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1. Elézmények

Az Amerikai Egyesiilt Allamokban kutatok egy
csoportja arra lett figyelmes, hogy a 2010-es évektdl
kezd6d6en ugrasszerllen megnétt a reovirus okozta
tenosynovitis esetek szama a baromfiallomanyokban.
Laboratériumi vizsgélataik soran arra jutottak, hogy a
betegséget okoz6 reovirusok addig nem ismert, Uj
genetikai klaszterekbe tartoznak. Feltételezésiik szerint
ezen (j varidnsok attérhették a hagyomanyos
kereskedelmi vakcinak altal nyujtott védettséget. Ezzel
felélénkilt a tudomanyos érdekl6dés a baromfi reovirusok
irdnyaba, melyet a témaban megjelend koézlemények
memelkedd szama is alatamaszt. Szamos kutatocsoport
dolgozik azon, hogy jobban megértsik a reovirusok
genetikai diverzitdsa és a betegség megjelenése kdzotti
Osszefliggéseket.

A baromfi reovirusok jelentésége tobb szempontbdl is
kiemelked6, kilondsen a gazdasagi, allategészségugyi
és vakcinologiai vonatkozasok miatt. A magyar
baromfiagazat jelentés GDP-hozzajaruld, évente 500-—
550 milliard forint értéket termel. A reovirusok altal okozott
betegségek (pl. tenosynovitis, enteritis) csokkentik a

termelési hatékonysagot, noévelik az elhullast és a



selejtezést, igy komoly anyagi veszteséget okoznak. A
fertbzések gyakran fiatal brojlercsirkéket érintenek, de
mas baromfifajokat is megbetegithetnek. A fertézés
tlnetei: izlUleti gyulladas, hasmenés, novekedési zavar,
elhullas. A virus ellendlld a kornyezeti hatadsokkal
szemben, hosszu ideig fert6z6képes marad. Terjedése
gyors, akar kontinenseken at is eljuthat €16 allatokkal vagy
keltet6tojassal.

A virus gyorsan valtozik, 0j variansai attérhetik a
meglévd vakcinak nyujtotta védelmet. A oC fehérje
genetikai valtozékonysaga kulcsfontossagu a vakcindk
hatékonysagaban, mert ez a fehérje felelés a sejthez
kapcsolédasért és az immunitas Kkialakitasaért. A
diagnosztika és a vakcinafejlesztés szempontjabol fontos
a genetikai klaszterek és epitopok pontos azonositasa.

Telepspecifikus autovakcindk alkalmazasa egyre
gyakoribb, de ezek fejlesztése id6- és erdforras-igényes.

A virus genetikai valtozatossdga miatt folyamatos
kutatas szlikséges.

A baromfi reovirusok  kulonféle  evollcios
mechanizmussal birnak, melyek kdzé tartozik:

- a pontmutaciok kialakulasa, amelyet els6sorban az

RNS-fuggé RNS-polimeraz enzim idéz el6;



- a genomszegmenseken bellli inzercidk, deléciok és
duplikacidk, amelyek szintén hozzgjarulhatnak (j
virusvaltozatok megjelenéséhez;

- valamint a reasszortacié, amely akkor kdvetkezhet
be, ha egy gazdasejtet egyszerre tébb virus fertéz meg,
és ezek homoldg szegmensei kicserélédnek.

A virusok fajhoz sorolasdban egyre nagyobb szerepet
kapnak a molekularis modszerek és a genetikai jellemzék,
hattérbe szoritva a klasszikus virologiai technikakat. A
jelenlegi rendszertani iranyelvek szerint két virustorzs
akkor tartozik ugyanabba a fajba, ha:

e nukleotidszintl szekvenciaazonossaguk

meghaladja a 75%-ot,

e a core fehérjék aminosav-szekvenciaja legalabb

85%-ban egyezik,

e a kilsé kapszidfehérjék esetében pedig legalabb

55%-0s az egyezés.

Ezzel szemben kilon fajba soroljuk azokat a
torzseket, amelyek kdzott:

e a nukleotidszint(i azonossag kevesebb mint 60%,

e a core fehérjék aminosav-szekvencigja kevesebb

mint 65%,
e a kuls6 kapszidfehérjéké pedig kevesebb mint
35%.



Az Ujgeneracios szekvenalasi technologiak
elterjedése lehetévé teszi a virusgenomok teljes
szekvencidjanak meghatarozasat. Ezaltal részletes képet
kaphatunk a virusok genetikai sokféleségérél és
evolucios kapcsolataikrél. E modszerek széles kori
alkalmazdsa hozzajarulhat a pontosabb diagnosztikai
eljarasok és hatékonyabb vakcinak kifejlesztéséhez is.

Vizsgalataink f6 célja az volt, hogy csirke és pulyka
allomanyokbdl izolalt reovirusok oC szekvenciajat vagy
telies genomszekvencigjat részletesen elemezzik,
valamint dsszefliggést talaljunk a genetikai diverzitas és
a betegség klinikai megjelenése kozott.



2. Célkitlizések

Kutatasom soran célul tliztem ki, hogy atfogé képet
kapjak a baromfi reovirusainak Kelet-Kézép Eurdpai
elé6fordulasardl és genetikai jellemz6éirél. Az alabbi
hipotézisek vizsgalata koré épitettem fel
kutatbmunkéamat:

1. Kelet-Kb6zép Eurdpai baromfi  allomanyok
esetében a reovirusok nagyobb aranyban
izolalhatéak reovirusra jellemzé tlneteket
allatokbdl, mint tinetmentes allatokbol.

2. Kelet-Kézép Eurdopaban  eléforduld  csirke
reovirusok oC génje alapjan az I. -tél V.-ig
genetikai klaszterekbe sorolhatéak.

3. Kelet-Koézép Eurdpaban csirkébdl és pulykabdl
izolalt reovirustorzsek oC proteint kodold S1
génszakaszanak nukleotid 6sszetétele azonos.

4. Kelet-Kozép Eurépaban csirkébdl és pulykabdl
izolalt reovirustorzsek oC proteint kédold S1
génszakaszanak nukleotid Osszetétele
meghatarozza a reovirus okozta betegség klinikai

megjelenését.



3. Anyagok és moédszerek

Mintagyidijtés és mintafeldolgozas

A mintagylijtés egy éven at zajlott, egyrészt
baromfitelepeken végzett kérboncolasok soran, masrészt
allatorvos kollégak mintagydjtésével és bekiildésével. igy
Magyarorszag mellett Romaniabdl, Oroszorszaghol és
Ukrajndbdl is szarmaztak mintak. A vizsgalatba
kllénb6zd  szbvetmintdk  (pl.  vékonybél, vakbél
nyirokcsomg, in, inhuvely, szindvia) kerlltek be, kisebb
szamban egyéb szervekbdl (pl. maj, vese, légcsd) is.
Diagnosztikai cél nem szerepelt a vizsgalatban, igy atfogo
laborvizsgalatok nem torténtek. A gy(jtés soran részletes
hattérinformaciok is rogzitésre kerultek (pl. Aallatfaj,
életkor, korel6zmény, vakcinazas, szarmazasi hely). A
mintak h(tve érkeztek a laborba, ahol azonositas utan

feldolgozasra kertiltek.

Virusizolalas

A mintak steril foszfat pufferrel (PBS) és steril
fémgolyéval egyedileg homogenizalasra keriltek. Ezt
kdvetéen 3000 x g-n 2 percig, 4 °C-on centrifugalas, majd

a fellluszo6 0,45 ym porusméretli poliéter-szulfon (PES)



sz(rén torténd atszirése tortént. Az igy nyert szirlet
inokulumként kerdlt felhasznalasra.

A virusizolalas hazityuk eredetli hepatocellularis
karcinbma sejtvonalon (LMH, ATCC CRL-2117) kerilt
elvégzésre. A sejtek tenyésztése 10% borjusavot és
penicillin/sztreptomicin antibiotikumot tartalmazé DMEM
tapfolyadékban, valamint 37 °C-on, 5% CO,-tartalmu
termosztatban tortént.

Az inokulum négylépcsés, tizes alapu higitasi
soraval kerillt elvégezésre a sejtek fert6zése. A
sejtkarosité hatas (CPE) naponta mikroszképosan kerult
ellendrizésre. Az ARV-re jellemzd Oriassejt-képz6édés
altaldban az 5-6. napon jelent meg. Negativ eredmény
esetén a medfigyelés legfeljebb a 7. napig folytatédott.

CPE megjelenése esetén a mintdkat pozitivként
(CPE") kerult jelolésre. Ha 7 nap utdn sem jelentkezett
CPE, vakpasszazsok torténtek. Harom negativ
vakpasszéazs utdn a mintat ARV-negativnak mindsultek

€s megsemmisitésre kertiltek.



A mintak feldolgozasdhoz hasznalt molekularis bioldgiai
modszerek

A rendelkezésre all6 mintakbol nukleinsav kivonast
végeztink TRI reagens segitségével. A kinyert viralis
RNS-r8l reverz transzkripcios (RT) reakcioban,
komplementer DNS (cDNS) masolatot készitettlink. A
cDNS-t ezutan polimeraz lancreakcio (PCR) segitségével
sokszoroztuk fel csirke reovirus oC gén-specifikus PCR
tesztet segitségével. Az amplifikacié az alabbi primer
parok hasznalataval tortént: S1_all F3 (Fw) 5
GATACTSTCNTTGACTTCGA-3' és S1_all_R2 (Rev) 5-
TCGATGCCSGTACGCACGGT-3 az S1133 vakcinavirus
S1 szegmensének ~900 nukleotid (nt) hosszusagu (nt
674 és 1603 kozotti pozici) genom régidjdhoz
illeszkeddéen.

A PCR termékeket agar6z gélelektroforézissel
ellen6riztuk, a 200-2000 bazispar (bp) kdzotti savban lévé
termékeket gélkivonasos madszerrel tisztitottuk. Az igy
amplifikalt és tisztitott cDNS-bdl konyvtarkészités utan
Sanger szekvenalast valamint teljes genom szekvenalast
végeztink lllumina Ujgeneracios szekvenalo

platformokon.
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Adatelemzés

A Sanger szekvenalasbdl szarmazo
elektroferogramok beolvasasara és szerkesztésére a
BioEdit, illetve a Geneious Prime szoftvereket hasznaltuk.
A kapott szekvenciak oOsszeillesztése az Ujgeneracios
szekvenalas eredményével a Geneious Prime mellett az
AliView szoftver segitségével tortént. A homolég gének
keresését a génbank adatbazisdban BLASTN vagy
BLASTX algoritmussal végeztik.

A kodon alapu tobbszorés szekvencia illesztéseket
Geneious Prime online illesztéprogrammal végeztik el. A
filogenetikai  elemzéseket, illetve a szekvencia
azonossagi szamitasokat a MEGAX szoftvercsomag
segitségével készitettik el. A filogenetikai fak
rekonstrukcidjahoz alkalmazott, legjobban illeszkedé
szubsztiticios  modell kivalasztasa a  Bayesi
kritériumrendszer alapjan tortént. A torzsfak készitése
maximum-likelihood moédszerrel tortént, az elkészult fak
megbizhatdsagat bootstrap elemzéssel (100)
ellendriztiik. A szekvenciak kozti atlagos nukleinsav és
aminosav tavolsagokat SDTv1.2 szoftver segitségével

allapitottuk meg.
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4. Eredmények és megbeszélés

Pulyka reovirusok (TARV)

A pulyka reovirusokat (TARV) az 1980-as évek 6ta
ismerjuk, és bar A&ltalaban enyhe megbetegedést
okoznak, masodlagos fert6zésekkel sulyosbodhatnak. A
2010-es években az USA-ban Uj, szokatlan genotipusu
torzsek jelentek meg, amelyek magasabb megbetegedési
és elhullasi aranyt okoztak. A magyarorszagi 2016-0s
vizsgalat célja a hazai TARV torzsek genetikai jellemzése
és 0Osszehasonlitasa volt més orszagokbdl szarmazé
torzsekkel.

Harom esetben gyUjtéttlink pulykakbdl vizsgalati
mintakat Magyarorszagon 2016-ban Békés, Vas és
Veszprém varmegyekbdl. A mintagyljtemény Osszesen
32 db mintat tartalmazott. A Veszprém varmegyei pulyka
telepen gydjtéttlink in  mintdkat (n=10) 14 napos
ndévendék bak allomanybdl. Az allomany 10%-aban
észleltiink santasdgot és szétndvést, mig az elhullas
normalis szinten maradt. Boncolas sorén a csank savos-
fibrines-vérzéses gyulladdsa volt lathatd, egyéb
elvaltozast nem jegyeztink fel. Az in mintak koézil 6
esetben (60 %) sikerilt reovirust izoladlnunk. Békés

varmegyei nyolchetes hizopulyka  alloméanyban
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tapasztaltak santasagot és szortsagot. A tinetek az
allomany 20%-at érintették, mindkét ivarban egyenlé
mértékben. A csankizilet gyulladdsa mellet egyéb
elvaltozast nem sikerult feltarni. Az elhullott allatokbol in
(n=10) és bél (n=5) mintakat gydjtéttink, melyek kdzl
egy darab in és egy darab bél minta bizonyult pozitivnak.
A Vas varmegyei mintdk nem kerultek elemzésre, mert
felmerdlt a vagohidi kontaminacio lehetdsége.

A genetikai elemzés eredményeként hét izolatum a 2-
es klaszterhez sorolhatd be (hat minta a veszprémi
masodik esetb8l szarmazik, egy pedig Beékésbdl),
mikdzben egy izolatum Békésbél a 3-as klaszterbe
tartozik. Erdekes eredmény, hogy az altalunk vizsgalt
torzsek kozil az 6sszes inbol szarmazé virustérzs (n=7)
a 2-es klaszterbe kerilt, mig az egyetlen bélbél szarmazé
izolatum (n=1) a 3-as klaszterhez tartozott. Tovabba a 2-
es klaszterbe tartoz6 virustdérzsek nukleotid alapu
O0sszehasonlitasban 100%-0s azonossagot mutatnak
egymassal, >99% azonossagot mutatnak egy 2009-ben
Magyarorszagon izolalt TARV-val (2-es klaszter), 95,8 —
97,2% azonossagot mutatnak az Amerikai Egyesiilt
Allamokban izolalt TARV-val (2-es klaszter), valamint

84% azonossagot mutatnak magyar fogoly eredeti
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reovirusokkal és 93,5%-ban azonosak magyar facan
eredetl reovirusokkal (2-es klaszter).

A kutatas soran alacsony genetikai variabilitast
figyeltek meg, kilonésen a oC fehérjét kodold gén
esetében, amely az antigénkotésért és sejthez
kapcsolédasért felelés. Ez a stabilitas valdszinlileg a
vakcinadzas hianyaval és a szilk fdldrajzi elterjedéssel
magyarazhat6. A vizsgalt torzsek kozil néhany Uj
genetikai klaszterbe sorolhatd, ami arra utal, hogy a
TARV genetikai diverzitasa nagyobb lehet, mint korabban
gondoltak.

A filogenetikai elemzések reasszortacios
eseményeket is kimutattak, kulbnésen a uB gén
esetében, amely csirke és pulyka eredetii gének
keveredését mutatta. Ez felveti a fajok kdzotti géncsere
lehet6ségét, bar Magyarorszagon erre kevés bizonyiték
van.

A magyar TARYV torzsek genetikai hasonlésaga kdzos
eredetre utal, de a pontos leszarmazasi kapcsolatok
feltarasahoz tovabbi, nemzetkdzi mintak bevonasaval
végzett  vizsgalatok  szikségesek. A  kutatas
jobb megértését célzd6 nemzetkdzi egyuttmikodés

fontossagat.

14



Csirke reovirusok (ARV)

Mintagydijtésink egy éven at zajlott 2016-ban,
telepellatd allatorvosok, illetve szaktanacsado
allatorvosok segitségével. Osszesen 391 db mintat
siker(lt gyUjtentnk 38 allattart6 teleprél Magyarorszagon
(n=346, 31 telep), Roméaniaban (n=36, négy telep),
Ukrajnaban (n=6, kett6 telep) és Oroszorszagban (n=3,
egy telep). Hazankban Bacs-Kiskun (n=20), Baranya
(n=53), Békés (n=6), Borsod-Abauj-Zemplén (n=40),
Csongrad (n=9), Gyér-Moson-Sopron (n=30), Hajdu-
Bihar (n=44), Szabolcs-Szatmar-Bereg (n=94), és
Veszprém (n=50) varmegyékbdl szarmazé mintak
bevonasaval megallapithatjuk, hogy mintagyUjtésunk
szinte a telles orszagot reprezentdlja. Mintaink
brojlercsirke  allomanyokbd6l  (n=248), hustipusu
tenyésztyuk (=brojler szll6par) allomanyokbdl (n=137) és
arutojast termel6 tyukallomanyokbdl (n=6) szarmaznak. A
klinikai hatteret tekintve az egyuttmikodé allatorvosok
beszamoloira hagyatkoztunk és ezek alapjan a kévetkezé
kateg6rakba osztottuk mintainkat: santasag, runting-
stunting szindréma, szortsag (=eltéré fejlettségii egyedek
alkotta &llomany), hasmenés, hashartyagyulladas,
elhullas (=elhullott allatok szamanak emelkedése),

valamint egészséges (=ARV-specifikus tlneteket nem
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mutatd allomany). A gyl(jtétt mintak nagyjabdl fele
egészséges allatokbol szarmazik (n=197), mig a mintak
masik felét valtozatos tlneteket mutaté allomanyokbdl
nyertik (n=194). A legjellemz8bb allomanyszinti tinetek
valtozatos megjelenésliek és eloszlasuak voltak;
santasag (n=52), runting-stunting szindréma (n=74),
szortsag (n=43), hasmenés (n=5), hashartyagyulladas
(n=6), emelkedett elhullds (n=4). Tiz minta esetében nem
tudtuk felmérni az allomany klinikai statuszat.

Magas ardnyban mutattunk ki ARV-t runting-stunting
tinetegylttesben szenved6 (28/74 = 38%), szort
fejlettségl (15/43 = 35%) és emelkedett elhullassal kuizd6
allomanyokbdl (1/4 = 25%). Kisebb aradnyban talaltunk
ARV-t sdntasagot mutat6 (3/49 = 6%) allomanyokban. Az
egészséges allomanyok mintainak 18%-aban talaltunk
fert6z6képes reovirust (35/197). A két jellemzé
kérformanak (runting-stunting szindréma és
tenosynovitis) megfeleléen zomében bélbél (n=318) és
inbdl (n=57) szarmazd mintakat gydGjtéttink. Egyes
esetekben mas szervekbdl (mirigyes gyomor (n=6),
sziktéomlé (n=5), légcsd (n=2), vese (n=2) és maj (n=1))
szarmazo6 mintakat is megvizsgaltunk.

Az Oriassejt képz6édés, mint az ARV fert6zésre

jellemzé tunet, 106 mintaban volt észlelhet§. Nagyobb

16



részben azonban negativ eredményt kaptunk (n=285).
Minden orszagbdl sikerllt legalabb egy reovirust
izolalnunk.  Magyarorszagon 346-b6l 87  pozitiv,
Roménidaban 36 mintabdl 17 pozitiv, Ukrajndban 6
mintabdl egy pozitiv, végul Oroszorszagbél szarmazoé
harom mintankbdl egy bizonyult pozitivhak.

CPE-pozitiv mintaink bél (n=103) illetve mirigyes
gyomor (n=3) mintaink kozul kertltek ki. Nem
tapasztaltunk CPE-t amikor in, légcsd, sziktdomld, vese
vagy maj mintak inokulumaival fertéztik az egyrétegi
LMH sejteket. A reovirus oC kddolé génjére specifikus
RT-PCR vizsgalatokat végeztink a CPE-pozitiv esetek
egy részébdl, hogy megerGsitsik a  kapott
eredménylnket. A CPE-pozitiv mintak 77,4 %-4bdl nem
végeztink ellenérzd RT-PCR vizsgalatot, kiulénésen, ha
azt az adott allomanybol mar korabban elvégeztik.

A meger6sitett ARV esetek szama magas a tipikus
reovirusos tlineteket mutat6 allomanyokbdl szarmazé
mintakban; (47/184 minta, 26%). Azonban a pozitiv
mintak szama meglepben magasnak bizonyult az ARV-re
jellemzd tunetektél mentes allomanyokban is (35/197
minta, 18%). Mind az ARV tlineteket mutatd, mind az ARV
specifikus tlnetektdl mentes allomanyokbdl szarmazé

virustdrzsek hasonlé modon oszlanak meg a I, lll., IV.
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és V.-0s genetikai klaszterben. A fentebb emlitett két
csoport kozott szignifikans kilonbség van (chi-négyzet
préba, 16,9, p=0,00004).

A mintadzott baromfiallomanyok életkora tag értékek
kozott mozgott. A napos allattél az 51 hetes koru
madarakig bezéardlag szinte minden életkort lefednek
mintaink. Az allomanyok jelentés része (277/391, 71%)
hat hetes vagy fiatalabb volt a mintavételkor. Ebben a
korosztalyban 68 esetben tudtunk izolalni ARV-t, ami a
mintak 83%-anak felel meg. Tiz napnal fiatalabb allatbdl
viszont nem sikerUlt reovirust izolalni.

A oC kodol6 gén 768 nukleotid hosszusagu
szakaszanak vizsgalatat végeztik el a 72 db CPE-pozitiv
virustbrzs szekvenalasi eredménye alapjan. Miutan a
kdzelebbi rokonsagot mutaté izolatumokat azonositottuk
a Génbankban BLAST rendszer segitségével, paros
azonossagi és filogenetikai elemzéseket végeztiink a
genetikai kapcsolatok feltarasahoz. A oC kédolé gén
szekvencigjanak azonossagi és filogenetikai elemzések
eredményei szerint a 72 db izolatum 6t genetikai
klaszterbe sorolhat6 (I.-es klasztertél az V.-6s klaszterig).
Az S1133, 1733 és 2408 vakcinatorzsek az |I.-es

klaszterbe tartoznak, melyekkel az altalunk vizsgalt
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izolatumok mérsékelt szekvencia azonossagot mutattak
(nt: 49,7-74,5%; aa: 44,3-74,6%).

A vizsgalat soran kilféldi mintak begylijtésében
szakemberek segitettek, a diagnosztika virusizolalasra és
RT-PCR-re épllt. A médszer korlatai miatt el6fordulhatott,
hogy nem minden ARV-pozitiv mintabdl sikerdlt virust
izolalni. Erdekes megfigyelés volt, hogy egészséges
allomanyokbdl szarmazé reovirusok genetikailag
hasonlitottak beteg allomanyok torzseihez, ami
potencialis kockazatot jelez.

A mintak féként az emésztérendszerbdl szarmaztak,
és bar santasagot mutato allatokbdl a bélbél sikerllt ARV-
t kimutatni, inb6l nem, ami més kutatasokkal ellentétes
eredmény. Ez id6ézitési vagy technikai okokra vezethetd
vissza.

A magyar ARV izolatumok jelent6és genetikai
diverzitast mutattak, 6t genotipusba sorolhatok, féként a
II. és IV. klaszterbe. A genetikai hasonlosag a kornyezd
orszagokkal (Roménia, Ukrajna, Oroszorszag) a
kereskedelmi kapcsolatokkal magyarazhat6é. A teljes
genom elemzések segithetnék a reasszortacios
események jobb megértését.

A Klinikai tiinetek és genetikai klaszterek ko6z6tt nem

talaltak egyértelml Osszefiiggést, ami arra utal, hogy a
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oC alapu genotipizalds nem elegend6 a patogenitas
megértéséhez. A jévében Uj technoldgiak, példaul reverz
genetikai rendszerek alkalmazasa segitheti a reovirusok
jobb megismerését és hatékonyabb vakcinak fejlesztését.
A multivalens és régiospecifikus vakcindk lehetnek a

leghatékonyabb eszk6zok a védekezésben.
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Hipotézisvizsgalat

Kelet-K6zép Eurépai baromfi dllomanyok esetében a
reovirusok  szignifikansan  nagyobb aranyban
izolalhatéak beteg allatokbdl, mint egészséges
allatokbal.

> Nem lgazolt

Kelet-Kézép Eurdpaban eléforduld csirke reovirusok
oC génje alapjan az I|-V. genetikai klaszterekbe
sorolhat6ak.

> |gazolt

Kelet-K6zép Eurépai baromfiallomanyokbdl izolalt
reovirustorzsek oC génjének aminosav és
nukleotid  dsszetétele  jelentésen  kulénbdzik
egymastol.

> |gazolt csirke esetében és nem igazolt pulyka
esetében

A Kelet-Kbézép Eurépai csirke és pulyka
allomanyokbdl izolalt reovirustérzsek oC génjének
aminosav és nukleotid dsszetétele meghatarozza a
reovirus okozta betegség klinikai megjelenését.

> Nem igazolt
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6. Ujtudomanyos eredmények

Ez az els6 atfogd kutatas magyarorszagi és Kelet-
Kdzép-Eurdpai baromfidllomanyok reovirus
fert6zottségének felmérésében, kiterjesztve a reovirusok
Klinikuméara, genetikai diverzitasara, valamint ezek
Osszefliggésének vizsgalatara.

Szinte azonos oC genetikaval rendelkezd reovirust
mutattunk ki ugyanarrél a brojler teleprél hat év
kllénbséggel, mely felveti a lehetéségét annak, hogy a
reovirus képes egy farmon hosszu idén keresztil életben
maradni az immunitasért felelés oC fehérje Iényeges
véltozésa nélkul.

Csirkék esetében a lll.-as genetikai klaszterbe
minddssze mirigyesgyomor-mintabdl szarmazo izolatum
kertlt, annak ellenére, hogy t6bb szaz bélmintat
viszgaltunk meg. Hasonlé eredményrél eddig nem
szamoltak be. Tovabbi kutatast igényel annak tisztazasa,
hogy vajon a lll.-as klaszterbe sorolhaté ARV-k esetében
szervtropizmusrél van-e sz6.

Eredményeink szerint a magyarorszagi pulyka
eredetl reovirusok genetikailag azonosnak mutatkoztak,

fuggetlendl a foldrajzi eredetiktél. Ramutattunk tovabba
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arra, hogy a Magyarorszagon cirkulalé pulyka reovirusok
kdz0s forrasbol szarmaznak.

El6szor izolaltunk és irtunk le lll.-as klaszterbe
sorolhaté pulyka eredeti TARV-ot. Eddig ebbe a
klaszterbe csak csirke eredetl reovirusokat soroltak.
Valoszinlleg ez fajok kdzotti atugras eredménye.

A pulyka reovirusok uB fehérjéje esetében el6szor
figyeltik meg a csirke és pulyka eredetii gének
transzferét.

A vakcindzatlan brojler é&llomanyokbdl szarmazo
virustorzsek nagyobb véltozékonysagot mutattak a
vakcinazott allomanyokbol szarmazé rokonaikhoz képest.
Tovabbi vizsgalatokat igényel annak megértése, hogy a
kGldonb6z6 vakcinazasi sémak alkalmazasanak milyen

hatasa van az Uj virustérzsek kiszelektalédasara.
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