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1. Bevezetés 

1.1 Adenoviridae család 

Az Adenoviridae család egy olyan víruscsalád, amely minden faját idáig csak gerinces 

állatokból tudták izolálni [1]. A család hat nemzetségre oszlik [2], nagyjából annak 

megfelelően, hogy milyen gazdaszervezetből mutatták ki a vírusokat. A Mastadenovirus 

nemzetségben lévő fajokat csak emlősökből, míg az Aviadenovirus nemzetségbe tartozókat 

kizárólag madarakból izolálták [1]. Az Ichtadenovirus nemzetségben egyetlen egy faj 

található, és ez nem más, mint egy fehér tokból izolált hal-adenovírus [3]. Az Atadenovirus 

nemzetség gazdafajai már diverzebbek: vannak köztük kérődzőkből, madarakból, pikkelyes 

hüllőkből izoláltak, továbbá egy faj képviselőit erszényesekből mutatták ki [1]. A 

Siadenovirus nemzetségben olyan vírusfajok találhatók meg, melyek madarakból, néhány 

teknős fajból, illetve egyetlen béka fajból lettek kimutatva [1]. Ezért régen úgy vélték, hogy 

ez utóbbi lesz az a nemzetség melybe be tudják majd sorolni a felfedezésre váró kétéltű-

adenovírusokat [4]. A legújabb elfogadott nemzetségben csak teknősökből kimutatott 

vírusok vannak, ezért a Testadenovirus nevet kapta. Eddig in vitro nem tudtak ilyen vírust 

izolálni, és egy teljes genomot sem tudtak meghatározni, de a vörösfülű ékszerteknősből 

kimutatott vírus genomjának nagy része már ismert [1, 5]. Az a tény, hogy az adenovírusok 

töbnyire gazdafaj specifikusak, segít megérteni, hogy a vírusok és gazdafajaik között miként 

zajlott a közös törzsfejlődés (koevolúció). Természetesen idő közben történhettek 

gazdaváltások. Ezek általában rokon fajok között következtek be, és csak ritkán evolúciósan 

távoli fajok között [6]. Az adenovírusok törzsfáját az 1. ábrán mutatom be. Az 

adenovírusoknál a faj alatti taxonómiai egységeket típusoknak, tradícionálisan 

szerotípusoknak nevezzük. 

 A virionok morfológiájukat tekintve közepes méretűek (90 nm átmérőjűek), ikozaéder 

formájú kapsziddal rendelkezők és burok nélküliek. A kapszid 240 hexont és 12 pentont 

tartalmaz [2]. A pentonok alapjából kiálló szálak, vagy más néven fiberek akár nemzetségen 

belül is eltérést mutathatnak. Ennek bizonyítéka, hogy az Atadenovirus genuson belül leírtak 

két gént is, melyek két különböző fiber fehérjét kódolnak [7]. Az adenovírusok szerkezetét 

a 2. ábrán mutatom be. A burok hiánya miatt az Adenoviridae családba tartozó vírusok 

ellenállók a pH változással szemben, egészen pH 3-ig, és a jodoforok ellen is. 

Hőérzékenységük nemzetségek között változó, de pl. az Aviadenovirus nemzetségbe 

tartozók 56 ⁰C-on 30 percig fertőző képesek maradnak.  
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A genom lineáris, dupla szálú DNS-ből áll, melynek mérete 25-48 kb közt van. A genom 

végén megtalálhatók a fordított terminális ismétlődő régiók, melyek 26–721 bp hosszúak, és 

lehetővé teszik a hatékony replikációt [1, 2]. Ezen kívül a genom központi részén 

megtalálható egy 16 génből álló kazetta, mely jól megőrzött a nemzetségek között [1, 8]. 

 

1. ábra: Filogenetika fa az Adenoviridae családról, amely bemutatja a kiválasztott adenovírus 

fajokon keresztül a lehetséges koevolúciós vonalakat. A fa alapjául a DNS-függő DNS-

polimeráz aminosav szekvenciája szolgált a kiválasztott vírusfajokból [1]. 
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2. ábra: Az adenovírusok szerkezete [9] 

1.2 Madár-adenovírusok 

A madarakat fertőzni képes adenovírusokat három nemzetségbe sorolhatjuk: Aviadenovirus, 

Atadenovirus és Siadenovirus nemzetségekbe. Ezek a vírusok genetikailag nagyon 

különbözők és a fertőzőképességük is nagyon széles határok között mozog. Ennek a nagy 

változatosságnak az oka feltehetően a madarak hatalmas fajgazdagsága [1].  

A madarak osztályát két nagy csoportra oszthatjuk. Az egyik a futómadár-szabásúak, a 

másik az újmadárszabásúak. Előbbi csoportba sorolhatók a röpképtelen futómadarak és a 

tinamufélék, míg az utóbbiban megtalálható két öregrend, melynek egyike tartalmazza a 

tyúk- és lúdalakúakat, a másik pedig az eddig fel nem sorolt összes madárfajt [1, 10–14]. Ezt 

a 3. ábra szemlélteti. 



5 
 

 

3. ábra: A madarak osztályának családfája [14] 

Aviadenovirus nemzetségbe tartozó vírusokat mutattak már ki számos madárfajból. A 

csoporton belül 16 fajt különítünk el jelenleg. A 12 tyúk-adenovírus szerotípust a tyúk-

aviadenovírus A-E jelű fajokba sorolták be, ezek a gazdasági és állategészségügyi 

szempontból legjelentősebb aviadenovírusok. Ezen vírusok által okozott kórképek 

felismerése fontos cél az állatorvoslásban. A tyúk-adenovírus 1 zúzógyomor-eróziót okoz a 

rá fogékony egyedekben. Előszőr a takarmányfelvétel csökkenése és ezáltal lesoványodás, 

az állomány szétnövése, majd később anémia és toll-képzési zavar is megfigyelhető a 

fertőzött egyedeknél. Boncoláskor a zúzógyomor falán, a keratinoid réteg leválasztása után 

fekélyek láthatók [15]. Hasonlóan fontos még a tyúk-adenovírus 4, ami sejtmagzárványos 

hepatitis-hydropericardium szindrómát okozhat. Ez a kórkép általában a 3-6 hetes 

brojlercsirkéket érinti és magas mortalitással bír. Boncoláskor folyadékgyülem figyelhető 
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meg a szívburokban, a máj megnagyobbodott, törékeny és foltos az elhalt gócok miatt. 

Kórszövettani vizsgálat során a májsejtekben sejtmagzárványok figyelhetők meg. A magas 

mortalitás miatt a vakcinázás lehet az egyik legjobb megoldás. Ehhez használható fertőzött 

májból készült homogenizátumból formalinnal inaktivált vakcina vagy sejttenyészetekből 

készült inaktivált vakcinák is [16]. A megbetegedés az utóbbi években jelentős károkat 

okozott Kínában is [17, 18]. Gyakorlatilag a megbetegedés egy enyhébb változata a 

sejtmagzárványos májgyulladás, melyet a tyúk-adenovírus 2, 8a, 8b és 11 típusok 

okozhatnak [19].  

Gazdasági haszonállatokból leírtak már továbbá három liba-adenovírust, négy pulyka-

adenovírust és két pézsmaréce-adenovírust is [20–22]. A kínai pézsmaréce törzs 91%-ban 

megegyezik a kacsa-adenovírus 2-vel, kiemelendő azonban, hogy a Kínában izolált vírusnak 

van egy második fibert kódoló génje [21]. Ezeken a madárfajokon kívül leírták már két 

papagáj-adenovírus teljes genomszekvenciáját: a papagáj-adenovírus 1 típust szenegáli 

papagájból, kongópapagájból és rózsásmellű szakállaspapagájból, míg a papagáj-adenovírus 

4 típust piroshasú papagájból mutatták ki [23, 24]. A papagáj-adenovírus 1 típussal fertőzött 

szenegáli papagájban savós-véres bélgyulladást, hasmenést és lesoványodást írtak le. 

Boncolás után pedig megnagyobbodott, törékeny májat találtak, elhalásos gócokkal [24]. 

Továbbá mutattak ki szekvenciákat Meyer aranyosvállú papagájából, pávua aratingából 

[25], humboldt-pingvinből [26], brazil kárókatonából [27], sirályokból [28] és más 

vadmadarakból is [29]. Futómadár-szabásúak közül eddig csak struccból sikerült 

adenovírusokat kimutatni, és azt sem az őshonos életterükről származott egyedekből, hanem 

Európában és Kínában található farmokról gyűjtött mintákból. Az ilyen állatokból leírt 

adenovírusok megegyeztek a már korábban leírt tyúk-adenovírusokkal [1]. Mindazonáltal 

2014-ben struccból előszőr mutatták ki a tyúk-adenovírus 4 szerotípust, ami az adott 

egyedben hydropericardium szindrómát is okozott [30]. 

Madár-adenovírusok megtalálhatók még az Atadenovirus és a Siadenovirus nemzetségekben 

is. Az Atadenovirus nemzetségbe tartozik a kacsa-adenovírus 1, mely a tyúkok tojásképzési 

zavarát (egg drop syndrome, EDS) okozza [2]. 1976-ban írták le először tojótyúkokban [31]. 

Ez a megbetegedés csirkéket és fürjeket érint általában, de megtalálható kacsákban és 

libákban is a vírus. Utóbbi madárfajok természetes gazdaszervezetei ennek a vírusnak. 

Terjedése mind vertikálisan, mind horizontálisan lehetséges. Vertikálisan a tojáson belül 

fertőződik az embrió, míg horizontálisan orális úton terjed a fertőzés. A klinikai tünetek 

először a tojás színének megváltozásában jelentkeznek. A fakó szín után vékony, puha, 
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érdes, szemcsés héjúak lesznek a tojások, vagy akár héj nélküliek [32]. Ebben a 

nemzetségben található még a papagáj-adenovírus 3, melyet molnáramazonból izoláltak 

először [33]. Ezen kívül kéménysarlófecskéből mutattak ki olyan vírust, ami elhalásos 

mirigyesgyomor-gyulladást okozott náluk. Ez a betegség étvágytalansággal, 

kondícióromlással jár makroszkóposan, míg mikroszkóposan a mirigyesgyomor 

hámsejtjeinek sejtmag megnagyobbodásával és magzárványokkal [34]. 

A Siadenovirus nemzetségen belül található a pulyka-adenovírus 3, ami a pulykák vérzéses 

bélgyulladását okozza. Klinikai tünetek a pulykapipéknél jelentkeznek. Ezek közé tartozik 

a véres hasmenés, a lépmegnagyobbodás és a következményes elhullás. A tünetek 

megjelenésének pontos mechanizmusa még nem ismert, de az bizonyos, hogy immunmediált 

folyamatról van szó. Ebből következik, hogy ez a kórkép megelőzést igényel, így 

vakcináznak ellen már az 1970-es évek óta [35]. Ebbe a nemzetségbe tartozik még a 

ragadozómadár-adenovírus 1 is. Ezt a vírust két beteg, elhullott bagolyból és egy Harris-

ölyvből mutatták ki először és a teljes genomszekvenciája ismert [36]. Továbbá ebbe a 

nemzetségbe sorolható a galamb-adenovírus 4 és 5 [37]. Ezen kívül mutattak ki ebből a 

nemzetségből való vírust délsarki halfarkasból [38], állszíjas pingvinből, szamárpingvinből 

[39], valamint verébalakúakból [40–42] is. 

1.3 Sólyom-adenovírus 

Sólyomfélékből eddig mindössze egy adenovírust típust ismertünk, mely az Aviadenovirus 

genusba sorolandó sólyom-adenovírus 1, ami a Falcon aviadenovirus A fajba sorolható. A 

típus által okozott járványkitörést először 1996-ban írtak le [43, 44]. Ez a kórokozó az 

Aviadenovirus nemzetségbe tartozik. Legközelebbi rokonai a tyúk-adenovírus 1 és 4 

szerotípusok [44], de nem fordul elő a vírus tyúkokban, és nem is a zsákmányállatból kerül 

át a sólyomba [43]. Továbbá laboratóriumi körülmények között sólyom eredetű sejttenyészet 

a legoptimálisabb a szaporodásához és a vándorsólymot tartják a gazdaszervezetének és 

rezervoárjának. Éppen ezért, a hosszútávú koevolúció folyományaként, ebben a fajban nem 

okoz klinikai tüneteket a sólyom-adenovírus 1 [43, 45]. A más sólyomfajokban (aplomodo-

sólyom, rozsdásmellű sólyom, taita-sólyom, kis sólyom, északi sólyom és vándorsólyom 

hibride) megjelenő klinikai tünetek, mint a levertség, hasmenés, kiszáradás, 

testtömegvesztés és hirtelen elhullás a vándorsólymokban nem jellegzetesek. Ezzel szemben 

a zárványos májgyulladás, lépmegnagyobbodás, bélgyulladás már utalhat adenovírus 

fertőzésre [44]. Ugyanezeket a tüneteket leírták tarka vércséből származó szervmintákban is 



8 
 

nemrég [46]. Szerepet játszik a költési szezon is, ugyanis ebben a periódusban a tojók 

immunszuppresszált állapotban vannak a megváltozott metabolizmus miatt, amit az 

oogenezis vált ki, ezért a fertőzés lefutása és kimenetele is másmilyen a tojó és a hím 

sólymoknál [47]. A gazdasági károk elkerülésére a fogságban tartott egyedeknél 

legfontosabb a higiénia betartása és a karanténozás. Fertőtlenítésre alkalmazhatók klór 

tartalmú vegyületek, jódoforok, vagy akár kvaterner ammónium-sók, de klórhexidin nem. 

Ezeknek az anyagoknak hosszú inkubációs időre van szükségük szobahőmérsékleten, hogy 

elpusztítsák az összes adenovírust [47]. 

1.4 A sólymokról általában 

A sólymok a madarak osztályán belül a sólyomalakúak rendjébe tartozó ragadozó madarak 

[48]. Elsősorban füves élőhelyeken, szavannákon fordulnak elő, de egyes fajok bejárják 

közel az egész világot, vagy erdős területen élnek [49, 50]. Többségüket három nagy 

csoportra lehet osztani rendszertanilag [50]. Az első a kabasólyom és rokonai alkotta vonal 

(angol nyelven „hobby”). Ide hat faj tartozik: kabasólyom (Falco subbuteo), afrikai 

kabasólyom (Falco cuvierii), keleti kabasólyom (Falco severus), ausztrál kabasólyom 

(Falco longipennis), hamvas sólyom (Falco concolor) és eleonóra-sólyom (Falco 

eleonorae) [51–53]. A második az óvilág vércséi (angolul Old World kestrels), amibe 11 faj 

tartozik. A harmadik a 10-11 fajt magába foglaló vonal, ahova a nagy- és közepes testű 

sólyomfélék tartoznak, pl. a vándorsólyom (Falco peregrinus) is. Ezen három csoporton 

kívül kisebb vonalakon még további fajok is elhelyeződnek [48]. Ezt a filogenetika fát a 4. 

ábra szemlélteti. 
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4. ábra: A sólyomalakúak törzsfája [48] 
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2. Célkitűzések 

Munkám célja az volt, hogy megvizsgáljam a vadmadarakban, leginkább sólyomfélékben, 

található adenovírusok sokféleségét és az esetleges koevolúciót a vírusok és 

gazdaszervezeteik között. 
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3. Anyag és Módszer 

3.1. A minták eredete 

Munkám során madár eredetű mintákat vizsgáltam, ezen minták három csoportba voltak 

sorolhatók: teljes tetem, kloákatampon- illetve bélsárminták. Az elhullott állatok (n=9) az 

ország több pontján kerültek begyűjtésre. Voltak köztük az Aggteleki Nemzeti Parkból, 

Emőd külterületéről, Vilmányból, Komlóskából, Ládbesenyőből, Zomborból, de Pálháza 

környékéről is érkezett be tetem a laboratóriumba. A vizsgálat előtt minden esetben 

kiolvasztottam az elhullott példányokat, majd mintát vettem a bélcsatornából, a tüdőből, a 

szívizomból, és a vesékből is. A begyűjtött szervrészeket minden esetben két részre 

osztottam. Egy kisebb részletet (kb. 40 mg) fém golyóval együtt centrifugacsőbe helyeztem 

a homogenizálás végett. Egy nagyobb darabot, minden szervből lefagyasztottam, hogy a 

kísérlet megismételhető legyen. 

A kloákatamponminták két helyről származtak. Kisebb részük a Bódva völgyi 

madárgyűrűző táborból (n=15). A tamponokat a minta levétele előtt PBS pufferrel 

nedvesítették, a mintázott madarak gyűrűzött vadmadarak voltak. De a tamponminták 

nagyobb része az Egyesült Arab Emirátusokból érkezett (n=121), a mintázott madarak 

sólyomfélék voltak, egy kakadu kivételével. Utóbbi tamponok nem voltak a mintavétel előtt 

nedvesítve. Mindkét csoportnál a mintagyűjtő egység tampon végét elszívó fülke alatt, steril 

eszközökkel eltávolítottam a műanyag pálcáról, és centrifugacsőbe helyeztem. 

A bélsárminták szintén az Egyesült Arab Emirátusokból és sólyomfélékből származtak 

(n=43). A feldolgozásuk során egy kb. borsónyi darabkát egy centrifugacsőbe helyeztem 

DNS-kivonásra, és egy nagyobb darabot pedig lefagyasztottam, hogy a vizsgálat 

megismételhető legyen. 

Mindent összevetve 188 mintát dolgoztam fel vadmadarakból, ezeket az 1. táblázatban 

összefoglalva prezentálom. 
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1. táblázat: A feldolgozott madárminták összefoglalása 

Magyar fajnév Latin fajnév 
Minták száma 

Szerv Kloákatampon Bélsár 

aplomodo sólyom Falco femoralis 0 0 1 

barátcinege Poecile palustris 0 2 0 

barátposzáta Sylvia atricapilla 0 4 0 

csilpcsalp füzike Phylloscopus collybita 0 1 0 

egerészölyv Buteo buteo 1 0 0 

erdei fülesbagoly Asio otus 1 0 0 

északi sólyom Falco rusticolus 0 58 4 

északi sólyom x 

kerecsensólyom hibrid 

Falco rusticolus x Falco 

cherrug 
0 2 0 

északi sólyom x préri 

sólyom hibrid 

Falco rusticolus x Falco 

mexicanus 
0 2 0 

északi sólyom x sivatagi 

sólyom hibrid 

Falco rusticolus x Falco 

peregrinus pelegrinoides  
0 1 0 

északi sólyom x 

vándorsólyom hibrid 

Falco rusticolus x Falco 

peregrinus  
0 34 0 

fitiszfüzike Phylloscopus trochilus 0 1 0 

gyöngybagoly Tyto alba 2 0 0 

indiai vándorsólyom 
Falco peregrinus 

peregrinator  
0 1 0 

kakadu Cacatuidae 0 1 0 

kék cinege Cyanistes caeruleus 0 2 0 

kerecsensólyom Falco cherrug 0 5 0 

kerti poszáta Sylvia borin 0 1 0 

kis légykapó Ficedula parva 0 1 0 

kis sólyom Falco columbarius 0 1 0 

kuvik Athene noctua 2 0 0 

macskabagoly Strix aluco 2 0 0 

mezei poszáta Curruca communis 0 2 0 

széncinege Parus major 0 1 0 

uráli bagoly Strix uralensis 1 0 0 

vándorsólyom Falco peregrinus 0 14 37 

nem ismert faj  0 2 1 

Összesen  9 136 43 

3.2. DNS kivonása a mintákból 

A mintákhoz 1 ml PBS oldatot adtam, majd a szervmintákat egy Tyssue Lyser LT 

berendezés segítségével 5 percig, 50 Hz-en homogenizáltam, míg a tampon- és 

bélsármintákat vortexeltem.  
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A homogenizátumokat 5 percig, 10.000 xg gyorsulással centrifugáltam, majd 200 µl 

felülúszóból vontam ki DNS-t BioExtract SuperBall (BioSellal) kit segítségével egy 

Kingfischer Flex (Thermo Scientific) berendezésen a gyártó utasításai szerint. 

Az esetleges kontamináció kiszűrése érdekében egy feltárási negatív kontroll mintát is 

készítettem. Ebbe nem került minta, csak 200 µl PBS oldat.  

3.3. Polimeráz láncreakció (PCR) 

Munkám során kétkörös (nested) polimeráz láncreakciót alkalmaztam, mely a virális DNS-

függő DNS polimeráz gén egy szakaszát erősítette fel [54, 55]. Az általam használt 

összetevők mindkét kör során azonosak voltak, kivéve a primereket. Pozitív kontrollként az 

első 94 minta esetében szarvasmarha-mastadenovírusból, míg a második 94 minta esetében 

majom-mastadenovírusból kivont örökítő anyagot használtam. Negatív kontrollom 

ultratiszta víz volt.  

Az alkalmazott program mindkét kör esetében ugyanaz volt. Először 94 ⁰C-on, 5 percig 

zajlott a kezdeti denaturáció. Majd 45 ciklusban a denaturáció 94 ⁰C-on fél percig, a primer 

tapadása 46 ⁰C-on 1 percig, és az elongáció 72 ⁰C-on 1 percig. Végül következett a végső 

elongáció 72 ⁰C-on 3 percig. Mindezek egy Mastercycler NexusGradient berendezésen 

zajlottak. 

A reakcióelegyek a 2. táblázatban, az általam használt primerek szekvenciái a 3. táblázatban 

kerültek feltüntetésre.  

2. táblázat: A PCR-reakcióelegy összetétele 

Összetétel 1 mintára 

Ultra tiszta víz (Milli-Q víz)  10,5 µl 

DreamTaq Hot Start Green PCR Master Mix 12,5 µl 

polFouter/inner primer (50 µM) 0,5 µl 

polRouter/inner primer (50 µM) 0,5 µl 

DNS 1 µl 

Összes térfogat 25 µl 
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3. táblázat: Az általam használt primerek szekvenciái [54, 55] 

 

3.4. Gélelektroforézis 

A polimeráz láncrekció után következett a gélelektroforézis. Ennek célja az volt, hogy a 

felsokszorozott DNS-darabok közül elkülönítsük molekulasúlyuk alapján azokat, amelyek 

valóban adenovírusoktól származtak, és amelyek nem. A menete az volt, hogy 1 g agarózt 

adtam 100 ml 0,5x TAE pufferhez, majd forralással beleoldódott a por a folyadékba. Ez után 

GelRed (Biotium) festéket adtam az elegyhez 4 µl/100 ml gél adagban. Ezután kiöntöttem a 

tálcára az 1%-os agarózgélt és vártam, hogy megdermedjen. 

Ezután az első 94 mintából, a pozitív és a negatív kontrollból 5 µl-t, a molekulasúly 

markerből (GeneRuler Mix) 2 µl-t, a hígított pozitív kontrollból pedig 3 µl-t vittem fel a 

gélre. A második 94 mintából, a pozitív és a negatív kontrollból 3 µl-t, a molekulasúly 

markerből (GeneRuler Mix) 1 µl-t, a hígított pozitív kontrollból pedig 10 µl-t tettem a gélre. 

Minden minta esetében 100 V feszültséget alkalmaztam 30-40 percig. Az idő lejárta után 

UV fény alatt, VWR Imager CHEMI Premium géldokumentációs rendszer használatával 

fényképeztem le az agarózgéleket. 

3.5. Pozitív minták tisztítása 

A specifikus terméket eredményező reakciókból a terméket az ExoProStar 1-Step (Cytiva) 

kit segítségével tisztítottam a gyártó utasításai szerint. 

3.6. Szekvenálás 

A megtisztított PCR-termékek nukleotidsorrendjének meghatározásához Sanger didezoxi 

láncterminációs módszerét alkalmaztam. A reakció összetételét a 4. táblázatban mutatom be. 
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4. táblázat: Szekvenálási reakció összetétele 

Összetevő 1 mintára 

Ultra tiszta víz (Milli-Q víz) 1 µl 

BigDye Terminator v1.1, v3.1 5x Sequencing Buffer 1 µl 

BigDye Terminator v3.1 Ready Reaction Mix 1 µl 

polF/Rinner primer (5 µM) 1 µl 

Tisztított PCR-termék 1 µl 

Összes térfogat 5 µl 

A BigDye Terminator v3.1 Ready Reaction Mix polimeráz enzimet, dezoxi-nukleozid- 

trifoszfátokat és jelölt dideoxi-nukleozid-trifoszfátokat tartalmaz. Ennek a jelölt 

molekulának az a funkciója, hogy ha beépül a DNS-láncba, akkor a szintézist megállítja, 

mert nem tud hozzá kötődni a következő dezoxi-nukleozid-trifoszfát. E miatt a reakció 

folyamán több, eltérő hosszúságú szál keletkezik, melyeknek a vége a helyettesített 

nukleotidnak megfelelő színreakciót ad [56]. 

Az általam használt berendezés egy Mastercycler NexusGradient volt. A szekvenálóprogram 

egy kezdeti denaturációval kezdődött 96 ⁰C-on 1 percig, majd következett 35-ször egy 3 

fázisból álló ciklus. Ennek első lépése a denaturáció volt 96 ⁰C-on 10 másodpercig, majd a 

primer tapadása következett 50 ⁰C-on, 5 másodpercig, és végül lezajlott az elongáció 60 ⁰C-

on 4 percig.  

A reakcióelegyet alkoholosan kicsaptam, a precipitáló mix összetételét az 5. táblázatban 

foglaltam össze. 

5. táblázat: Precipitáló mix összetétele 

Összetevő 1 mintára 

3M Na-acetát (pH 4,6) 1,5 µl 

96%-os etanol 31 µl 

Ultra tiszta víz (Milli-Q víz) 7,5 µl 

Összes térfogat 40 µl 
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A precipitáló mixet rámértem a szekvenálási reakcióelegyre, és ezután 15 percig pihentettem 

a mintákat sötétben, szobahőmérsékleten. Majd 2100 xg gyorsulással centrifugáltam 45 

percig. Miután eltávolítottam a felülúszót, 70 µl 70%-os etanolt mértem minden csőbe. 

Utána újra 2100 xg gyorsulással centrifugáltam, de most csak 15 percig. Végezetül pedig a 

felülúszó leöntése után szárítottam a mintáimat szobahőmérsékleten sötétben 10 percig.  

Mivel az Állatorvostudományi Kutatóintézetben nem elérhető a kapilláris 

gélelektroforézishez használt gép, ami lehetővé teszi a jelölt bázisok sorrendben való 

leolvasását, ezért a mintáimat az alkoholos kicsapás után a Szegedi Biológiai Kutatóközpont 

Szekvenáló Platformjának küldtem el. 

3.7. Filogenetikai számítások 

A PCR-termékek nukleotidsorrendjét mindkét szálon meghatároztam, a két szálról származó 

leolvasásokat illesztettem, majd konszenzust származtattam és aminosavra fordítottam 

ezeket Geneious szoftverrel. Az aminosav szekvenciákat illesztettem a MAFFT G-INS-i 

algoritmus segítségével [57], az illesztések szerkesztését pedig manuálisan végeztem. Majd 

evolúciós modellt prediktáltam a MEGA-X szoftverrel [58], aminek eredményeként 

LG+I+G modellt alkalmaztam a törzsfarekonstrukciónál. A törzsfát a PhyML 3.3 szoftver 

segítségével rekonstruáltam [59], ennek megbízhatóságát az SH-aLRT teszttel támasztottam 

alá [60]. A törzsfát a MEGA-7 szoftverrel jelenítettem meg [61], középen gyökereztettem, 

és megadtam az SH-aLRT megbízhatósági értékeket százalékban, ha elérték a 75%-ot. 
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4. Eredmények 

A gélelektroforézis után történő leolvasáskor 188 mintából 50-et ítéltünk meg pozitívnak, 

ezeket a 6. táblázatban foglaltam össze. Ez azt jelenti, hogy az összes minta pozitivitási 

aránya 26,6% volt. Mintatípusonként nézve a kilenc szervmintából egy (11,1%), a 136 

tamponmintából 29 (21,3%), míg a 43 bélsármintából 20 (46,5%) minta mutatott 

pozitivitást. Az egyik gélelektroforetogrammot az 5. ábrán mutatom be. 

6. táblázat: A minták pozitivitása 

Magyar fajnév Latin fajnév 

Minták száma 

 

Szerv 

 

Kloákatampon Bélsár 

+ - + - + - 

aplomodo sólyom Falco femoralis 0 0 0 0 0 1 

barátcinege Poecile palustris 0 0 0 2 0 0 

barátposzáta Sylvia atricapilla 0 0 0 4 0 0 

csilpcsalp füzike Phylloscopus collybita 0 0 0 1 0 0 

egerészölyv Buteo buteo 1 0 0 0 0 0 

erdei fülesbagoly Asio otus 0 1 0 0 0 0 

északi sólyom Falco rusticolus 0 0 17 41 3 1 

északi sólyom x 

kerecsensólyom hibrid 

Falco rusticolus x 

Falco cherrug 
0 0 1 1 0 0 

északi sólyom x préri 

sólyom hibrid 

Falco rusticolus x 

Falco mexicanus 
0 0 0 2 0 0 

északi sólyom x 

sivatagi sólyom hibrid 

Falco rusticolus x 

Falco peregrinus 

pelegrinoides  

0 0 0 1 0 0 

északi sólyom x 

vándorsólyom hibrid 

Falco rusticolus x 

Falco peregrinus  
0 0 7 27 0 0 

fitiszfüzike Phylloscopus trochilus 0 0 0 1 0 0 

gyöngybagoly Tyto alba 0 2 0 0 0 0 

indiai vándorsólyom 
Falco peregrinus 

peregrinator  
0 0 0 1 0 0 

kakadu Cacatuidae 0 0 0 1 0 0 

kék cinege Cyanistes caeruleus 0 0 0 2 0 0 

kerecsensólyom Falco cherrug 0 0 1 4 0 0 

kerti poszáta Sylvia borin 0 0 0 1 0 0 

kis légykapó Ficedula parva 0 0 0 1 0 0 

kis sólyom Falco columbarius 0 0 0 1 0 0 

kuvik Athene noctua 0 2 0 0 0 0 

macskabagoly Strix aluco 0 2 0 0 0 0 

mezei poszáta Curruca communis 0 0 0 2 0 0 

széncinege Parus major 0 0 0 1 0 0 

uráli bagoly Strix uralensis 0 1 0 0 0 0 

vándorsólyom Falco peregrinus 0 0 2 12 17 20 

nem ismert faj  0 0 1 1 0 1 

Összesen  1 8 29 107 20 23 
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5. ábra: Az első 48 darab minta gélelektroforetogrammja. A pozitív mintákat piros keretezéssel jelöltem. 

Az 50 PCR-termék közül 36 szekvenciáját határoztam meg, mivel a 20 bélsármintából 

szelektáltam, és ezek közül csak hat darabot szekvenáltam. Ennek oka az volt, hogy a pozitív 

bélsárminták mindössze két madárfajból származtak: északi és vándorsólyomból, ezért 

nagymértékű azonosságot feltételeztem a kimutatott vírusok között. Így véletlenszerűen 

kiválogattam három-három pozitív mintát a gazdafajoknak megfelelően. 

A 36 szekvenált mintából kilenc tartozott az Aviadenovirus nemzetségbe, melyen belül 

három vírustípusra különültek szét. A Siadenovirus nemzetségbe sorolható 26 minta közül 

egy keverék volt, mely legalább két elkülönülő típust tartalmazott, a fennmaradóak négy 

vírustípusra váltak szét. A maradék egy mintából kimutatott adenovírus pedig az 

Atadenovirus nemzetségbe tartozik. Az összesen tahát nyolc adenovírus típus közül háromba 

volt besorolható a fentebb említett hat bélsárminta eredetű vírustörzs. A rekonstruált törzsfát 

az 6. ábrán foglaltam össze. 

A megfigyelhető ághosszak alapján a kimutatott vírustörzsek egyike sem volt korábban 

ismert adenovírus típusokba vagy fajokba besorolható, az egyetlen eddig ismert sólyom-

adenovírus 1 típust nem mutattam ki. 
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6. ábra: Vadmadár-adenovírusok törzsfarekonstrukciója. Általam vizsgált vírustörzsek: félkövér, zárójelben a 

pozitív mintaszám. Az adenovírus típusokat a gazdaállat fajneve és a típusszám képviseli. Egy több fajból 

kimutatott törzs gazdafajait keretezéssel fogtam össze. s – sólyom, h – hibrid 
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5. Megbeszélés 

Egy nemrég publikált kutatás szerint a vadmadarak pozitivitási aránya adenovírusokra 20%-

os volt átlagban, a szervminták pozitivitása 27% volt, míg a kloákatampon mintáké 9% [29]. 

Az munkám során vizsgált szervminták pozitivitási aránya csak 11% volt. Ez azonban 

feltételezhetően magyarázható a szervminták alacsony számával (n=9). Ezzel ellentétben én 

jóval magasabb pozitivitási arányt figyeltem meg a kloákatampon minták esetében (21,3%), 

különösen a sólyomalakú madaraknál. Ez nagy valószínűséggel a vizsgált madarak eltérő 

méretén alapszik. Harrach és munkatársai többségében kis méretű énekesmadarakat 

vizsgáltak [29], ahol még a kis méretű mintavevő tampon is túl nagynak bizonyult, ezért 

csak a kloáka környékéről tudtak mintát begyűjteni. Jelen esetben azonban a sólyomalakúak 

nagyobb mérete lehetővé tette a szakma szabályainak megfelelő mintavételezést. Így több 

ürülék került a mintavevő pálcára, ezáltal az egészséges állatokból kisebb mennyiségben 

ürülő vírusok is kimutatásra kerülhettek. 

A kisebb méretű madarakból ezért is lehetne célravezetőbb orális úton tampon mintát venni. 

Azonban ennek következménye az lenne, hogy az így kinyert vírusok nagy része inkább a 

légzőszerveket érintené, mintsem az emésztőtraktust. Ennek egyik oka, hogy a madarak nem 

rendelkeznek lágy szájpaddal [62], ezáltal az orrüregben szaporodó vírusok nagy 

mennyiségben ürülnek a szájüregbe is. Továbbá az alsóbb légutakban szaporodó vírusok is 

a szájüreg felé ürülnek elsősorban. Míg az emésztőtraktust érintő vírusok általában a 

bélcsatornában szaporodnak, így kimutatásukra a kloákából történő mintavétel alkalmas. 

Egy másik tanulmány szerint a madár minták átlagos adenovírus pozitivitási aránya 10% 

feletti [1]. Az általam mért, ennél jóval magasabb pozitivitási arány azért is váratlan, mert a 

minták többsége - az összes sólyom minta - egészséges, klinikai tüneteket nem mutató 

állatokból származott. Ez azt látszik alátámasztani, hogy a kimutatott adenovírus törzsek 

viruleniája mérsékelt. Az adenovírusok többsége ugyanis általában enyhe tüneteket okoz a 

nem-immunszuppresszált egyedekben [6]. 

Sólyom félékből eddig mindössze egy adenovírus típust ismertünk, mely az Aviadenovirus 

genusba sorolandó sólyom-adenovirus 1 [44]. A most kimutatott vírustörzsek egyike sem 

volt se ebbe, se bármilyen már leírt adenovírus típusba sorolható. A kimutatott nyolc 

vírustípusból három az Avi-, négy a Si-, egy pedig az Atadenovirus genusba volt 

osztályozható. A vadmadárminták vizsgálata során már jól ismert a jelenség, hogy szinte az 

összes kimutatott vírus még új a tudomány számára, nem ismert [29]. A Harrach és 
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munkatársai által leírt 14 vadmadár adenovírus típusból mindössze három volt ismert 

korábban. Ez is alátámasztja, hogy a vadmadarak, különösen a sólyom félék vírusainak 

vizsgálata mennyire kevéssé kutatott tudományterület. Az adenovírusok fő fajdemarkációs 

kritériuma a teljes DNS-polimeráz aminosav-szekvencián alapszik [2], mely jelen esetben 

nem áll rendelkezésünkre. Ennek ellenére, az általunk kimutatott nyolc új típus 

feltételezhetően hét új fajt képvisel. Ezt a filogenetikai törzsfa-rekonstrukción megfigyelhető 

ághosszúságokra alapozhatjuk. A Siadenovirus nemzetségen belül megfigyelhető két közel 

rokon sólyom-adenovírus típus nagy valószínűséggel egy fajba osztható, azonban ennek 

igazolása további vizsgálatokat igényel. 

Az összes vizsgált vírustörzset ragadozó madárból mutattam ki. Ilyen esetben fennáll a 

veszélye, hogy zsákmányállat eredetű adenovírust is kimutathatunk [63]. Az itt tipizált 

vírustörzsek egyike sem mutatott nagy fokú hasonlóságot már ismert zsákmányállat 

adenovírusokkal, de nem zárhatjuk ki, hogy ezek csak a jövőben kerülnek majd leírásra. A 

zsákmányállatok vírusaitól való elkülönítésben segíthet, ha koevolúciót tudunk leírni a 

vírusok és gazdáik között. Például jól megfigyelhető, hogy az egyetlen kimutatott 

atadenovirus törzs más madár-atadenovírusokkal monofiletikus. Így nagy biztonsággal 

állíthatom, hogy a kimutatott vírustörzs nem rágcsáló vagy hüllő eredetű. További 

vizsgálatokat igényel azon kérdés megválaszolása, hogy ez a törzs az északi sólymot vagy 

esetleg ennek egy zsákmánymadarát fertőzhette.  

A madarakat fertőző adenovírusok legrégebben leírt nemzetsége az Aviadenovirus 

nemzetség, míg a Siadenovirus genust – az egyik első kimutatás alapján - eredetileg a 

kétéltűekkel együtt fejlődőnek gondolták [4]. Ez az elmélet azóta a nagyszámú madár-

siadenovírus kimutatásának hatására már többször megkérdőjeleződött. Mi is kimutattunk 

aviadenovírusokat is, de a tipizált törzsek túlnyomó többsége (71%) siadenovírus. Az egyik 

kimutatott sólyom-siadenovirus vonalba 17 vírustörzset sorolhatunk be, mely három 

különböző sólyomfajt és ezek hibridjeit fertőzi. Ez az adenovírus vonal a nagy számú 

kimutatás és a több gazdafajra alapozva szinte biztosan a sólyomalakúakkal fejlődött együtt, 

nem táplálék eredetű. 

Az európai és az észak-amerikai madárpopulációk egyre csökkenő méretét figyelték meg az 

elmúlt évtizedekben [64, 65]. Legfőbb okának tekintik az emberi tevékenységet, és az ezzel 

járó klímaváltozást [64]. Mindemellett a madarak adenovírusai a mai napig kevéssé 

vizsgáltak, így nem zárható ki az a feltételezés, hogy ezek a kórokozók is hozzájárulnak a 
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madárpopulációk egyedszámának csökkenéséhez, és egyes fajok veszélyeztetéséhez. Ezért 

is lenne fontos, hogy ezen tudományterület számára minél több erőforrást biztosítsanak, és 

több figyelmet szenteljenek ezen vírusok koevolúciójának és biodiverzitásának. Ezt igazolja 

az általam elvégzett szűrővizsgálat eredménye. Ez azt mutatja, hogy az eddig ismert egy 

vírustörzs, mely a sólyomféléket fertőzni képes nincs egyedül. A megismert vírusok hatását 

még nem ismerjük hosszú távon, és további vizsgálatok szükségesek ezek felderítésére. 
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6. Összefoglaló 

Munkám célja az volt, hogy megvizsgáljam a vadmadarakban, leginkább sólyomfélékben, 

található adenovírusok sokféleségét és az esetleges koevolúciót a vírusok és 

gazdaszervezeteik között. 

Sólyomfélékből eddig mindössze egyetlen adenovírust írtak le, a sólyom-adenovírus 1 típust 

(Falcon aviadenovirus A faj). A vírus elhullásokat okozhat aplomado- (Falco femoralis), 

rozsdásmellű (Falco deiroleucus), kis (Falco columbarius) és taita-sólyomban (Falco 

fasciinucha), továbbá az északi (Falco rusticolus) és a vándorsólyom (Falco peregrinus) 

hibridjében. A vándorsólymot tartják a típus gazdafajának és rezervoárjának, a hosszútávú 

koevolúció folyományaként ebben a fajban nem okoz klinikai tüneteket. 

Összesen 188 – túlnyomó többségében sólyomfélékból származó – mintát szűrtem 

adenovírusokra polimeráz láncreakció segítségével.  

Az agarózgél-elektroforézis alapján 50 mintát ítéltem pozitívnak, melyek közül 49 

sólyomféle volt. Mintatípusonként nézve a kilenc szervmintából egy (11,1%), a 136 

tamponmintából 29 (21,3%), míg a 43 bélsármintából 20 (46,5%) minta mutatott 

pozitivitást. 36 törzs esetében meghatároztam a tisztított PCR-termékek nukleotid 

sorrendjét, és a származtatott részleges DNS-polimeráz aminosavszekvenciák alapján 

rekonstruáltam a vírusok törzsfáját. Ezen vírustörzsek közül kilenc az Aviadenovirus, 26 a 

Siadenovirus, míg egy az Atadenovirus nemzetségbe volt sorolható; a vírustörzsek három 

avi-, négy si- és egy atadenovirus típust alkottak. Az egyetlen eddig ismert sólyom-

adenovírus 1 típus vizsgált mintákban nem volt detektálható. Az általam kimutatott nyolc új 

adenovírus típus feltételezhetően hét új fajt képvisel, ezek egyike sem volt ismert korábban. 

Eredményeim, a sólyomfélékből kimutatott siadenovírus törzsek nagy száma és 

változatossága, alátámasztják továbbá, hogy a Siadenovirus nemzetség a madarak 

osztályával már hosszabb ideje együtt fejlődik. 

A vadmadarak adenovírusait a mai napig kevéssé vizsgálják, így nem zárható ki az a 

feltételezés, hogy ezek a korokozók is hozzájárulnak a madárpopulációk egyedszámának 

csökkenéséhez, és egyes fajok veszélyeztetéséhez. Ezért is lenne fontos, hogy ezen 

tudományterület számára minél több erőforrást biztosítsanak. Az általam kimutatott sólyom-

adenovírusok okozta fertőzések egyedi következményeinek, valamint ezek ragadozómadár-

populációkra gyakorolt hosszútávú hatásának felméréséhez további vizsgálatok 

szükségesek. 
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7. Summary 

The aim of my work was to investigate the diversity of adenoviruses in wild birds, mainly 

falconids, and the possible coevolution between viruses and their hosts. 

Up to now, a single adenovirus type has been described from falcon species already, falcon 

adenovirus 1 (species Falcon aviadenovirus A). The virus may cause mortality in aplomado 

falcon (Falco femoralis), orange-breasted falcon (Falco deiroleucus), merlin (Falco 

columbarius) and taita falcon (Falco fasciinucha), as well as in the hybrid of gyrfalcon 

(Falco rusticolus) and peregrine falcon (Falco peregrinus). Peregrine falcons are considered 

to be the natural host and reservoir species for this virus, and as a consequence of the long-

term virus-host coevolution, the infection is usually asymptomatic in them. 

In this study, a total of 188 samples, predominantly from falconids, were screened for the 

presence of adenoviruses using the polymerase chain reaction. Based on agarose gel 

electrophoresis, 50 samples were considered positive. By sample type, one of nine organ 

samples (11.1%), 29 of 136 swab samples (21.3%) and 20 of 43 faecal samples (46.5%) 

were positive. The nucleotide sequences of 36 purified PCR products were determined and 

a phylogenetic tree was reconstructed based on the derived partial DNA polymerase amino 

acid sequences. Of the typed  strains, nine were of the genus Aviadenovirus, 26 of the genus 

Siadenovirus and one of the genus Atadenovirus; and the virus strains were classified into 

three avi-, four si- and one atadenovirus types. The type falcon adenovirus 1, only falcon 

adenovirus type known to date, was not detected. 

The eight new adenovirus types described first in this study are thought to represent seven 

species. The high positivity rate and diversity of falcon siadenoviruses further support the 

theory that the genus Siadenovirus has been co-evolving with the avian class for a 

considerable time. 

To date, adenoviruses of wild birds have been poorly studied, therefore by the restricted 

information available, the hypothesis that these pathogens contribute to the decline in bird 

populations cannot be excluded. The results of my study confirm, that more financial 

resources are needed for the investigations focusing on the coevolution and biodiversity of 

these viruses. The long-term impact of the falcon adenoviruses at individual and at 

population levels is unknown yet, therefore the adenovirus infections of predatory birds 

should be investigated further. 
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9. Köszönetnyilvánítás 

Rengeteg hálával tartozom témavezetőmnek, dr. Kaján Győző Lászlónak, aki mindig segített 

bármilyen problémába is ütköztem dolgozatom elkészítésének ideje alatt. Köszönettel 

tartozom türelméért, azért, hogy laboratóriumi munkám során precizitásra tanított, és azért, 

hogy bármilyen kérdés merült fel bennem mindig próbálta legjobb tudása szerint 

megválaszolni azt. 

Köszönettel tartozom még dr. Harrach Balázsnak és dr. Benkő Máriának, akik nagy 

odafigyeléssel voltak irántam, és bármilyen problémával, vagy elmélettel felkereshettem 

őket, mindig szívesen láttak irodájukban egy kis eszmecserére. Rengeteget tanultam tőlük, 

de nem csak a vírusok világáról, hanem az állatorvosi lét szépségeiről is. 

Köszönettel tartozom még dr. Doszpoly Andornak és dr. Marko Zadravecnek a 

sólyommintákért. 

Hálás vagyok a labor minden dolgozójának azért, hogy segítséget nyújtottak elakadásaim 

során. E mellett azért a kedvességért és baráti beszélgetésekért, ami minden alkalommal a 

munkánk része volt. Egy élmény volt besétálni a kapun, és elkezdeni a munkanapot ilyen 

emberek mellett. 

Hálával tartozom dr. Forgách Petrának, hogy belső konzulensként segítette munkámat és 

dolgozatom elkészülését. 

Köszönettel tartozom drága családomnak és barátaimnak, hogy mindig támogattak az elmúlt 

években. 

A kutatás részben az OTKA NN140356 pályázat támogatásával valósult meg, részben pedig 

a TKP2021-EGA-01 projekt keretében. A TKP2021-EGA-01 azonosítószámú 

„Diagnosztikai és védekezési eljárások fejlesztése házi és vadonélő madárfajok kiemelt 

gazdasági és közegészségügyi kockázattal járó fertőző megbetegedéseire” elnevezésű 

projekt az Innovációs és Technológiai Minisztérium (jogutód: Kulturális és Innovációs 

Minisztérium) Nemzeti Kutatási, Fejlesztési és Innovációs Alapból nyújtott támogatásával, 

a Nemzeti Kutatási, Fejlesztési és Innovációs Hivatal által kibocsátott támogatói okirat 

alapján valósul meg 343 126 000 Ft összegben. 










