papagájfélék csőr- és tollképződésének zavarát okozó vírus 
(psittacine circovirus, psittacine beak and feather disease virus, BFDV), a sirály-
circovírus (gull circovirus, GuCV), a pintycircovírus (finch circovirus, FiCV). Gaz-
dasági szempontból jelentős, halakat fertőző circovírusok közül megemlítendő 
a pontyfélék családjába (Cyprinidae) tartozó, Magyarországon őshonos márna 
(Barbus barbus) circovírusa (barbel circovirus, BarCV), amely Magyarországon 
2011-ben került leírásra 4–6 napos korban elhullott márnaivadékokból, valamint 
kifejlett, tünetmentes egyedekből [16]. A márna mellett hazánk halfaunájának 
egyik legnagyobb fajában, az európai harcsában (Silurus glanis) is kimutatták a 

A Circoviridae családba tartozó circovírusok burok nélküli, ikozaéder szimmetriájú 
vírusok, amelyek szimpla szálú cirkuláris DNS-t tartalmaznak [1]. Jelen tudásunk 
szerint a legkisebb vírusok, amelyek állati megbetegedést okoznak [2]. A circo-
vírusok és a növényi kórokozókat magukba foglaló Nanoviridae család tagjainak 
genomja, különösen a replikáció segítésében szerepet játszó fehérjét kódoló 
génjeik N-terminális szakasza nagy hasonlóságot mutat, azt feltételezik, hogy 
a circovírusok és a növényi nanovírusok egy közös őstől származhatnak [3]. A 
gazdaszervezet-váltást feltételezhetően az emlősökben széles körben előforduló 
calicivírussal történő rekombináció követhette, erre utal, hogy a circovírusokban 
található egy olyan fehérjeszakasz, ami homológ a calicivírusokban jelenlévő 
egyik fehérjével [3].
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circovírust (European catfish circovirus, EcatfishCV) egy, a Balatonban 2011-ben, 
az ívási időszakban bekövetkező halpusztulást követően [17]. Fehér és mtsai törpe 
gémből és európai gyurgyalagból mutatták ki a circovírus jelenlétét. A vírusok 1935, 
valamint 1960 nukleotid hosszúságúak, ill. közös evolúciós gyökereket mutatnak 
a halakból származó circovírusokkal [18].

Az aktuális ICTV-osztályozás alapján a Gyrovirus genust, amely régebben a  
Circoviridae családba tartozott, újabban már az Anelloviridae családba sorolják, 
mivel a nyílt leolvasási keretek (open reading frames, ORF) helyeződése, valamint a 
replikáció sajátosságai alapján több hasonlóságot mutat az Anelloviridae családba 
sorolt vírusokkal. A Gyrovirus genusba tartozik a fertőző csirke anemia vírusa [19].

A CIRCOVÍRUSOK GENOMSZERVEZŐDÉSE

A Circovirus genusba tartozó circovírusokra jellemző, hogy a genom ellentétes 
irányultságú ORF régiókat tartalmaz, ennek megfelelően a szakirodalomban az 
ambisense megnevezés használatos. A pozitív szálon elhelyezkedő ORF1 a virális 
DNS replikációjában szerepet játszó Rep fehérje kódolásáért felelős. [20]. A nega-
tív szálon található az ORF2, amely a kapszidfehérjét (Cap) kódolja [21]. Az ORF3 
egyes vizsgálatok szerint olyan fehérjéket kódolhat, amelyek a fertőzött sejtek 
apoptosisát okozzák [22]. A Gyrovirus genusba tartozó, a csirke fertőző anaemiáját 
okozó vírus esetében jól ismert, hogy az ORF3 régió által kódolt fehérje (apoptin) 
képes szelektíven apoptosist indukálni H1299 humán nem-kissejtes tüdő aden-
ocarcinoma, valamint MDCC-MSB1 csirke-lymphoblast sejtvonalakon. Teras és 
mtsai a PCV2 ORF3 régiója által kódolt apoptin pro-apoptotikus aktivitását írták 
le humán, valamint egér eredetű melanoma-sejtvonalakon [23]. Azonosítottak 
egy negyedik gént (ORF4), amely átfedésben van az ORF3-mal, továbbá a PCV2 
esetében leírtak egy ötödik (ORF5) és egy hatodik gént (ORF6) is [24–26].

A genom két nemkódoló intergénikus régiót tartalmaz, amelyek a két ORF régió között 
foglalnak helyet. Az ORF gének 5’ végénél elhelyezkedő intergénikus régióban található a 
termodinamikailag stabil szárhurok, itt van a kezdete az úgy nevezett „gördülő-gyűrűs” 
replikációnak (rolling-circle replication, RCR), ill. a hurokrészen található a circovírusokra 
jellemző konzervatív 9 nukleotid szakasz: 5’-TAGTATTAC-3’ [4, 27], ahol a T a timint, az A az 
adenint, a C a citozint és a G a guanint jelöli. Az első, valamint a harmadik nukleotid változ-
hat, így pl. a PCV2 esetében 5’-AAGTATTAC-3’, a lúdalakúakban előforduló circovírusoknál  
5’-TATTATTAC-3’, míg a CanineCV, PCV1, PiCV, GuCV, FiCV, valamint BarCV esetében a 
hurokrész szekvenciája 5’-TAGTATTAC-3’ [16, 28]. A genomjuk ~1600–2200 nukleotid 
hosszúságú: a PCV1 1759, a PCV2 1766–1768, a PCV3 2000, a PCV4 1770, a PiCV 2037, 
a BarCV 1957, az ElkCV 1787 és a CanineCV 2063-2064 örökítőanyaga nukleotidból áll 
[4, 6, 16, 28–32].

A KUTYÁK CIRCOVÍRUSA

A kutyacircovírust először Kapoor és mtsai 2012-ben írták le az USA-ban. 205 
kutya szérummintáját vizsgálva 6 állatból mutatták ki a vírust. A NY214-es Cani-
neCV-törzs genomja 2063 nukleotidból áll, 51,7%-os GC aránnyal. A Circovirus 
nemzetségbe tartozó más vírusokhoz hasonlóan a két fő ORF egymással ellen-
tétes irányultságú. A két nemkódoló intergénikus szakasz 135, ill. 203 nukleotid 
hosszúságú. Érdekes módon a kutyacircovírus esetében a két ORF gén 3’ végénél 
elhelyezkedő intergénikus szakasz szekvenciája 91% nukleotid azonosságot mutat 
az Anelloviridae családba tartozó torque teno vírussal, amelyet számos fajban és 
emberben is leírtak már [4, 33–35]. Az ORF1 által kódolt Rep < 50%-os, a Cap < 
25%-os azonosságot mutat a többi, Circovirus nemzetségbe tartozó fajjal [4]. A 
két fő ORF régió mellett azonosítottak egy harmadik gént is (ORF3), azonban a 
gén által kódolt fehérjéről még kevés információ áll rendelkezésre [32].
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A CanineCV-t 2012 óta világszerte leírták, azonban kóroktani szerepe a mai 
napig nem tisztázott teljesen, ugyanis klinikai tüneteket mutató állatok mel-
lett egészséges kutyákból származó mintákból is több esetben kimutatták [27, 
36–43]. A klinikai tüneteket mutató állatokban leginkább a gyomor-bélrendszer 
érintett (1. és 2. ábra), leggyakoribb tünetek a hasmenés és a hányás. Li és mtsai 
egy véres hasmenésben és hányásban szenvedő, egy éves kasztrált kan kutyából 
származó mintákat vizsgáltak. A klinikai laboratóriumi vizsgálatok eredményei, 
valamint a rossz prognózis miatt a kutyát humánusan elaltatták. A gyomor-bél-
csatorna, ill. a vesék kórszövettani vizsgálata során kiterjedt heveny, szövetközi 
vérzést, az erekben fibrinoid elhalást, thrombosist, ezen felül a mesenterialis 
nyirokcsomókban granulomatosus nyirokcsomó-gyulladást figyeltek meg. Fer-

tőző megbetegedés kimutatását célzó vizsgálatok negatív eredménnyel zárultak 
protoparvovírus (CPV2), enteralis coronavírus, Salmonella spp., szopornyicavírus, 
Campylobacter spp., Clostridium perfringens enterotoxin A, Cryptosporidium spp. és 
Giardia spp. esetében, azonban a CanineCV genetikai állományának kimutatását 

1. ÁBRA. Kutyacircovírus PCR-
pozitív nyombélnyálkahártya 
felületes erózióinak 
endoszkópos képe (csillag)

FIGURE 1. Endoscopic image 
of superficial erosions in 
canine circovirus PCR-positive 
duodenal mucosa (asterisk)

2. ÁBRA. CanineCV 
pozitív kutyából származó 
duodenumbiopszia
A mintában enyhe fokú 
villusrövidülés, enyhe hámsérülés, 
valamint enyhe lymphocytás és 
plasmasejtes gyulladás figyelhető 
meg (csillag)

FIGURE 2. Duodenum biopsy 
from a CanineCV positive dog
Slightly shortening of intestinal 
villi, injured epithelium, and 
lymphocytic and plasmacytic 
inflammation can be seen 
(asterisk)
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célzó PCR vizsgálat pozitív eredménnyel zárult [27]. Noha klinikai tüneteket mutató 
állatok esetében a leggyakrabban hasmenésben szenvedő egyedekben igazolták 
a circovírus jelenlétét [33, 37], Dankaona és mtsai (2022) légzőszervi tüneteket, 
leginkább orrfolyás és a tüsszögés jeleit mutató kutyákból is kimutatták [44]. 
Több kutatócsoport is beszámolt társfertőzés előfordulásáról CanineCV-fertőzött 
egyedekben. Ezekben az esetekben a CanineCV-t a leggyakrabban CPV2), kutya-
herpeszvírus, szopornyicavírus, coronavírus, valamint a felsoroltakon kívül egy-egy 
esetben egyéb légzőszervi megbetegedést okozó vírusok (parainfluenzavírus és 
adenovírus) mellett figyelték meg [1, 32, 44–46].

Dowgier és mtsai (2017) a CanineCV klinikai szerepét vizsgálták egy 219 heveny 
gastroenteritises és 67 kontroll (egészséges vagy enteralis tüneteket nem mutató) 
kutyát magában foglaló tanulmányukban, amelyben valós idejű PCR módszer 
segítségével mutatták ki a kutyaparvovírus- (CPV2), a kutyacoronavírus- (CCoV) és 
a szopornyicavírus-fertőzést. Nagy arányban mutattak ki vírusfertőzést a gastroen-
teritises kutyák esetében (77,16%), ahol a leggyakrabban kimutatott enteropatogén 
a kutyaparvovírus volt, amit a CanineCV és a CCoV követett. Míg a CPV és a CCoV 
fertőzések szoros kapcsolatban álltak az heveny gastroenteritis előfordulásával (p < 
0,00001), a CanineCV kimutatása a kontrollkutyáknál (28,35%) hasonló prevalenciát 
mutatott a klinikai esetekhez (32,42%), így a gastrointestinalis betegséggel való 
összefüggést statisztikailag nem támasztották alá (p = 0,53). A kontrollcsoportban 
az összes pozitív mintában csak egyetlen fertőző vírust azonosítottak, szemben 
a klinikai esetekkel, ahol gyakran figyeltek meg többszörös fertőzést. Érdemes 
megemlíteni, hogy szignifikáns kapcsolatot találtak a CanineCV együttes fertőzése 
és a heveny gastroenteritis előfordulása között (p < 0,00001). A tanulmány tehát 
alátámasztja a CanineCV szerepét a gastrointestinalis betegségekben társfertő-
zőként, főként más enteralis vírusokkal való társfertőzésekben [47].

Michigan államban 2013. márciusában majd 2014. februárjában hirtelen elhullást 
és véres hasmenést figyeltek meg egy papillontenyészetben. A két járványkitörés 
során összesen öt kutya pusztult el, egy felnőtt, két nyolchónapos, valamint két 
tízhetes kölyök. Egy nyolchónapos, ill. a két tízhetes kölyök esetében végeztek 
patológiai-diagnosztikai vizsgálatot. A kórszövettani vizsgálat során mindegyik 
kölyök esetében a belekben súlyos szegmentális cryptaelhalást, valamint markáns 
lymphoid depléciót figyeltek meg a Peyer-plakkokban, továbbá valamennyi kölyök 
esetében a mesenterialis nyirokcsomókban sinus histiocytosist és multifocalis gra-
nulomatosus gyulladást írtak le. A CPV2 örökítőanyagának kimutatását célzó valós 
idejű PCR vizsgálat pozitív eredménnyel zárult mind a három esetben (Ct < 15). A 
továbbiakban immunhisztokémiai vizsgálatra is sor került, ahol nagy mennyiségű 
CPV2 antigént azonosítottak a crypta epithelsejtekben és a máj Kupffer-sejtjeiben, 
azonban a lymphoid szervekben csak kevés pozitív macrophagot figyeltek meg. A 
korábbi valós idejű PCR, valamint immunhisztokémiai vizsgálatokat újabbak követték 
a CanineCV örökítőanyagának kimutatása céljából, amely szintén pozitív eredmény-
nyel zárult (Ct < 13). A pozitív minták in situ hibridizációs vizsgálata során a regene-
rálódó cryptahámsejtekben víruspozitív sejtmagokat figyeltek meg, ill. a CanineCV 
nukleinsav azonosítható volt a histiocyták sejtmagjában, a máj Kupffer-sejtjeiben 
és a mesenterialis nyirokcsomók gyulladásos gócaiban is. A szerzők ebben az 
esetben feltételezték, hogy a CPV-fertőzés hajlamosíthat a CanineCV-fertőzésre, 
amelynek következtében súlyosabb lehet a kórlefolyás [1]. Ezzel szemben Hao és 
mtsai vizsgálataik alapján azt feltételezik, hogy a CanineCV a fertőzött szervezetben 
a csökkent I. típusú interferon (IFN-I) válasz következtében immunszuppressziót 
indukálhat, ugyanakkor elősegítheti a CPV2 replikációját, ezáltal a társfertőzés súlyo-
sabb tünetekhez, akár elhulláshoz vezethet [32]. Hasonló eredményekről számoltak 
be sertések esetében. A PCV2-vel és sertésparvovírus-1-gyel (porcine parvovirus 
1, PPV1) együttesen megfertőződött sertéseknél bágyadtságot, hepatomegaliát, 
sárgaságot, egyes esetekben elhullást figyeltek meg [48]. A PCV2 vagy PCV3 és a 
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különböző típusú PPV-k együttes fertőzése jelentős mértékű viraemiához és sza-
porodási rendellenességekhez vezethet [49–51]. Vizsgálatok azt feltételezik, hogy 
a PCV2 elsősorban a monocytákat fertőzi meg, beleértve a monocytákat, mac-
rophagokat, dendritikus sejtek prekurzorait, valamint a myeloid és plasmocytoid 
dendritikus sejteket. A PiCV elsődleges célpontjaiként is a monocytákat/macro- 
phagokat azonosították [52–57]. A DuCV esetében is feltételezik, hogy a fertőződés 
immunszuppresszióhoz, ezáltal akár súlyos másodlagos fertőzésekhez vezethet [58].

A KUTYACIRCOVÍRUS ELŐFORDULÁSA MÁS FAJOKBAN

Kedvtelésből tartott kutyákon kívül több kutatócsoport is leírta vadon élő álla-
tokban a CanineCV jelenlétét [59–62]. Zaccaria és mtsai a 2013-2014. közötti 
időszakban a közép-dél-olaszországi Abruzzo és Molise régiókban vizsgáltak 
összesen 209 kutyát, 34 szürke farkast (Canis lupus), 24 vörös rókát (Vulpes vulpes) 
és 10 borzot (Meles meles), amelynek során 8 kutyából, 9 farkasból és 1 borzból 
mutatták ki a CanineCV-t. Érdekesség, hogy mindegyik esetben egyéb kóroko-
zókkal (CPV2 és szopornyicavírussal) együtt mutatták ki a vírus jelenlétét [61]. 
Urbani és mtsai 1996 és 2001 között 51 sarki rókából (Vulpes lagopus), valamint 
2014 és 2018 között 59 vörös rókából gyűjtöttek mintát PCR vizsgálatra CanineCV 
kimutatása céljából, amely során 11 sarki róka és 10 vörös róka mintái hordozták 
a vírus genetikai anyagát [60]. 

Az RSPCA (Royal Society for the Prevention of Cruelty to Animals) Norfolkban 
működő vadállatkórházába (East Winch, Egyesült Királyság) 2009 és 2013 között 
összesen 31 idegrendszeri tüneteket mutató vörös rókát szállítottak be. Az állatok 
nem reagáltak a gyógyszeres kezelésre, így a beérkezést követő pár héten belül 
humánusan elaltatták őket. Az állatok szerveinek kórszövettani vizsgálata során a 
nagyagyvelőben, leginkább a homloklebeny corticalis szürkeállományában, multi-
focalis-összefolyó jelleggel lympho-plasmocytás infiltrációt, astrocytosist, gliosist, 
valamint az aktivált microgliasejtek proliferációját, spongiosist és neuronophagiát is 
megfigyeltek. Az említett elváltozások alapján valamilyen vírusos, protoza eredetű 
fertőzés, ill. immunmediált vagy idiopatikus kórképek gyanúja merült fel. Az agy-
velőből származó minták immunhisztokémiai vizsgálata negatív eredménnyel zárult 
szopornyica, kutyaadenovírus, bornavírus, Toxoplasma gondii, valamint Neospora 
caninum fertőzés tekintetében. A szerológiai vizsgálatok szopornyica, veszettség, 
Neospora caninum és kullancsencephalitis esetében negatívak lettek. PCR vizs-
gálatot 32 szérum minta esetében végeztek, amelyeknek egy része idegrendszeri 
tüneteket mutató állatból, másik része tünetmentes egyedekből származott. A 
circovírus-pozitív állatok 77%-a mutatott idegrendszeri tüneteket, ez a negatív 
esetekben 47% volt. A filogenetikai elemzés során a tanulmányban meghatározott 
szekvenciák az Amerikai Egyesült Államokban azonosított CanineCV-törzs genomjá-
ban kódolt Rep fehérjével 92%-os aminosav-azonosságot, a teljes genom tekinte-
tében 89%-os nukleotidazonosságot mutattak. A vírus célsejtjeinek azonosításához 
in situ hibridizációt végeztek RNAscope-rendszer segítségével, amellyel láthatóvá 
tehetők a virális DNS-ről átíródó mRNS molekulák. Az in situ hibridizációs vizsgá-
lathoz az agyvelőből származó mintákat 10%-os pufferolt formaldehid-oldatban 
fixálták, majd paraffinba ágyazták. Negatív kontrollként olyan rókákból származó 
agymintákat használtak, amelyeknél a CanineCV kimutatását célzó real-time PCR 
vizsgálat eredménye negatív volt és a kórszövettani vizsgálat során sem találtak 
elváltozásokat. A circovírus-pozitív, idegrendszeri tüneteket mutató rókáknál a 
nagyagyvelő szürkeállományában a perivascularisan elhelyezkedő mononuclearis 
sejtekben, a neuropilban lévő gyulladásos sejtekben azonosították a vírus jelenlétét. 
Érdekes, hogy míg vadon élő rókákban ebben az esetben az idegrendszeri tünetek 
domináltak a fertőződés hatására, addig kutyákban inkább gyomor-bélrendszeri, 
valamint légzőszervi tünetekkel találkozhatunk [63]. Gomez-Betancur és mtsai átfogó 
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tanulmányukban foglalják össze az eddigi eredményeket a húsevőkből kimutatott 
CaCV előfordulásával kapcsolatban (Táblázat) [64].

Bár a CanineCV pontos kóroki szerepe és patomechanizmusa nem ismert, más 
circovírusokhoz hasonlóan immunszuppresszív vírusként felerősítheti az egy 
időben előforduló kórokozók szervezetre kifejtett hatását. A legtöbb adat a jól 
tenyészthető, 2-es típusú sertéscircovírust érintő vizsgálatokból áll rendelkezésre, 
amelyek a jövőben jó alapot szolgáltatnak egyéb circovírusok tulajdonságainak fel-
derítésében is. Mivel a CanineCV a kutyákon kívül egyéb emlősöket is veszélyeztet, 
mindenképpen érdemes figyelmet fordítani a vírus alaposabb megismerésére.
 

1. TÁBLÁZAT. A CanineCV kimutatását célzó tanulmányok eredményeinek összefoglalása Gomez-Betancur és mtsai [64] nyomán

TABLE 1. Summary of the results of studies conducted to detect CanineCV by Gomez-Betancur et al [64]

Ország Év Minta típusa Klinikai tünet Esetszám Irodalmi 
hiv.  

USA 2013 Bélsár, vér Hasmenés, thrombocytopenia, 
neutropenia

35 beteg, 
14 egészséges

[27]

Olaszország 2014 Szövetek Véres hasmenés 1 beteg [33]

USA 2016 Bélsár, szövetek Vérzéses gyomor-bélgyulladás 3 beteg [1]

Kína 2016 Végbéltampon, bélsár Hasmenés
58 beteg, 

19 egészséges
[37]

Olaszország 2017 Végbéltampon, bélsár Heveny gyomor-bélgyulladás 71 beteg, 
19 egészséges [47]

Németország 2017 Bélsár Hasmenés 37 beteg, 
6 egészséges [65]

Németország 2017 Bélsár Véres hasmenés
55 beteg, 

66 egészséges, 
54 CPV-2 pozitív

[66]

Thaiföld 2018 Orr- vagy szájüregi 
tampon, szövetek Nincs 9 beteg [39]

Kína 2019 Szérum Hasmenés
81 beteg, 

79 egészséges
[67]

Kína 2019 Bélsár Hasmenés
15 beteg, 

3 egészséges
[68]

USA 2019 Szövetek
Vérzéses gyomor-

bélgyulladás, szisztémás 
vasculitis

1 beteg [43]

Argentína 2019 Szövetek Véres hasmenés 3 beteg [38]

Törökország 2019 Bélsár Hasmenés 150 beteg [42]

Kolumbia 2020 Bélsár Véres hasmenés 5 beteg [45]

Brazília 2020 Bélsár Vérzéses gyomor-bélgyulladás 1 beteg [69]

Kína 2020 Szérum Hasmenés 417 [70]

Vietnám 2021 Bélsár Hasmenés 81 [41]

Irán 2022 Végbéltampon Nincs 156 [36]
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