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1. Bevezetés
1.1 Adenoviridae csalad

Az Adenoviridae csalad egy olyan viruscsalad, amely minden fajat idaig csak gerinces
allatokbol tudtak izolalni [1]. A csaldad hat nemzetségre oszlik [2], nagyjabdl annak
megfeleléen, hogy milyen gazdaszervezetb6l mutattak ki a virusokat. A Mastadenovirus
nemzetségben 1évo fajokat csak eml6sokbol, mig az Aviadenovirus nemzetségbe tartozokat
kizarolag madarakbol izolaltak [1]. Az Ichtadenovirus nemzetségben egyetlen egy faj
talalhatd, és ez nem mas, mint egy fehér tokbdl izolalt hal-adenovirus [3]. Az Atadenovirus
nemzetség gazdafajai mar diverzebbek: vannak koztiik kér6dzékbol, madarakbol, pikkelyes
hiilll6kbol izolaltak, tovabba egy faj képviseldit erszényesekbdl mutattak ki [1]. A
Siadenovirus nemzetségben olyan virusfajok talalhatok meg, melyek madarakbol, néhany
teknds fajbol, illetve egyetlen béka fajbol lettek kimutatva [1]. Ezért régen ugy vélték, hogy
ez utobbi lesz az a nemzetség melybe be tudjak majd sorolni a felfedezésre varo kétélti-
adenovirusokat [4]. A legujabb elfogadott nemzetségben csak tekndsokbdl kimutatott
virusok vannak, ezért a Testadenovirus nevet kapta. Eddig in vitro nem tudtak ilyen virust
izolalni, és egy teljes genomot sem tudtak meghatarozni, de a vorosfila ékszertekndsbol
Kimutatott virus genomjanak nagy része mar ismert [1, 5]. Az a tény, hogy az adenovirusok
tobnyire gazdafaj specifikusak, segit megérteni, hogy a virusok és gazdafajaik k6zott miként
zajlott a kozos torzsfejlodés (koevolucid). Természetesen i1d0 kozben torténhettek
gazdavaltasok. Ezek altaldban rokon fajok kozott kovetkeztek be, €s csak ritkdn evolicidsan
tavoli fajok kozott [6]. Az adenovirusok torzsfajat az 1. abran mutatom be. Az
adenovirusokndl a faj alatti taxondmiai egységeket tipusoknak, tradiciondlisan

szerotipusoknak nevezziik.

A virionok morfologiajukat tekintve kozepes méretiek (90 nm atmérdjiiek), ikozaéder
formdju kapsziddal rendelkezdk és burok nélkiiliek. A kapszid 240 hexont és 12 pentont
tartalmaz [2]. A pentonok alapjabol kiallo szalak, vagy mas néven fiberek akar nemzetségen
beliil is eltérést mutathatnak. Ennek bizonyitéka, hogy az Atadenovirus genuson beliil leirtak
két gént is, melyek két kiillonbo6z6 fiber fehérjét kodolnak [7]. Az adenovirusok szerkezetét
a 2. abran mutatom be. A burok hidnya miatt az Adenoviridae csaladba tartozo virusok
ellenallok a pH valtozdssal szemben, egészen pH 3-ig, és a jodoforok ellen is.
Hoéérzékenységiik nemzetségek kozott valtozo, de pl. az Aviadenovirus nemzetséghe

tartozok 56 °C-on 30 percig fert6zé képesek maradnak.



A genom linedris, dupla szali DNS-bdl all, melynek mérete 25-48 kb kdzt van. A genom
végén megtalalhatok a forditott termindlis ismétlodo régiok, melyek 26—721 bp hossziak, €s
lehetové teszik a hatékony replikaciot [1, 2]. Ezen kiviil a genom kozponti részén

megtalalhato egy 16 génbdl allo kazetta, mely jol megdrzott a nemzetségek kozott [1, 8].
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abra: Filogenetika fa az Adenoviridae csaladrél, amely bemutatja a kivalasztott adenovirus
fajokon keresztiil a lehetséges koevoltcios vonalakat. A fa alapjaul a DNS-fiiggé DNS-
polimeraz aminosav szekvencidja szolgalt a kivalasztott virusfajokbol [1].
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2. abra: Az adenovirusok szerkezete [9]

1.2 Madar-adenovirusok

A madarakat fert6zni képes adenovirusokat harom nemzetségbe sorolhatjuk: Aviadenovirus,
Atadenovirus ¢és Siadenovirus nemzetségekbe. Ezek a virusok genetikailag nagyon
kiilonbozdk és a fertdzOképességiik is nagyon széles hatdrok kozott mozog. Ennek a nagy

valtozatossagnak az oka feltehetéen a madarak hatalmas fajgazdagsaga [1].

A madarak osztalyat két nagy csoportra oszthatjuk. Az egyik a futomadar-szabasuak, a
masik az 0jmadarszabastuak. E16bbi csoportba sorolhatok a ropképtelen futdmadarak és a
tinamufélék, mig az utdbbiban megtalalhatd két oregrend, melynek egyike tartalmazza a
tyuk- és ludalaktiakat, a masik pedig az eddig fel nem sorolt 6sszes madarfajt [1, 10-14]. Ezt

a 3. abra szemlélteti.
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3. abra: A madarak osztalyanak csaladfaja [14]

Aviadenovirus nemzetségbe tartozd virusokat mutattak mar ki Szamos madarfajbol. A
csoporton beliil 16 fajt kiilonitiink el jelenleg. A 12 tytk-adenovirus Szerotipust a tytk-
aviadenovirus A-E jeli fajokba soroltadk be, ezek a gazdasagi és allategészségiigyi
szempontbol legjelentdsebb aviadenovirusok. Ezen virusok altal okozott korképek
felismerése fontos cél az allatorvoslasban. A tytk-adenovirus 1 zuizoégyomor-er6ziot okoz a
rd fogékony egyedekben. Eldszor a takarmanyfelvétel csokkenése és ezaltal lesovanyodas,
az allomany szétnovése, majd késébb anémia és toll-képzési zavar is megfigyelhetd a
fert6zott egyedeknél. Boncolaskor a zizogyomor falan, a keratinoid réteg levalasztasa utan
fekélyek lathatok [15]. Hasonldan fontos még a tytk-adenovirus 4, ami sejtmagzarvanyos
hepatitis-hydropericardium szindromat okozhat. Ez a korkép altalaban a 3-6 hetes

brojlercsirkéket érinti €s magas mortalitassal bir. Boncolaskor folyadékgyiilem figyelhetd



meg a szivburokban, a mdj megnagyobbodott, torékeny ¢és foltos az elhalt gocok miatt.
Korszovettani vizsgalat soran a majsejtekben sejtmagzarvanyok figyelhetok meg. A magas
mortalitds miatt a vakcindzas lehet az egyik legjobb megoldas. Ehhez hasznalhat6 fert6zott
majbol késziilt homogenizatumbol formalinnal inaktivalt vakcina vagy sejttenyészetekbol
késziilt inaktivalt vakcinak is [16]. A megbetegedés az utdbbi években jelentds karokat
okozott Kinaban is [17, 18]. Gyakorlatilag a megbetegedés egy enyhébb valtozata a
sejtmagzarvanyos majgyulladds, melyet a tyuk-adenovirus 2, 8a, 8b ¢és 11 tipusok

okozhatnak [19].

Gazdasagi haszonallatokbol leirtak mar tovabba harom liba-adenovirust, négy pulyka-
adenovirust és két pézsmaréce-adenovirust is [20-22]. A Kinai pézsmaréce térzs 91%-ban
megegyezik a kacsa-adenovirus 2-vel, kiemelend6 azonban, hogy a Kinaban izolalt virusnak
van egy masodik fibert kodold génje [21]. Ezeken a madarfajokon kiviil leirtak mar két
papagdj-adenovirus teljes genomszekvencidjat: a papagéj-adenovirus 1 tipust szenegali
papagajbol, kongopapagdjbol és rozsasmellii szakallaspapagdjbol, mig a papagaj-adenovirus
4 tipust piroshast papagajbol mutattak ki [23, 24]. A papagaj-adenovirus 1 tipussal fert6zott
szenegali papagdjban savos-véres bélgyulladast, hasmenést és lesovanyodast irtak le.
Boncolas utan pedig megnagyobbodott, torékeny majat talaltak, elhalasos gocokkal [24].
Tovabba mutattak ki szekvencidkat Meyer aranyosvalli papagajabol, pavua aratingabol
[25], humboldt-pingvinbdl [26], brazil kardkatonabol [27], siralyokbol [28] és mas
vadmadarakbol is [29]. Futomadar-szabasuak koziil eddig csak struccbodl sikeriilt
adenovirusokat kimutatni, €s azt sem az 6shonos életteriikrdl szarmazott egyedekbdl, hanem
Eurdpaban és Kindban taldlhaté farmokrol gyiijtott mintdkbol. Az ilyen allatokbol leirt
adenovirusok megegyeztek a mar korabban leirt tytik-adenovirusokkal [1]. Mindazonaltal
2014-ben struccbol elészor mutattak ki a tyuk-adenovirus 4 szerotipust, ami az adott

egyedben hydropericardium szindromat is okozott [30].

Madar-adenovirusok megtalalhatok még az Atadenovirus és a Siadenovirus nemzetségekben
is. Az Atadenovirus nemzetségbe tartozik a kacsa-adenovirus 1, mely a tytkok tojasképzési
zavarat (egg drop syndrome, EDS) okozza [2]. 1976-ban irtak le el@szor tojotytukokban [31].
Ez a megbetegedés csirkéket és fiirjeket érint altalaban, de megtalalhatd kacsakban és
libdkban is a virus. Utébbi madarfajok természetes gazdaszervezetei ennek a virusnak.
Terjedése mind vertikéalisan, mind horizontdlisan lehetséges. Vertikalisan a tojason beliil
fert6zddik az embrid, mig horizontalisan oralis uton terjed a fertdzés. A klinikai tiinetek

eldszor a tojas szinének megvaltozasdban jelentkeznek. A fakd szin utdn vékony, puha,
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érdes, szemcsés héjuak lesznek a tojasok, vagy akar héj nélkiiliek [32]. Ebben a
nemzetségben taldlhatd még a papagdaj-adenovirus 3, melyet molnaramazonbdl izolaltak
elészor [33]. Ezen kiviil kéménysarlofecskébél mutattak ki olyan virust, ami elhalasos
mirigyesgyomor-gyulladast okozott naluk. Ez a Dbetegség étvagytalansaggal,
kondiciéromlassal jar makroszkoposan, mig mikroszkoposan a mirigyesgyomor

hamsejtjeinek sejtmag megnagyobbodasaval és magzarvanyokkal [34].

A Siadenovirus nemzetségen beliil talalhaté a pulyka-adenovirus 3, ami a pulykak vérzéses
bélgyulladdsat okozza. Klinikai tiinetek a pulykapipéknél jelentkeznek. Ezek kozé tartozik
a véres hasmenés, a lépmegnagyobbodds és a kovetkezményes elhullds. A tiinetek
megjelenésének pontos mechanizmusa még nem ismert, de az bizonyos, hogy immunmedialt
folyamatrol van sz6. Ebbdl kovetkezik, hogy ez a korkép megeldzést igényel, igy
vakcinaznak ellen mar az 1970-es évek ota [35]. Ebbe a nemzetségbe tartozik még a
ragadozomadar-adenovirus 1 is. Ezt a virust két beteg, elhullott bagolybol és egy Harris-
6lyvbol mutattak ki eldszor és a teljes genomszekvenciaja ismert [36]. Tovabba ebbe a
nemzetségbe sorolhaté a galamb-adenovirus 4 és 5 [37]. Ezen kiviil mutattak ki ebbdl a
nemzetségbdl valo virust délsarki halfarkasbol [38], allszijas pingvinbdl, szamarpingvinbol

[39], valamint verébalakuakbol [40-42] is.

1.3 Sélyom-adenovirus

Solyomfélékbol eddig minddssze egy adenovirust tipust ismertiink, mely az Aviadenovirus
genusba soroland6 solyom-adenovirus 1, ami a Falcon aviadenovirus A fajba sorolhato. A
tipus altal okozott jarvanykitorést eloszor 1996-ban irtak le [43, 44]. Ez a koérokozd az
Aviadenovirus nemzetséghe tartozik. Legkozelebbi rokonai a tytik-adenovirus 1 és 4
szerotipusok [44], de nem fordul el a virus tytikokban, és nem is a zsakmanyallatbol kertil
at a solyomba [43]. Tovabba laboratoriumi koriilmények kozott solyom eredetli sejttenyészet
a legoptimalisabb a szaporodasdhoz és a vandorsolymot tartjdk a gazdaszervezetének ¢€s
rezervoarjanak. Eppen ezért, a hossziitava koevolucio folyomanyaként, ebben a fajban nem
okoz klinikai tiineteket a solyom-adenovirus 1 [43, 45]. A mas soélyomfajokban (aplomodo-
solyom, rozsdasmellli sdlyom, taita-s6lyom, kis sdlyom, északi sdlyom és vandorsélyom
hibride) megjelend klinikai tiinetek, mint a levertség, hasmenés, kiszaradas,
testtomegvesztés €s hirtelen elhullas a vandorsolymokban nem jellegzetesek. Ezzel szemben
a zarvanyos majgyulladas, lépmegnagyobbodas, bélgyulladds mar utalhat adenovirus

fert6zésre [44]. Ugyanezeket a tiineteket leirtak tarka vércsébdl szarmazo szervmintakban is



nemrég [46]. Szerepet jatszik a koltési szezon is, ugyanis ebben a periddusban a tojok
immunszuppresszalt allapotban vannak a megvaltozott metabolizmus miatt, amit az
oogenezis valt ki, ezért a fertdzés lefutdsa és kimenetele is masmilyen a tojo és a him
sOlymoknal [47]. A gazdasagi karok elkeriilésére a fogsagban tartott egyedeknél
legfontosabb a higiénia betartdsa és a karanténozas. FertOtlenitésre alkalmazhatok klor
tartalmu vegyiiletek, jodoforok, vagy akar kvaterner ammonium-sok, de kloérhexidin nem.
Ezeknek az anyagoknak hosszt inkubacios idore van sziikségiik szobahdmérsékleten, hogy

elpusztitsak az 6sszes adenovirust [47].

1.4 A solymokrol altalaban

A s6lymok a madarak osztalyan beliil a s6lyomalaktak rendjébe tartoz6 ragadoz6 madarak
[48]. Elsésorban fiives élohelyeken, szavannakon fordulnak eld, de egyes fajok bejarjak
kozel az egész vilagot, vagy erdés teriileten élnek [49, 50]. Tobbségiiket harom nagy
csoportra lehet osztani rendszertanilag [50]. Az els6 a kabasdlyom és rokonai alkotta vonal
(angol nyelven ,,hobby”). Ide hat faj tartozik: kabasolyom (Falco subbuteo), afrikai
kabasolyom (Falco cuvierii), keleti kabasolyom (Falco severus), ausztral kabasolyom
(Falco longipennis), hamvas solyom (Falco concolor) és eleonéra-sélyom (Falco
eleonorae) [51-53]. A masodik az dvilag vércséi (angolul Old World kestrels), amibe 11 faj
tartozik. A harmadik a 10-11 fajt magaba foglalo vonal, ahova a nagy- és kozepes testli
sOlyomfélék tartoznak, pl. a vandorsélyom (Falco peregrinus) is. Ezen harom csoporton
kiviil kisebb vonalakon még tovabbi fajok is elhelyezédnek [48]. Ezt a filogenetika fat a 4.

abra szemlélteti.
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4. abra: A sélyomalakuak torzsfaja [48]



2. Célkitiizések

Munkam célja az volt, hogy megvizsgaljam a vadmadarakban, leginkabb sélyomfélékben,
talalhatd adenovirusok sokféleségét ¢és az esetleges koevoluciot a virusok és

gazdaszervezeteik kozott.
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3. Anyag és Modszer
3.1. A mintak eredete

Munkédm soran madar eredetli mintdkat vizsgéltam, ezen mintdk hdrom csoportba voltak
sorolhatok: teljes tetem, klodkatampon- illetve bélsarmintak. Az elhullott allatok (n=9) az
orszag tobb pontjan kertiltek begytjtésre. Voltak koztiik az Aggteleki Nemzeti Parkbol,
Emdd kiiltertiletérél, Vilmanybol, Komloskabol, Ladbesenydbdl, Zomborbol, de Palhaza
kornyékérdl is érkezett be tetem a laboratoriumba. A vizsgélat elétt minden esetben
kiolvasztottam az elhullott példanyokat, majd mintat vettem a bélcsatornabol, a tiidébdl, a
szivizombol, és a vesékbdl is. A begylijtott szervrészeket minden esetben két részre
osztottam. Egy kisebb részletet (kb. 40 mg) fém golyoval egyiitt centrifugacsébe helyeztem
a homogenizalas végett. Egy nagyobb darabot, minden szervbdl lefagyasztottam, hogy a

kisérlet megismételhetd legyen.

A kloakatamponmintak két helyr6l szarmaztak. Kisebb résziik a Bodva volgyi
madargytiriizé taborbol (n=15). A tamponokat a minta levétele elétt PBS pufferrel
nedvesitették, a mintazott madarak gylirliz6tt vadmadarak voltak. De a tamponmintidk
nagyobb része az Egyesiilt Arab Emiratusokbol érkezett (n=121), a mintazott madarak
solyomfélék voltak, egy kakadu kivételével. Utobbi tamponok nem voltak a mintavétel el6tt
nedvesitve. Mindkét csoportnal a mintagy(ijto egység tampon végét elszivo fiilke alatt, steril

eszkozokkel eltavolitottam a miianyag palcarol, €s centrifugacsdbe helyeztem.

A bélsarmintdk szintén az Egyesiilt Arab Emirdtusokbdl és solyomfélékbdl szarmaztak
(n=43). A feldolgozasuk soran egy kb. borsonyi darabkat egy centrifugacsébe helyeztem
DNS-kivonasra, és egy nagyobb darabot pedig lefagyasztottam, hogy a vizsgalat

megismételhetd legyen.

Mindent Osszevetve 188 mintat dolgoztam fel vadmadarakbol, ezeket az 1. tablazatban

Osszefoglalva prezentalom.
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1. téblazat: A feldolgozott madarmintak &sszefoglalasa

Mintak szama

Magyar fajnév Latin fajnév
Szerv | Kloakatampon | Bélsar
aplomodo sélyom Falco femoralis 0 0 1
baratcinege Poecile palustris 0 2 0
baratposzata Sylvia atricapilla 0 4 0
csilpcsalp fiizike Phylloscopus collybita 0 1 0
egerészolyv Buteo buteo 1 0 0
erdei flilesbagoly Asio otus 1 0 0
¢északi s6lyom Falco rusticolus 0 58 4
északi solyom x Falco rusticolus x Falco
. . 0 2 0
kerecsensolyom hibrid cherrug
északi solyom x préri Falco rusticolus x Falco 0 5 0
s6lyom hibrid mexicanus
¢északi solyom x sivatagi | Falco rusticolus x Falco 0 1 0
s6lyom hibrid peregrinus pelegrinoides
északi solyom x Falco rusticolus x Falco
, . o . 0 34 0
vandorsélyom hibrid peregrinus
fitiszflizike Phylloscopus trochilus 0 1 0
gyongybagoly Tyto alba 2 0 0
indiai vandorsolyom Falco PEregrinus 0 1 0
peregrinator
kakadu Cacatuidae 0 1 0
kék cinege Cyanistes caeruleus 0 2 0
kerecsensdlyom Falco cherrug 0 5 0
kerti poszata Sylvia borin 0 1 0
kis légykapo Ficedula parva 0 1 0
kis s6lyom Falco columbarius 0 1 0
kuvik Athene noctua 2 0 0
macskabagoly Strix aluco 2 0 0
mezei poszata Curruca communis 0 2 0
széncinege Parus major 0 1 0
urali bagoly Strix uralensis 1 0 0
vandors6lyom Falco peregrinus 0 14 37
nem ismert faj 0 2 1
Osszesen 9 136 43

3.2. DNS kivonasa a mintakbol

A mintakhoz 1 ml PBS oldatot adtam, majd a szervmintakat egy Tyssue Lyser LT

berendezés segitségével 5 percig, 50 Hz-en homogenizaltam, mig a tampon- ¢és

bélsarmintakat vortexeltem.
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A homogenizatumokat 5 percig, 10.000 xg gyorsulassal centrifugaltam, majd 200 pl
feliiliszobol vontam ki DNS-t BioExtract SuperBall (BioSellal) kit segitségével egy

Kingfischer Flex (Thermo Scientific) berendezésen a gyarto utasitasai szerint.

Az esetleges kontaminacié kisziirése érdekében egy feltarasi negativ kontroll mintat is

készitettem. Ebbe nem keriilt minta, csak 200 ul PBS oldat.

3.3. Polimeraz lancreakcio (PCR)

Munkam soran kétkoros (nested) polimeraz lancreakciot alkalmaztam, mely a viralis DNS-
fligg6 DNS polimeraz gén egy szakaszat erdsitette fel [54, 55]. Az altalam hasznalt
Osszetevok mindkét kor soran azonosak voltak, kivéve a primereket. Pozitiv kontrollként az
elsé 94 minta esetében szarvasmarha-mastadenovirusbél, mig a masodik 94 minta esetében
majom-mastadenovirusbol kivont o6rokité anyagot hasznaltam. Negativ kontrollom

ultratiszta viz volt.

Az alkalmazott program mindkét kor esetében ugyanaz volt. Eldszor 94 °C-on, 5 percig
zajlott a kezdeti denaturacio. Majd 45 ciklusban a denaturacié 94 °C-on fél percig, a primer
tapadasa 46 °C-on 1 percig, és az elongacid 72 °C-on 1 percig. Végiil kovetkezett a végso
elongacidé 72 °C-on 3 percig. Mindezek egy Mastercycler NexusGradient berendezésen

zajlottak.

A reakcidelegyek a 2. tablazatban, az altalam hasznalt primerek szekvenciai a 3. tablazatban

kertltek feltiintetésre.

2. tablazat: A PCR-reakcioelegy Osszetétele

Osszetétel 1 mintara
Ultra tiszta viz (Milli-Q viz) 10,5 pl
DreamTaq Hot Start Green PCR Master Mix 12,5 ul
polFouter/inner primer (50 uM) 0,5 ul
polRouter/inner primer (50 uM) 0,5 ul
DNS 1 pl
Osszes térfogat 25 ul
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3. tablazat: Az altalam hasznalt primerek szekvencidi [54, 55]

Kor Primer Szekvencia (5'-3")

Outer polFouter TNMGNGGNGGNMGNTGYTAYCC
(kiilso) polRouter GTDGCRAANSHNCCRTABARNGMRTT
[nner polFinner GINTWYGAYATHTGYGGHATGTAYGC
(belso) polRinner CCANCCBCDRTTRTGNARNGTRA

N=G/ATIC.LM=A/C.R=AG W=AT,S=CG Y=CT.K=GT,H=A/C/T,
D=A/GT.B=C/G/'T

3.4. Gélelektroforézis

A polimeraz lancrekcio utan kovetkezett a gélelektroforézis. Ennek célja az volt, hogy a
felsokszorozott DNS-darabok koziil elkiilonitsitk molekulastlyuk alapjan azokat, amelyek
valoban adenovirusoktdl szarmaztak, és amelyek nem. A menete az volt, hogy 1 g agarozt
adtam 100 ml 0,5x TAE pufferhez, majd forralassal beleoldodott a por a folyadékba. Ez utan
GelRed (Biotium) festéket adtam az elegyhez 4 ul/100 ml gél adagban. Ezutan kiéntottem a

talcara az 1%-os agardzgélt és vartam, hogy megdermedjen.

Ezutan az elsd 94 mintabol, a pozitiv és a negativ kontrollbol 5 pl-t, a molekulasuly
markerbdl (GeneRuler Mix) 2 pl-t, a higitott pozitiv kontrollbdl pedig 3 pl-t vittem fel a
gélre. A masodik 94 mintabol, a pozitiv és a negativ kontrollbol 3 pl-t, a molekulastly
markerb6l (GeneRuler Mix) 1 pl-t, a higitott pozitiv kontrollbol pedig 10 pl-t tettem a gélre.
Minden minta esetében 100 V fesziiltséget alkalmaztam 30-40 percig. Az id6 lejarta utan
UV fény alatt, VWR Imager CHEMI Premium géldokumentaciés rendszer hasznalataval

fényképeztem le az agarozgéleket.

3.5. Pozitiv mintak tisztitasa

A specifikus terméket eredményezé reakciokbol a terméket az ExoProStar 1-Step (Cytiva)

kit segitségével tisztitottam a gyartd utasitasai szerint.

3.6. Szekvenalas

A megtisztitott PCR-termékek nukleotidsorrendjének meghatarozasahoz Sanger didezoxi

lancterminacios modszerét alkalmaztam. A reakcid Osszetételét a 4. tablazatban mutatom be.
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4, tablazat: Szekvenalasi reakcid Gsszetétele

Osszetevé 1 mintara
Ultra tiszta viz (Milli-Q viz) 1l
BigDye Terminator v1.1, v3.1 5x Sequencing Buffer 1l
BigDye Terminator v3.1 Ready Reaction Mix 1l
polF/Rinner primer (5 uM) 1l
Tisztitott PCR-termék 1l
Osszes térfogat 5nl

A BigDye Terminator v3.1 Ready Reaction Mix polimeraz enzimet, dezoxi-nukleozid-
trifoszfatokat ¢és jelolt dideoxi-nukleozid-trifoszfatokat tartalmaz. Ennek a jelolt
molekuldnak az a funkcioja, hogy ha beépiil a DNS-lancba, akkor a szintézist megallitja,
mert nem tud hozza kotédni a kovetkezd dezoxi-nukleozid-trifoszfat. E miatt a reakcio
folyaman tobb, eltérd hosszsagi szl keletkezik, melyeknek a vége a helyettesitett

nukleotidnak megfelel6 szinreakciot ad [56].

Az altalam hasznalt berendezés egy Mastercycler NexusGradient volt. A szekvenaloprogram
egy kezdeti denaturacioval kezdddott 96 °C-on 1 percig, majd kovetkezett 35-szor egy 3
fazisbol allo ciklus. Ennek els6 1épése a denaturacioé volt 96 °C-on 10 masodpercig, majd a
primer tapadasa kovetkezett 50 °C-on, 5 masodpercig, és végiil lezajlott az elongacid 60 °C-

on 4 percig.

A reakcioelegyet alkoholosan kicsaptam, a precipitald mix Osszetételét az 5. tablazatban

foglaltam Ossze.

5. tablazat: Precipitalé mix Osszetétele

Osszetevé 1 mintara
3M Na-acetat (pH 4,6) 1,5 ul
96%-0s etanol 31 ul
Ultra tiszta viz (Milli-Q viz) 7,5 ul
Osszes térfogat 40 ul
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A precipitald mixet ramértem a szekvenalasi reakcioelegyre, és ezutan 15 percig pihentettem
a mintakat sotétben, szobahdémérsékleten. Majd 2100 Xg gyorsuldssal centrifugaltam 45
percig. Miutan eltavolitottam a feliiluszot, 70 pl 70%-os etanolt mértem minden csdbe.
Utana ujra 2100 Xg gyorsulassal centrifugaltam, de most csak 15 percig. Végezetiil pedig a

feliiluszo ledntése utan szaritottam a mintaimat szobahdmérsékleten sotétben 10 percig.

Mivel az Allatorvostudoméanyi Kutatéintézetben nem elérheté a  kapillaris
gélelektroforézishez hasznalt gép, ami lehetové teszi a jelolt bazisok sorrendben vald
leolvasasat, ezért a mintaimat az alkoholos kicsapas utan a Szegedi Biologiai Kutatokdzpont

Szekvenalo Platformjanak kiildtem el.

3.7. Filogenetikai szamitasok

A PCR-termékek nukleotidsorrendjét mindkét szalon meghataroztam, a két szalrél szarmazo
leolvasasokat illesztettem, majd konszenzust szarmaztattam és aminosavra forditottam
ezeket Geneious szoftverrel. Az aminosav szekvenciakat illesztettem a MAFFT G-INS-i
algoritmus segitségével [57], az illesztések szerkesztését pedig manualisan végeztem. Majd
evolucios modellt prediktaltam a MEGA-X szoftverrel [58], aminek eredményeként
LG+I+G modellt alkalmaztam a torzsfarekonstrukcional. A torzsfat a PhyML 3.3 szoftver
segitségével rekonstrualtam [59], ennek megbizhatosagat az SH-aLRT teszttel tamasztottam
ala [60]. A torzsfat a MEGA-7 szoftverrel jelenitettem meg [61], kozépen gyokereztettem,
¢s megadtam az SH-aLRT megbizhatdsagi értékeket szazalékban, ha elérték a 75%-ot.
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4. Eredmények

A gélelektroforézis utan torténd leolvasaskor 188 mintabol 50-et itéltiink meg pozitivnak,
ezeket a 6. tdblazatban foglaltam Ossze. Ez azt jelenti, hogy az Osszes minta pozitivitasi
aranya 26,6% volt. Mintatipusonként nézve a kilenc szervmintab6l egy (11,1%), a 136
tamponmintabol 29 (21,3%), mig a 43 bélsarmintabol 20 (46,5%) minta mutatott

pozitivitast. Az egyik gélelektroforetogrammot az 5. 4bran mutatom be.

6. tablazat: A mintdk pozitivitdsa

Mintak szama
Magyar fajnév Latin fajnév
Szerv Kloakatampon | Bélsar
+ - + - + | -
aplomodo sélyom Falco femoralis 0 0 0 0 0]1
baratcinege Poecile palustris 0 0 0 2 00
baratposzata Sylvia atricapilla 0 0 0 4 0]0
csilpcsalp fiizike Phylloscopus collybita 0 0 0 1 0|0
egerészolyv Buteo buteo 1 0 0 0 0]0
erdei fiilesbagoly Asio otus 0 1 0 0 0] 0
északi sdlyom Falco rusticolus 0 0 17 41 3|1
északi s6lyom x Falco rusticolus x 0 0 1 1 ol o
kerecsensolyom hibrid Falco cherrug
eszakrl solyorp X préri Falco rustlf:olus X 0 0 0 2 0lo
s6lyom hibrid Falco mexicanus
északi solyom x Falco rusticol_us X
. . o Falco peregrinus 0 0 0 1 0|0
sivatagi solyom hibrid LS
pelegrinoides
északi s6lyom x Falco rusticolus x
véndorsélyom hibrid | Falco peregrinus 0 | 0} 7 271010
fitiszfiizike Phylloscopus trochilus 0 0 0 1 0|0
gyongybagoly Tyto alba 0 2 0 0 0] 0
indiai vindorsslyom | ' ANcO peregrinus o | o] o 1 oo
peregrinator
kakadu Cacatuidae 0 0 0 1 00
kék cinege Cyanistes caeruleus 0 0 0 2 00
kerecsensolyom Falco cherrug 0 0 1 4 0]0
kerti poszata Sylvia borin 0 0 0 1 00
kis légykapo Ficedula parva 0 0 0 1 0] 0
kis s6lyom Falco columbarius 0 0 0 1 010
kuvik Athene noctua 0 2 0 0 00
macskabagoly Strix aluco 0 2 0 0 00
mezei poszata Curruca communis 0 0 0 2 0] 0
széncinege Parus major 0 0 0 1 010
urali bagoly Strix uralensis 0 1 0 0 0] 0
vandorsolyom Falco peregrinus 0 0 2 12 17 | 20
nem ismert faj 0 0 1 1 01
Osszesen 1 8 29 107 20|23
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5. abra: Az els6 48 darab minta gélelektroforetogrammja. A pozitiv mintakat piros keretezéssel jeldltem.

Az 50 PCR-termék koziil 36 szekvenciajat hataroztam meg, mivel a 20 bélsarmintabol
szelektaltam, és ezek koziil csak hat darabot szekvenaltam. Ennek oka az volt, hogy a pozitiv
bélsarmintdk minddssze két madarfajbol szdrmaztak: északi és vandorsélyombdl, ezért
nagymértékii azonossagot feltételeztem a kimutatott virusok kozott. Igy véletlenszertien

kivalogattam harom-harom pozitiv mintat a gazdafajoknak megfelelen.

A 36 szekvenalt mintabol kilenc tartozott az Aviadenovirus nemzetséghe, melyen beliil
harom virustipusra kiiloniiltek szét. A Siadenovirus nemzetségbe sorolhatd 26 minta koziil
egy keverék volt, mely legalabb két elkiiloniil6 tipust tartalmazott, a fennmaradoak négy
virustipusra valtak szét. A maradék egy mintabol kimutatott adenovirus pedig az
Atadenovirus nemzetségbe tartozik. Az dsszesen tahat nyolc adenovirus tipus koziil haromba
volt besorolhato a fentebb emlitett hat bélsarminta eredetii virustorzs. A rekonstrudlt torzsfat

az 6. abran foglaltam dssze.

A megfigyelheté aghosszak alapjan a kimutatott virustorzsek egyike sem volt korabban
ismert adenovirus tipusokba vagy fajokba besorolhat6, az egyetlen eddig ismert sélyom-

adenovirus 1 tipust nem mutattam ki.
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82, karvaly 1
egerészolyv (1)

Humboldt-pingvin 1
pulyka 4 Turkey aviadenovirus C
tyuk 6 Fowl aviadenovirus E

tyuk 3 Fowl aviadenovirus D
Ayuk 5 Fowl aviadenovirus B
pulyka 5 Turkey aviadenovirus D
tyuk 1 Fowl aviadenovirus A
tyuk 4 Fow! aviadenovirus C

északi s (3), vandors (2), északi s x vandors h (1)
pulyka 1 Turkey aviadenovirus B
dél-amerikai medvefdka-féle 1
choliba-flleskuvik 2

Meyer aranyosvallu papagaj 1

LE papagaj 1 Psiftacine aviadenovirus C
% 98- papagd] 4 Psittacine aviadenovirus B

85, tovisszurod gébics 1
_95|i‘:nagy fakopancs 1
fehérhatu fakopancs 1

75 Falcon aviadenovirus A

83 = Humboldt-pingvin 2
M baratposzata 2
98 kis poszata 1

86, széncinege 2
nyest-féle 1
énekes rigd 1
rétszarnya rigé 1
tengelic 1
z06ldike 1
csiz 2
meggyvago 1
sargabegy(i cinegelégykapé 1
pavua aratinga 2
feketearcu szévémadar 2
98 93 citromsarmany 1
simacsorii ani 1

50 galamb 2 Pigeon aviadenovirus B
78l galamb 1 Pigeon aviadenovirus A
98 galamb 3
93 kacsa 2 Duck aviadenovirus B

liba 4 Goose aviadenovirus A
] északi s (1), északi s x vandors h (1)
98 vOros vércse 1

kéménysarlosfecske1

Aviadenovirus

100

északi s (5), sélyomalaku (1)
alamb 5
halfarkas 1 Skua siadenovirus A
ragadozémadar 1 Raptor siadenovirus A
zebra pinty 1

9 gould-amandina 1

papagaj 5 Psittacine siadenovirus D

papagaj 7 Psittacine siadenovirus E

allszijas pingvin 2 Penguin siadenovirus A

pulyka adenovirus 3 Turkey siadenovirus A

97 északi s (1), vandors (1)

széncinege 1 Great tit siadenovirus A

ékfarku amandina 1

99| |—— baratposzata 1

L galamb 4

100 papagaj.2 .

5] ieszaki s (8), vandors (2), kerecsens (1), eszaki s x vandors h (2}, )
98 eszaki's (1), északi's x vandors h'(2) | északi s x kerecsens h (1)

béka 1 Frog siadenovirus A : ’

82 erdei pinty 1

nagy pirok 1
%8 mezei veréb 1
10( feketearcu szévémadar 1

artéri mézevo 1

—%':ﬂézmadér !
88 artéri mézevd 2

7 choliba-flleskuvik 1
o 88 gyik 2 Lizard atadenovirus A
| kigy6 1 Snake atadenovirus A
% szakallasagama 1 Lizard atadenovirus B

juh 7 Ovine atadenovirus D

10 szarvas 1 Deer atadenovirus A
0 szarvasmarha 4 Bovine atadenovirus D
10 szarvasmarha 6 Bovine atadenovirus E

81— pavua aratinga 1

papagaj 3 Psittacine atadenovirus A
ormanyos kakadu 1
sargabobitas kakadu 1

92

Siadenovirus

Atadenovirus

északis (1)
csiz 1
kacsa 1 Duck atadenovirus A
vordsbegy 1

kiiszvago cser 1

csuszka 1

87|

—_—
0.5

6. dbra: Vadmadar-adenovirusok torzsfarekonstrukcioja. Altalam vizsgalt virustorzsek: félkovér, zarojelben a
pozitiv mintaszam. Az adenovirus tipusokat a gazdaallat fajneve és a tipusszam képviseli. Egy tobb fajbol
kimutatott térzs gazdafajait keretezéssel fogtam ossze. s — s6lyom, h — hibrid
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5. Megbeszélés

Egy nemrég publikalt kutatds szerint a vadmadarak pozitivitasi ardnya adenovirusokra 20%-
os volt atlagban, a szervmintak pozitivitasa 27% volt, mig a kloakatampon mintaké 9% [29].
Az munkam soran vizsgalt szervmintak pozitivitasi aranya csak 11% volt. Ez azonban
feltételezhetden magyarazhato a szervmintak alacsony szaméaval (n=9). Ezzel ellentétben én
joval magasabb pozitivitasi aranyt figyeltem meg a klodkatampon mintak esetében (21,3%),
kiilondsen a sélyomalaki madaraknal. Ez nagy valdszinliséggel a vizsgalt madarak eltérd
méretén alapszik. Harrach ¢és munkatdrsai tobbségében kis méreti énekesmadarakat
vizsgaltak [29], ahol még a kis méretli mintavevé tampon is tal nagynak bizonyult, ezért
csak a klodka kornyékérol tudtak mintat begytjteni. Jelen esetben azonban a s6lyomalaktiak
nagyobb mérete lehetévé tette a szakma szabélyainak megfeleld mintavételezést. gy tobb
uriilék keriilt a mintavevd palcara, ezéltal az egészséges allatokbol kisebb mennyiségben

urialo virusok is kimutatasra kertilhettek.

A kisebb méretli madarakbdl ezért is lehetne célravezetobb oralis uton tampon mintat venni.
Azonban ennek kovetkezménye az lenne, hogy az igy kinyert virusok nagy része inkabb a
légzdszerveket érintené, mintsem az emésztdtraktust. Ennek egyik oka, hogy a madarak nem
rendelkeznek lagy szajpaddal [62], ezaltal az orriiregben szaporodd virusok nagy
mennyiségben tirlilnek a szajliregbe is. Tovabba az alsébb légutakban szaporodod virusok is
a szajireg felé iriilnek elsdsorban. Mig az emésztOtraktust érintd virusok altaldban a

bélcsatornaban szaporodnak, igy kimutatasukra a kloakabol torténd mintavétel alkalmas.

Egy masik tanulmany szerint a madar mintak atlagos adenovirus pozitivitasi ardnya 10%
feletti [1]. Az altalam mért, ennél joval magasabb pozitivitasi arany azért is varatlan, mert a
mintdk tobbsége - az Osszes sOlyom minta - egészséges, klinikai tiineteket nem mutato
allatokbdl szarmazott. Ez azt latszik alatdmasztani, hogy a kimutatott adenovirus térzsek
virulenigja mérsékelt. Az adenovirusok tobbsége ugyanis altaldban enyhe tiineteket okoz a

nem-immunszuppresszalt egyedekben [6].

Solyom félékbdl eddig minddssze egy adenovirus tipust ismertiink, mely az Aviadenovirus
genusba soroland6 solyom-adenovirus 1 [44]. A most kimutatott virustorzsek egyike sem
volt se ebbe, se barmilyen mar leirt adenovirus tipusba sorolhat6. A kimutatott nyolc
virustipusbol harom az Avi-, négy a Si-, egy pedig az Atadenovirus genusba volt
osztalyozhatd. A vadmadarmintdk vizsgalata soran mar jol ismert a jelenség, hogy szinte az

Osszes kimutatott virus még 0j a tudomany szamara, nem ismert [29]. A Harrach és
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munkatarsai altal leirt 14 vadmadar adenovirus tipusbol minddssze harom volt ismert
korabban. Ez is alatdmasztja, hogy a vadmadarak, kiilondsen a s6lyom félék virusainak
vizsgalata mennyire kevéssé kutatott tudomanyteriilet. Az adenovirusok {6 fajdemarkacios
kritériuma a teljes DNS-polimeraz aminosav-szekvencian alapszik [2], mely jelen esetben
nem all rendelkezésiinkre. Ennek ellenére, az altalunk kimutatott nyolc Uj tipus
feltételezhetden hét 0j fajt képvisel. Ezt a filogenetikai torzsfa-rekonstrukcion megfigyelhetd
aghosszusagokra alapozhatjuk. A Siadenovirus nemzetségen beliil megfigyelhetd két kozel
rokon solyom-adenovirus tipus nagy valosziniiséggel egy fajba oszthaté, azonban ennek

igazolasa tovabbi vizsgalatokat igényel.

Az Osszes vizsgalt virustorzset ragadozé madarbol mutattam ki. Ilyen esetben fenndll a
veszélye, hogy zsakmanyallat eredetli adenovirust is kimutathatunk [63]. Az itt tipizalt
virustorzsek egyike sem mutatott nagy foku hasonldosdgot mar ismert zsdkmanyallat
adenovirusokkal, de nem zarhatjuk ki, hogy ezek csak a jovoben kerililnek majd leirasra. A
zsékmanyallatok virusaitol vald elkiilonitésben segithet, ha koevoluciot tudunk leirni a
virusok ¢és gazdaik kozott. Példaul jol megfigyelhetd, hogy az egyetlen kimutatott
atadenovirus torzs méas madér-atadenovirusokkal monofiletikus. Igy nagy biztonsaggal
allithatom, hogy a kimutatott virustorzs nem ragcsald vagy hiillé eredetii. Tovabbi
vizsgalatokat igényel azon kérdés megvalaszoldsa, hogy ez a torzs az északi sdlymot vagy

esetleg ennek egy zsakmanymadarat fertdzhette.

A madarakat fert6z6 adenovirusok legrégebben leirt nemzetsége az Aviadenovirus
nemzetség, mig a Siadenovirus genust — az egyik els6 kimutatas alapjan - eredetileg a
kétéltliekkel egyiitt fejlédének gondoltak [4]. Ez az elmélet azdta a nagyszami madar-
siadenovirus kimutatasanak hatasara mar tobbszor megkérddjelezédott. Mi is kKimutattunk
aviadenovirusokat is, de a tipizalt torzsek tilnyomo tobbsége (71%) siadenovirus. Az egyik
Kimutatott solyom-siadenovirus vonalba 17 virustorzset sorolhatunk be, mely harom
kiilonbozd solyomfajt és ezek hibridjeit fertézi. Ez az adenovirus vonal a nagy szamu
kimutatas és a tobb gazdafajra alapozva szinte biztosan a sélyomalaktakkal fejlédott egyiitt,

nem taplalek eredetii.

Az eurdpai és az észak-amerikai madarpopulaciok egyre csokkend méretét figyelték meg az
elmult évtizedekben [64, 65]. Legfobb okanak tekintik az emberi tevékenységet, és az ezzel
jard klimavaltozast [64]. Mindemellett a madarak adenovirusai a mai napig kevéssé

vizsgaltak, igy nem zéarhato ki az a feltételezés, hogy ezek a korokozok is hozzajarulnak a
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madarpopulédciok egyedszdmanak csokkenéséhez, és egyes fajok veszélyeztetéséhez. Ezért
Is lenne fontos, hogy ezen tudomanyteriilet szamara minél tobb eréforrast biztositsanak, és
az altalam elvégzett szlirGvizsgalat eredménye. Ez azt mutatja, hogy az eddig ismert egy
virustorzs, mely a solyomféléket fertézni képes nincs egyediil. A megismert virusok hatasat

még nem ismerjiik hosszu tadvon, és tovabbi vizsgalatok sziikségesek ezek felderitésére.
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6. Osszefoglalé

Munkam célja az volt, hogy megvizsgaljam a vadmadarakban, leginkabb sélyomfélékben,
talalhatd adenovirusok sokféleségét ¢és az esetleges koevoluciot a virusok és

gazdaszervezeteik kozott.

Solyomfélékbol eddig mindossze egyetlen adenovirust irtak le, a slyom-adenovirus 1 tipust
(Falcon aviadenovirus A faj). A virus elhullasokat okozhat aplomado- (Falco femoralis),
rozsdasmellti (Falco deiroleucus), kis (Falco columbarius) és taita-sdlyomban (Falco
fasciinucha), tovabba az északi (Falco rusticolus) és a vandorsolyom (Falco peregrinus)
hibridjében. A vandorsélymot tartjak a tipus gazdafajanak és rezervoarjanak, a hosszutavu

koevolucio folyomanyaként ebben a fajban nem okoz klinikai tiineteket.

Osszesen 188 — tllnyomd tdbbségében solyomfélékbol szarmazé — mintat sziirtem

adenovirusokra polimeraz lancreakcio segitségével.

Az agardzgél-elektroforézis alapjan 50 mintat itéltem pozitivnak, melyek koziil 49
solyomféle volt. Mintatipusonként nézve a kilenc szervmintabol egy (11,1%), a 136
tamponmintabol 29 (21,3%), mig a 43 bélsarmintdbol 20 (46,5%) minta mutatott
pozitivitast. 36 torzs esetében meghataroztam a tisztitott PCR-termékek nukleotid
sorrendjét, és a szarmaztatott részleges DNS-polimerdz aminosavszekvenciak alapjan
rekonstrualtam a virusok torzsfajat. Ezen virustorzsek koziil kilenc az Aviadenovirus, 26 a
Siadenovirus, mig egy az Atadenovirus nemzetségbe volt sorolhatd; a virustérzsek harom
avi-, négy si- és egy atadenovirus tipust alkottak. Az egyetlen eddig ismert solyom-
adenovirus 1 tipus vizsgalt mintakban nem volt detektalhatd. Az altalam kimutatott nyolc 0j
adenovirus tipus feltételezhetden hét U fajt képvisel, ezek egyike sem volt ismert korabban.
Eredményeim, a solyomfélékbdl kimutatott siadenovirus torzsek nagy szama ¢és
valtozatossaga, alatamasztjak tovabba, hogy a Siadenovirus nemzetség a madarak

osztalyaval mar hosszabb ideje egyiitt fejlodik.

A vadmadarak adenovirusait a mai napig kevéssé vizsgaljak, igy nem zarhaté ki az a
feltételezés, hogy ezek a korokozok is hozzajarulnak a madarpopulaciok egyedszdmanak
csokkenéséhez, és egyes fajok veszélyeztetéséhez. Ezért is lenne fontos, hogy ezen
tudomanyteriilet szamara minél tobb erdforrast biztositsanak. Az altalam kimutatott sdlyom-
adenovirusok okozta fertézések egyedi kovetkezményeinek, valamint ezek ragadozémadar-
populacidkra gyakorolt hosszitavii hatdsdnak felméréséhez tovabbi vizsgalatok

sziikségesek.
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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. Koszonetnyilvanitas

Rengeteg halaval tartozom témavezetdmnek, dr. Kajan Gy6z6 Laszlonak, aki mindig segitett
barmilyen problémaba is iitkdztem dolgozatom elkészitésének ideje alatt. Koszonettel
tartozom tiirelméért, azért, hogy laboratériumi munkam soran precizitasra tanitott, és azért,
hogy barmilyen kérdés meriilt fel bennem mindig probalta legjobb tudésa szerint

megvalaszolni azt.

Koszonettel tartozom még dr. Harrach Baldzsnak és dr. Benké Marianak, akik nagy
odafigyeléssel voltak irantam, és barmilyen problémaval, vagy elmélettel felkereshettem
Oket, mindig szivesen lattak irod4ajukban egy kis eszmecserére. Rengeteget tanultam toliik,

de nem csak a virusok vilagarol, hanem az allatorvosi 1ét szépségeirdl is.

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

solyommintakért.

Halas vagyok a labor minden dolgozojanak azért, hogy segitséget nyUjtottak elakadasaim
soran. E mellett azért a kedvességért és barati beszélgetésekért, ami minden alkalommal a
munkank része volt. Egy élmény volt besétalni a kapun, és elkezdeni a munkanapot ilyen

emberek mellett.

Hélaval tartozom dr. Forgach Petranak, hogy belsé konzulensként segitette munkdmat és

dolgozatom elkésziilését.

Koszonettel tartozom draga csaladomnak €s barataimnak, hogy mindig timogattak az elmult

években.

A kutatas részben az OTKA NN140356 palyazat timogatasaval valosult meg, részben pedig
a TKP2021-EGA-01 projekt keretében. A TKP2021-EGA-01 azonositoszamu
,Diagnosztikai €s védekezési eljarasok fejlesztése hazi és vadonéld madarfajok kiemelt
gazdasagi és kozegészségiigyi kockazattal jard fert6z6 megbetegedéseire” elnevezésii
projekt az Innovacids és Technoldgiai Minisztérium (jogutdd: Kulturdlis és Innovacios
Minisztérium) Nemzeti Kutatési, Fejlesztési €s Innovacios Alapbdl nytjtott tdimogatasaval,
a Nemzeti Kutatasi, Fejlesztési €s Innovacidos Hivatal altal kibocsatott tdmogatoi okirat

alapjan valosul meg 343 126 000 Ft 6sszegben.
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Témavezetoi nyilatkozat

Alulirott dr. Kajan Gy6z6 Laszld, dr. Forgach Petra, mint témavezetd
nyilatkozom, hogy Czovek Bedta allatorvostan-hallgaté ,,Vadmadarak (féleg
solyomfélék) szlirése adenovirusokra” c¢. dolgozata részt vehet az

Allatorvostudomanyi Egyetem 2022. évi Tudomanyos Diakkdri Konferenciajan.

Budapest, 2022. 09. 30.

..............................

belso konzulens
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