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1 A doktori értekezés el6zményei és célkitiizései

Az elmult évtizedekben a sertéstenyésztés jelent6s atalakulason ment keresztll,
amelynek sordn a kisebb, hagyomanyos gazdasagok helyét fokozatosan atvették a
nagylétszamu allomanyokat kezeld, intenziv termelésre alapozé teleprendszerek. Ez a
fejlédés lehetévé tette a termelési hatékonysag nodvelését, ugyanakkor megteremtette a
feltételeket a fert6z6 agensek gyorsabb terjedéséhez, Uj, virulensebb kérokozdk, valamint
gyakori tarsfertézések és kuldonbdzd multifaktorialis betegségek megjelenéséhez. A kbrokozok
gyors terjedése és a klinikai tinet nélkili szubklinikai fert6zések gyakori eléfordulasa uj
kihivasokat jelentenek elterjedésik megel6zésében, felszamolasukban és a hatékony
védekezési stratégiak kidolgozasaban. Munkam soran két olyan viruscsoportot vizsgaltam,
amelyek vilagszerte el6fordulnak a sertésallomanyokban és igen nagy gazdasagi
jelentéségliek. Ezek a sertéscircovirusok és -parvovirusok, amelyek legjelentésebb képviseldi,
a PCV2 és PPV1 mar évtizedek 6ta ismert sertéspatogének. A kétezres évek eleje 6ta a
molekularis bioldgiai és bioinformatikai médszerek rohamos fejlédésével két uj PCV-t (PCV3,
PCV4) és hét uj PPV-t (PPV2-PPV8) azonositottak. Ezeknek az Uj virusoknak a jelenlétét mar
vilagszerte leirtak, de a kérokozoképességik és a sertésegészségugyre gyakorolt hatasuk

jelenleg ismeretlen.

Munkam soran célul tiiztem ki a PPV1-8 és a PCV2—4 jelenlétének és elterjedtségének
felmérését a hazai sertésallomanyokban. A virusok genetikai valtozatossaganak elemzésével
atfogo képet szeretnék alkotni a hazai virustdérzsek genetikai diverzitasarol és filogenetikai

kapcsolatairdl. Céljaim:

(i) a PPV1-8 és PCV2-4 kimutatasa kulonb6zd magyarorszagi sertéstartd

telepekrél szarmazo vérsavé-, ragokotél- és herélésifolyadék-mintakban,

(i) a PPV1-8 és PCV2-4 prevalencigjanak feltérképezése a magyarorszagi

sertéspopulacioban,

(iii) a virusok altal okozott fert6zés allomanyon bellli dinamikajanak és az egyes

korcsoportok fert6zéskozvetité szerepenek feltérképezése,

(iv) a hazai PPV- és PCV-tdorzsek részleges vagy teljes genomszekvenciajanak

meghatarozasa és filogenetikai vizsgalata.



2 Osszefoglalas

A sertéscircovirusok (porcine circovirus, PCV) és -parvovirusok (porcine parvovirus,
PPV) kisméreti DNS-virusok, amelyek vilagszerte el6fordulnak a sertésallomanyokban. Az
altaluk okozott fert6zések jelents gazdasagi karokat okozhatnak, igy az ellenik valo hatékony

védekezés rendszeres vakcinazast és ellenérzé vizsgalatokat igényel.

A sertéscircovirus 2-es tipusat (porcine circovirus 2, PCV2) az altala okozott
szisztémas, sorvadasos megbetegedés (PCV2 systemic disease, PCV2-SD) kapcsan
azonositottak vilagszerte, Magyarorszagon el6szor 1999-ben irtak le. Jellemzé tlinetei k6zé
tartozik a lesovanyodas, hasmenés, sargasag és a nyirokcsomok jelentés duzzanata. A PCV2-
fert6zés kilonb6zé szisztémas, reprodukcios, 1égzdszervi, ill. enteralis korképek kialakulasaért
is felelSs lehet; ezeket 6sszefoglald néven sertéscircovirusos betegségeknek neveziink (PCV2
diseases, PCVD). A virusnak eddig nyolc kilénb6z6 genotipusa (PCV2a-h) ismert, de a
jelenleg elérhet6 vakcinak a PCV2a genotipuson alapulnak. 2016-ban az Egyesiilt Allamokban
azonositottak egy harmadik sertéscircovirust (PVC3) PDNS-ben elhullott allatok, valamint
vetélt malacok gyulladt szivizom- és egyéb szervmintaiban. A PCV2 mellett a PCV3-fert6zést
is 6sszefuggésbe hoztak mar reprodukcios, valamint szisztémas betegségekkel, a virust pedig
nemrégiben Magyarorszagon is kimutattak. Kinai kutatok sulyos 1égz6szervi megbetegedéses
€s hasmenéses esetek vizsgalata soran 2020-ban leirtak egy Uj circovirustipust is, amelyet
PCV4-nek neveztek el.

Az els6 ismert sertésparvovirus, a sertésparvovirus 1 (porcine parvovirus 1, PPV1) a
sertések szaporodasbioldgiai rendellenességeinek egyik f6 okozdja. Suldék és kocak PPV1-
fert6zése halvasziletést, mumifikaciot, magzati elhaldlozast és medddséget okozhat. Az
elmult két évtizedben 7 uj PPV-t irtak le, amelyeket PPV2-PPV8-ként neveztek el.
El6fordulasukat mar vilagszerte tobb orszagban igazoltak, de klinikai, illetve gazdasagi
jelentéségik nagyrészt ismeretlen. Magyarorszagi allomanyok vizsgalata soran eddig a PPV2,
PPV3, és PPV4 jelenlétét irtak le.

2020-2023 kdzott egy atfogd keresztmetszeti mintavételezési protokoll alkalmazasaval
27 magyarorszagi, és két szlovakiai sertéstartd teleprél gydjtottink vérsavo-, ragokotél-, és
herélésifolyadék-mintakat, amelyeket a PCV2—4 és PPV 1-8 virusok kimutatasara optimalizalt
gPCR-md&dszerrel vizsgaltunk. Mindegyik telepen kimutattuk legalabb egy virus jelenlétét.
Vérsavomintak esetén, telepenként atlagosan 100 mintat gy(jtéttink 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 18
hetes allatoktdl, tovabba slldéktél, kétszer és négyszer fialt kocaktdl, amelyeket 5-0s
poolokban vizsgaltunk. Ragokotélmintakat 8-12 és 18-20 hetes allatoktol gydjtottunk. A
felmérésunkben résztvevé hazai sertéstarto telepek 93%-aban (25/27) legalabb egy PCV, mig



96%-aban (26/27) legalabb egy PPV megtalalhaté volt. Egy telepen kizar6lag a PPV8-at
detektaltuk, mig a tobbi telepen tdbb virus egyuttesen fordult elé: négy allomanyban a PCV4

kivételével mind a tiz vizsgalt PCV és PPV egyidejl cirkulacidjat azonositottuk.

A vizsgalt mintatipusok ko6zott jelentds eltéréseket talaltunk a virusok eléfordulasaban
és a PCV-k és PPV-k fert6zésdinamikaja is eltéréen alakult az egyes korcsoportokban. A PPV-
k esetében a 14—18 hetes hizdsertések vérsavomintai, mig a PCV-k esetében inkabb a 4-6
hetes valasztott malacok vérsavomintai bizonyultak a legalkalmasabbnak a virusok szlirésére.
A vizsgalt elegymintak koézul a ragdkotélmintak diagnosztikai szempontbdl megbizhatdak és
kivaléan alkalmasak voltak a PPV-k kimutatasara, mig a herélésifolyadék-mintak elsésorban

a PCV3 szlirésére voltak hasznalhatoak.

Eredményeink alapjan egyes parvovirusok jelenléte 6sszefiigghet a vizsgalt telepek
termelési mutatoinak atlag alatti értékeivel. A statisztikai elemzés soran a PPV 1 mellett a PPV5
és a PPV8 esetében merilt fel, hogy negativ hatassal lehetnek az olyan reprodukciés

paraméterekre, mint fialasi és vemhesiilési aranyok, valamint a sziletett malacok szama.

A circovirusok esetében a filogenetikai vizsgalataink alapjan a meghatarozott PCV2
szekvenciak a PCV2d genotipusba tartoztak, amelyre a PCV2b-hez viszonyitva korai viraemia
kialakitdsa és megnovekedett virulencia jellemzé. A magyarorszagi PCV3-térzsek a PCV3a
genotipusba sorolhatéak és igen nagyfoku egyezést mutattak az eddig meghatarozott
kiilébnb6z6 foldrajzi eredetll szekvenciakkal, jelezve a PCV3 mérsékelt evolucidés mutacids

ratajat a PCV2-hez képest.

A magyarorszagi PPV1-torzsek a PPV1a és PPV1b genotipusokba sorolhatok,
amelyek kozé a 27a és 143a tipusu, igen virulens virustorzsek tartoznak. Az egyik PPV1-
pozitiv teleprdl szarmazé szekvencidink pedig evoluciés atmenetet képezhetnek a féképp
azsiai torzsekre jellemzd PPV1c és az eurdpai PPV1b genotipusok kdzétt. Az ujonnan leirt
PPV-k esetén jelenleg nincsen egységes klasszifikacios rendszer. A filogenetikai elemzéseink
részét képezd szekvenciak ketté—négy klaszterbe témdriltek, amelyek (az elérhet6
szekvencidk fluggvényében) sikeresen tukrozték a jellegzetes aminosavmutaciok jelenlétét,
illetve a szekvenciak foldrajzi eredetét. Erdekes médon, a magyarorszagi PPV2 és PPV7
szekvencidink kozeli kapcsolatot mutattak kinai és amerikai torzsekkel, ami kilénb6z8
genetikai vonalak meglétét jelzi. Genetikai valtozatossaguk és gyorsabb evolucios Gtemuk arra
utal, hogy ezek a virusok kuléndsen dinamikusan fejlédhetnek, mig a tébbi Uj PPV esetében

az eredményeink lassabb evolucios litemet jeleznek.



3 Uj tudomanyos eredmények

1.

Els6ként azonositottuk Magyarorszagon a PPV5-, PPV6-, PPV7- és PPV8-virusokat,

amelyek kozul a PPV8-at Kinan kivil a vilagon el6szor detektaltuk.

Megallapitottuk, hogy a PPV-k sziirésére a 14—-18 hetes hizésertések vérsavomintai,
mig a PCV-k esetében inkabb a 4-6 hetes valasztott malacok vérsavémintai a
legalkalmasabbak. Emellett meghataroztuk, hogy a ragokétélmintak megfeleléek a
PPV-k sziirésére, mig a herélésifolyadék-mintak elsésorban a PCV3 sziirésére
alkalmasak. Ezen kivil els6ként mutattuk ki a PPV1-PPV8 virusokat herélésifolyadék-

mintakban.

Els6ként hataroztuk meg magyarorszagi PPV5, PPV6 és PPV7 torzsek NS1
fehérjekddold régidjat, a PPV8 részleges kapszidfehérje-kodold régidjat, valamint
szlovakiai PPV2- és PPV8-tdrzsek szekvenciajat. A PPV2—-PPV8 esetében elséként
hataroztunk meg kuloénb6z8 variabilis régidkat és aminosav-mutacidkat, amelyek

potencialisan befolyasolhatjak a virus antigéntulajdonsagait.
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