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2 Rºvid²t®sek jegyz®ke 

ADG  average daily gain, §tlagos napi testtºmeg-gyarapod§s 

bp  basepair, b§zisp§r 

Cap   capsid protein, kapszidfeh®rje 

CD/CD cesarean-derived, colostrum-deprived, cs§sz§rmetsz®ssel sz¿letett, 

kolosztrumot nem kapott 

CPV  canine parvovirus, kutyaparvov²rus 

ChPV  chicken parvovirus, csirkeparvov²rus 

CSFV  classical swine fever virus, klasszikus sert®spestis v²rus 

Ct  cycle treshold, ciklus k¿szºb®rt®k 

CT  congenital tremors, reszketŖk·r 

CRESS  circular replication-associated protein (Rep)-encoding single stranded, 

cirkul§ris, replik§ci·-asszoci§lt feh®rj®t k·dol·, egysz§l¼ 

DNS   dezoxi-ribonukleinsav 

EqPV-H equine parvovirus hepatitis, l·parvov²rus-hepatitis 

FCR  Feed Conversion Ratio, takarm§nyhasznosul§s  

FPV  feline parvovirus, macskaparvov²rus 

GAG  gl¿k·zaminoglik§n 

GPV  goose parvovirus, libaparvov²rus 

GTR  General Time Reversible 

IL  interleukin 

IR   intergenic region, interg®nikus r®gi· 

MKPV  mouse kidney parvovirus, eg®rvese-parvov²rus 

ML  Maximum-Likelihood 

MVM  minute virus of mice, egerek minute v²rusa 

NCBI  National Center for Biotechnology Information 

NJ  Neighbor-Joining 

NP   nucleoprotein, nukleoprotein 

NS   non-structural, nem szerkezeti 

OR  odds ratio, es®lyh§nyados 

ORF  open reading frame, ny²lt leolvas§si keret 

PCR  polymerase chain reaction, polimer§z l§ncreakci· 



Σ 
 

PCV  porcine circovirus, sert®scircov²rus 

PCV2-ED PCV2 enteric disease, PCV2 okozta em®sztŖszervi betegs®g 

PCV2-LD PCV2 lung disease, PCV2 okozta t¿dŖbetegs®g 

PCV2-RD PCV2 reproductive disease, PCV2 okozta reprodukci·s zavar 

PCV2-SD PCV2 systemic disease, PCV2-hºz kºthetŖ sziszt®m§s betegs®g 

PCV2-SI PCV2 subclinical infection, PCV2 szubklinikai fertŖz®s 

PCV3-RD PCV3 reproductive disease, PCV3 okozta reprodukci·s zavar 

PCV3-SD PCV3 systemic disease, PCV3-hoz kºthetŖ sziszt®m§s betegs®g 

PCVD  porcine circovirus diseases, sert®scircov²rus-betegs®gek 

PDNS  porcine dermatitis and nephropathy syndrome, sert®s dermatitis ®s 

nephropathia szindr·m§ja 

PEDV  porcine epidemic diarrhea virus, sert®s epid®mi§s hasmen®s v²rus 

PMWS  postweaning multisystemic wasting syndrome, sert®sek v§laszt§s ut§ni 

sorvad§sa 

PRCV  porcine respiratory coronavirus, sert®sek l®gzŖszervi koronav²rusa 

PRDC   porcine respiratory disease complex, sert®s l®gzŖszervi betegs®gkomplex 

PRRS  porcine reproductive and respiratory syndrome, sert®sek reprodukci·s 

zavarokkal ®s l®gzŖszervi t¿netekkel j§r· szindr·m§ja 

PRRSV porcine reproductive and respiratory syndrome virus, sert®sek reprodukci·s 

zavarokkal ®s l®gzŖszervi t¿netekkel j§r· szindr·m§j§nak v²rusa 

PRV pseudorabies virus, Aujeszky-betegs®g v²rusa 

Rep  replik§z 

RNS  ribonukleinsav 

RpPV  red panda parvovirus, vºrºspanda-parvov²rus 

SAT   small alternatively translated protein, kism®retŤ alternat²v m·don transzl§l·d· 

feh®rje 

swIAV  swine influenza A virus, sert®sinfluenza A v²rus 

SMEDI  stillbirth, mummification, embryonic death, infertility; korasz¿l®s, mumifik§ci·, 

embri· hal§l, term®ketlens®g 

TiPV  tilapia parvovirus, til§piaparvov²rus 

VP  viral protein, szerkezeti feh®rje 
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3 ¥sszefoglal· 

A sert®scircov²rusok (porcine circovirus, PCV) ®s -parvov²rusok (porcine parvovirus, 

PPV) kism®retŤ DNS-v²rusok, amelyek vil§gszerte elŖfordulnak a sert®s§llom§nyokban. Az 

§ltaluk okozott fertŖz®sek jelentŖs gazdas§gi k§rokat okozhatnak, ²gy az ellen¿k val· hat®kony 

v®dekez®s rendszeres vakcin§z§st ®s ellenŖrzŖ vizsg§latokat ig®nyel.  

A sert®scircov²rus 2-es t²pus§t (porcine circov²rus 2, PCV2) az §ltala okozott 

sziszt®m§s, sorvad§sos megbeteged®s (PCV2 systemic disease, PCV2-SD) kapcs§n 

azonos²tott§k vil§gszerte, Magyarorsz§gon elŖszºr 1999-ben ²rtak le. JellemzŖ t¿netei kºz® 

tartozik a lesov§nyod§s, hasmen®s, s§rgas§g ®s a nyirokcsom·k jelentŖs duzzanata. A PCV2-

fertŖz®s k¿lºnbºzŖ sziszt®m§s, reprodukci·s, l®gzŖszervi, ill. enteralis k·rk®pek kialakul§s§®rt 

is felelŖs lehet; ezeket ºsszefoglal· n®ven sert®scircov²rusos betegs®geknek nevez¿nk (PCV2 

diseases, PCVD). A v²rusnak eddig nyolc k¿lºnbºzŖ genot²pusa (PCV2aïh) ismert, de a 

jelenleg el®rhetŖ vakcin§k a PCV2a genot²puson alapulnak. 2016-ban az Egyes¿lt Ćllamokban 

azonos²tottak egy harmadik sert®scircov²rust (PVC3) PDNS-ben elhullott §llatok, valamint 

vet®lt malacok gyulladt sz²vizom- ®s egy®b szervmint§iban. A PCV2 mellett a PCV3-fertŖz®st 

is ºsszef¿gg®sbe hozt§k m§r reprodukci·s, valamint sziszt®m§s betegs®gekkel, a v²rust pedig 

nemr®giben Magyarorsz§gon is kimutatt§k. K²nai kutat·k s¼lyos l®gzŖszervi megbeteged®ses 

®s hasmen®ses esetek vizsg§lata sor§n 2020-ban le²rtak egy ¼j circov²rust²pust is, amelyet 

PCV4-nek neveztek el.  

Az elsŖ ismert sert®sparvov²rus, a sert®sparvov²rus 1 (porcine parvovirus 1, PPV1) a 

sert®sek szaporod§sbiol·giai rendelleness®geinek egyik fŖ okoz·ja. S¿ldŖk ®s koc§k PPV1-

fertŖz®se halvasz¿let®st, mumifik§ci·t, magzati elhal§loz§st ®s meddŖs®get okozhat. Az 

elm¼lt k®t ®vtizedben 7 ¼j PPV-t ²rtak le, amelyeket PPV2ïPPV8-k®nt neveztek el. 

ElŖfordul§sukat m§r vil§gszerte tºbb orsz§gban igazolt§k, de klinikai, illetve gazdas§gi 

jelentŖs®g¿k nagyr®szt ismeretlen. Magyarorsz§gi §llom§nyok vizsg§lata sor§n eddig a PPV2, 

PPV3, ®s PPV4 jelenl®t®t ²rt§k le.  

2020ï2023 kºzºtt egy §tfog· keresztmetszeti mintav®telez®si protokoll alkalmaz§s§val 

27 magyarorsz§gi, ®s k®t szlov§kiai sert®start· teleprŖl gyŤjtºtt¿nk v®rsav·-, r§g·kºt®l-, ®s 

her®l®sifolyad®k-mint§kat, amelyeket a PCV2ï4 ®s PPV1ï8 v²rusok kimutat§s§ra optimaliz§lt 

qPCR-m·dszerrel vizsg§ltunk. Mindegyik telepen kimutattuk legal§bb egy v²rus jelenl®t®t. 

V®rsav·mint§k eset®n, telepenk®nt §tlagosan 100 mint§t gyŤjtºtt¿nk 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 18 

hetes §llatokt·l, tov§bb§ s¿ldŖktŖl, k®tszer ®s n®gyszer fialt koc§kt·l, amelyeket 5-ºs 

poolokban vizsg§ltunk. R§g·kºt®lmint§kat 8ï12 ®s 18ï20 hetes §llatokt·l gyŤjtºtt¿nk. A 

felm®r®s¿nkben r®sztvevŖ hazai sert®start· telepek 93%-§ban (25/27) legal§bb egy PCV, m²g 
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96%-§ban (26/27) legal§bb egy PPV megtal§lhat· volt. Egy telepen kiz§r·lag a PPV8-at 

detekt§ltuk, m²g a tºbbi telepen tºbb v²rus egy¿ttesen fordult elŖ: n®gy §llom§nyban a PCV4 

kiv®tel®vel mind a t²z vizsg§lt PCV ®s PPV egyidejŤ cirkul§ci·j§t azonos²tottuk.  

A vizsg§lt mintat²pusok kºzºtt jelentŖs elt®r®seket tal§ltunk a v²rusok elŖfordul§s§ban 

®s a PCV-k ®s PPV-k fertŖz®sdinamik§ja is elt®rŖen alakult az egyes korcsoportokban. A PPV-

k eset®ben a 14ï18 hetes h²z·sert®sek v®rsav·mint§i, m²g a PCV-k eset®ben ink§bb a 4ï6 

hetes v§lasztott malacok v®rsav·mint§i bizonyultak a legalkalmasabbnak a v²rusok szŤr®s®re. 

A vizsg§lt elegymint§k kºz¿l a r§g·kºt®lmint§k diagnosztikai szempontb·l megb²zhat·ak ®s 

k²v§l·an alkalmasak voltak a PPV-k kimutat§s§ra, m²g a her®l®sifolyad®k-mint§k elsŖsorban 

a PCV3 szŤr®s®re voltak haszn§lhat·ak.  

Eredm®nyeink alapj§n egyes parvov²rusok jelenl®te ºsszef¿gghet a vizsg§lt telepek 

termel®si mutat·inak §tlag alatti ®rt®keivel. A statisztikai elemz®s sor§n a PPV1 mellett a PPV5 

®s a PPV8 eset®ben mer¿lt fel, hogy negat²v hat§ssal lehetnek az olyan reprodukci·s 

param®terekre, mint fial§si ®s vemhes¿l®si ar§nyok, valamint a sz¿letett malacok sz§ma.  

A circov²rusok eset®ben a filogenetikai vizsg§lataink alapj§n a meghat§rozott PCV2 

szekvenci§k a PCV2d genot²pusba tartoztak, amelyre a PCV2b-hez viszony²tva korai viraemia 

kialak²t§sa ®s megnºvekedett virulencia jellemzŖ. A magyarorsz§gi PCV3-tºrzsek a PCV3a 

genot²pusba sorolhat·ak ®s igen nagyfok¼ egyez®st mutattak az eddig meghat§rozott 

k¿lºnbºzŖ fºldrajzi eredetŤ szekvenci§kkal,Шjelezve a PCV3 m®rs®kelt evol¼ci·s mut§ci·s 

r§t§j§t a PCV2-hez k®pest.  

A magyarorsz§gi PPV1-tºrzsek a PPV1a ®s PPV1b genot²pusokba sorolhat·k, 

amelyek kºz® a 27a ®s 143a t²pus¼, igen virulens v²rustºrzsek tartoznak. Az egyik PPV1-

pozit²v teleprŖl sz§rmaz· szekvenci§ink pedig evol¼ci·s §tmenetet k®pezhetnek a fŖk®pp 

§zsiai tºrzsekre jellemzŖ PPV1c ®s az eur·pai PPV1b genot²pusok kºzºtt. Az ¼jonnan le²rt 

PPV-k eset®n jelenleg nincsen egys®ges klasszifik§ci·s rendszer. A filogenetikai elemz®seink 

r®sz®t k®pezŖ szekvenci§k kettŖïn®gy klaszterbe tºmºr¿ltek, amelyek (az el®rhetŖ 

szekvenci§k f¿ggv®ny®ben) sikeresen t¿krºzt®k a jellegzetes aminosavmut§ci·k jelenl®t®t, 

illetve a szekvenci§k fºldrajzi eredet®t. £rdekes m·don, a magyarorsz§gi PPV2 ®s PPV7 

szekvenci§ink kºzeli kapcsolatot mutattak k²nai ®s amerikai tºrzsekkel, ami k¿lºnbºzŖ 

genetikai vonalak megl®t®t jelzi. Genetikai v§ltozatoss§guk ®s gyorsabb evol¼ci·s ¿tem¿k arra 

utal, hogy ezek a v²rusok k¿lºnºsen dinamikusan fejlŖdhetnek, m²g a tºbbi ¼j PPV eset®ben 

az eredm®nyeink lassabb evol¼ci·s ¿temet jeleznek.  
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4 Bevezet®s ®s c®lkitŤz®sek 

Az elm¼lt ®vtizedekben a sert®steny®szt®s jelentŖs §talakul§son ment kereszt¿l, 

amelynek sor§n a kisebb, hagyom§nyos gazdas§gok hely®t fokozatosan §tvett®k a 

nagyl®tsz§m¼ §llom§nyokat kezelŖ, intenz²v termel®sre alapoz· teleprendszerek. Ez a 

fejlŖd®s lehetŖv® tette a termel®si hat®konys§g nºvel®s®t, ugyanakkor megteremtette a 

felt®teleket a fertŖzŖ §gensek gyorsabb terjed®s®hez, ¼j, virulensebb k·rokoz·k, valamint 

gyakori t§rsfertŖz®sek ®s k¿lºnbºzŖ multifaktori§lis betegs®gek megjelen®s®hez. A k·rokoz·k 

gyors terjed®se ®s a klinikai t¿net n®lk¿li szubklinikai fertŖz®sek gyakori elŖfordul§sa ¼j 

kih²v§sokat jelentenek elterjed®s¿k megelŖz®s®ben, felsz§mol§sukban ®s a hat®kony 

v®dekez®si strat®gi§k kidolgoz§s§ban. Munk§m sor§n k®t olyan v²ruscsoportot vizsg§ltam, 

amelyek vil§gszerte elŖfordulnak a sert®s§llom§nyokban ®s igen nagy gazdas§gi 

jelentŖs®gŤek. Ezek a sert®scircov²rusok ®s -parvov²rusok, amelyek legjelentŖsebb k®pviselŖi, 

a PCV2 ®s PPV1 m§r ®vtizedek ·ta ismert sert®spatog®nek. A k®tezres ®vek eleje ·ta a 

molekul§ris biol·giai ®s bioinformatikai m·dszerek rohamos fejlŖd®s®vel k®t ¼j PCV-t (PCV3, 

PCV4) ®s h®t ¼j PPV-t (PPV2ïPPV8) azonos²tottak. Ezeknek az ¼j v²rusoknak a jelenl®t®t m§r 

vil§gszerte le²rt§k, de a k·rokoz·k®pess®g¿k ®s a sert®seg®szs®g¿gyre gyakorolt hat§suk 

jelenleg ismeretlen. 

Munk§m sor§n c®lul tŤztem ki a PPV1ï8 ®s a PCV2ï4 jelenl®t®nek ®s elterjedts®g®nek 

felm®r®s®t a hazai sert®s§llom§nyokban. A v²rusok genetikai v§ltozatoss§g§nak elemz®s®vel 

§tfog· k®pet szeretn®k alkotni a hazai v²rustºrzsek genetikai diverzit§s§r·l ®s filogenetikai 

kapcsolatair·l. C®ljaim:  

(i) a PPV1ï8 ®s PCV2ï4 kimutat§sa k¿lºnbºzŖ magyarorsz§gi sert®start· 

telepekrŖl sz§rmaz· v®rsav·-, r§g·kºt®l- ®s her®l®sifolyad®k-mint§kban,  

(ii) a PPV1ï8 ®s PCV2ï4 prevalenci§j§nak felt®rk®pez®se a magyarorsz§gi 

sert®spopul§ci·ban, 

(iii)  a v²rusok §ltal okozott fertŖz®s §llom§nyon bel¿li dinamik§j§nak ®s az egyes 

korcsoportok fertŖz®skºzvet²tŖ szerep®nek felt®rk®pez®se, 

(iv)  a hazai PPV- ®s PCV-tºrzsek r®szleges vagy teljes genomszekvenci§j§nak 

meghat§roz§sa ®s filogenetikai vizsg§lata. 
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5 Irodalmi §ttekint®s 

5.1 Klasszifik§ci· ®s genomszervezŖd®s 

A Nemzetkºzi V²rustaxon·miai Bizotts§g (International Committee on Taxonomy of 

Viruses, ICTV, http://ictv.global/report) §ltal elfogadott aktu§lis oszt§lyoz§si rendszer alapj§n 

kilenc egysz§l¼ DNS- (single stranded, ssDNS) genommal rendelkezŖ v²ruscsal§dot 

k¿lºn²t¿nk el, amelyek kºzºtt szerepelnek a dolgozatom t®m§j§t k®pezŖ Circoviridae ®s 

Parvoviridae csal§dok is. A circo- ®s parvov²rusok a legkisebb ismert v²rusok kºz® tartoznak, 

amelyek s¼lyos klinikai t¿netekkel j§r· megbeteged®seket okozhatnak, ®s vil§gszerte jelentŖs 

gazdas§gi k§rokat id®zhetnek elŖ (Parke & Burgess, 1993; Alarcon ®s mtsai, 2013). 

5.1.1 A Circoviridae csal§d 

A Circoviridae csal§dba kism®retŤ, 15ï25 nm §tm®rŖjŤ, ikoza®der szimmetri§j¼, burok 

n®lk¿li DNS-v²rusok tartoznak. K¿lºnbºzŖ prokarit·ta, nºv®ny vagy §llat gazd§kat megfertŖzŖ 

v²rusok mellett a Circoviridae csal§d tagjai is a CRESS DNS (circular replication-associated 

protein (Rep)-encoding ssDNA) v²rusok kºz® tartoznak, amelyek az ismert legkisebb, ºn§ll·an 

replik§l·dni k®pes, kapsziddal rendelkezŖ §llati k·rokoz·knak tekinthetŖk (Capozza ®s mtsai, 

2022). Genomjuk egysz§l¼ cirkul§ris DNS, specifikus konzerv§lt replik§ci·s feh®rj®ket (Rep 

feh®rj®ket) k·dol, amely t§voli rokons§gban §ll a bakt®riumok ®s az archae§k CRESS 

v²rusainak Rep feh®rj®ivel, ami a v²ruscsal§d Ŗsi eredet®re enged kºvetkeztetni (Kazlauskas 

®s mtsai, 2019). 

A Circoviridae csal§don bel¿l a v²rusgenom-szervezŖd®s alapj§n k®t nemzets®get 

k¿lºn²t¿nk el, ezek a Circovirus ®s a Cyclovirus. Ez ut·bbi nemzets®gbe k¿lºnbºzŖ emlŖsºket, 

madarakat, illetve ²zeltl§b¼akat megfertŖzŖ v²rusok tartoznak, amelyeknek az irodalmi adatok 

alapj§n az §llatorvostani jelentŖs®ge kisebb (Rosario ®s  mtsai, 2017). A Circovirus 

nemzets®g tagjai viszont s¼lyos megbeteged®seket id®zhetnek elŖ, k¿lºnºsen madarak ®s 

sert®sek eset®ben. Az elsŖ emlŖsºkben le²rt circov²rus, egy sert®svese-eredetŤ sejtvonalban 

tal§lt PCV volt (Tischer ®s mtsai, 1982), amelyet k®sŖbb PCV1-k®nt neveztek el (Allan ®s 

mtsai, 1998; Morozov ®s mtsai, 1998). Eg®szen 2010-ig a sert®sek voltak az egyed¿li ismert 

emlŖsºk, amelyekben circov²rus-fertŖz®st ²rtak le. A modern, ¼n. ¼jgener§ci·s 

szekvenciameghat§roz§si technol·gi§k megjelen®s®vel azonban sok m§s fajban is kimutattak 

circov²rusokat, ide®rtve a denev®reket (X. Ge ®s mtsai, 2011; Dhandapani ®s mtsai, 2021), 

kuty§kat (Kapoor ®s mtsai, 2012), fekete medv®ket (Alex ®s mtsai, 2020), ny®rceket (Lian ®s 

mtsai, 2014), tev®ket (Woo ®s mtsai, 2014), csimp§nzokat (Blinkova ®s mtsai, 2010) ®s 

embereket is (L. Li ®s mtsai, 2010). A Circovirus genusba tov§bb§ sz§mos mad§rfajb·l ®s 

halakb·l, illetve k®t®ltŤekbŖl (Tarj§n ®s mtsai, 2014) kimutatott v²rusok tartoznak. K¿lºnºsen 
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nagy gazdas§gi k§rokat okoznak a galambpopul§ci·kban, ahol fŖleg a fiatal egyedeket 

megfertŖzve immunszuppresszi·t (Cs§gola, LŖrincz, ®s mtsai, 2012), a papag§jf®l®kn®l pedig 

csŖr- ®s tollk®pzŖd®si zavart okozhatnak (Fogell ®s mtsai, 2016). Magyarorsz§gon Ŗshonos 

halfajok, a m§rna ®s az eur·pai harcsa eset®ben szint®n jelentŖs gazdas§gi k§rokat okozhat 

a circov²rus-fertŖz®s (LŖrincz ®s mtsai, 2011, 2012).  

5.1.2 A sert®scircov²rusok 

Sert®sekben eddig n®gy circov²rust (PCV1ï4) ²rtak le, amelyek genomja 1759 (PCV1), 

1767ï1768 (PCV2), 2000 (PCV3), illetve 1770 (PCV4) nukleotid hossz¼s§g¼. 

Genomszerkezet¿kre §ltal§noss§gban jellemzŖ k®t fŖ, ellent®tes ir§ny¼ ny²lt leolvas§si keret 

(open reading frame, ORF) jelenl®te, amelyek kºz¿l a pozit²v sz§lon elhelyezkedŖ ORF1 a 

v²rusreplik§ci·®rt felelŖs feh®rj®t vagy feh®rj®ket (Rep), a negat²v sz§lon elhelyezkedŖ ORF2 

pedig a kapszidfeh®rj®ket k·dolja (Cap) (1. §bra). Ezeket nem k·dol· interg®nikus r®gi·k 

v§lasztj§k el, a k®t ORF r®gi· 5ô v®g®n®l az Ori-interg®nikus r®gi· (IR), 3ô v®g¿kn®l pedig a 

termin§ci·s-IR tal§lhat·. Az Ori-IR a DNS-replik§ci· kiindul§s§nak helye. Az itt tal§lhat· 

sz§rhurokstrukt¼ra, egy 11 b§zisp§r hossz¼ palindrom sz§rb·l ®s 10ï12 nukleotid hossz¼ 

hurokr®szbŖl §ll, amelynek r®sze egy 8 b§zisp§r hossz¼s§g¼, evol¼ci·san konzerv§lt szakasz 

(AxTAxTAC) (Cheung, 2012). Ez az oktanukleotid mot²vum fontos szerepet j§tszik a 

v²rusreplik§ci·s ciklus megind²t§s§ban, ami kettŖs sz§l¼ intermedierek kialakul§s§val, ¼n. 

rolling-circle replik§ci·val tºrt®nik (Cheung, 2012). Mivel a PCV-k nem rendelkeznek saj§t 

DNS-polimer§z enzimmel, ²gy replik§ci·juk csak akt²van oszt·d· sejtekben lehets®ges ®s 

sz¿ks®ges hozz§ a gazdaszervezet saj§t cellul§ris enzimei (Tang ®s mtsai, 2013).  
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1. §bra. A sert®scircov²rusok genomj§nak sematikus §br§ja. 

A rºvid cirkul§ris genom k®t jellemzŖ ellent®tes ir§nyults§g¼ ORF g®nje k®kkel (ORF1) ®s 
s§rg§val (ORF2) jelºlve l§that·, felt¿ntetve az egyes szakaszok hossz§t (b§zisp§r, bp). A 
replik§ci·s orig· a sz§rhurokr®szben tal§lhat·, amelynek erŖsen konzerv§lt oktanukleotid 
szakasza AxTAxTAC, ahol az ôxò a circov²rusok eset®ben vari§bilis nukleotidot jelºl. A 

sert®scircov²rusokn§l ez a szakasz §ltal§ban AGTATTAC. Az §bra a SnapGene szoftverrel 
k®sz¿lt (www.snapgene.com). 

A circov²rusok genomja a k®t fŖ ORF-en (ORF1, ORF2) k²v¿l gyakran tov§bbiakat is 

tartalmaz, amelyek §ltal k·dolt feh®rj®k funkci·ja nem minden esetben ismert. A PCV2 

genomja a jelenlegi ismeretek alapj§n ºsszesen tizenegy ellent®tes ir§ny¼ ORF-et tartalmaz 

(D. Li ®s mtsai, 2018), amelyek kºz¿l az ORF3ïORF11 nem elengedhetetlen a 

v²rusreplik§ci·hoz, ink§bb a gazdasejt feh®rj®ivel tºrt®nŖ interakci·k®rt felelŖsek. Az ORF3 

g®n §ltal k·dolt feh®rje p®ld§ul a fertŖzºtt sejtekben apopt·zist tud elŖid®zni (W.-L. Lin ®s 

mtsai, 2011), m²g az ORF4 §ltal k·dolt feh®rje a programozott sejthal§l m®rs®kl®s®ben, az 

ORF3 feh®rjeexpresszi· csºkkent®s®ben ®s a T-lymphocyta regul§ci·ban j§tszik szerepet (He 

®s mtsai, 2013). Az ORF5 §ltal k·dolt feh®rje fokozhatja az interleukin- (IL) 6, IL-8 (CXCL8) ®s 

a COX-2 enzim expresszi·j§t, ²gy kºze lehet a sejtszintŤ stressz induk§l§s§hoz az 

endoplazmatikus retikulumban, amely autof§gi§hoz ®s apopt·zishoz vezethet (Lv ®s mtsai, 

2015). Az ORF6 feh®rje feltehetŖen a kaszp§zok ®s sz§mos citokin expresszi·j§nak 

szab§lyoz§s§ban j§tszik szerepet a v²rusfertŖzºtt sejtekben (D. Li ®s mtsai, 2018).  
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A PCV-k kºz¿l a leghosszabb genommal rendelkezŖ PCV3 eset®ben eddig h§rom ORF 

szakaszt ²rtak le, amelyekbŖl az ORF1 a replik§ci·hoz sz¿ks®ges feh®rj®ket, az ORF2 pedig 

a kapszid fel®p²t®s®hez sz¿ks®ges feh®rj®ket k·dolja. Az ORF3 pontos szerepe jelenleg 

ismeretlen (Fux ®s mtsai, 2018; Yuzhakov ®s mtsai, 2018), de mivel a Circoviridae csal§dba 

tartoz· v²rusok eset®ben az ORF3 §ltal k·dolt feh®rje gyakran apopt·zis elŖid®z®s®re k®pes 

(Y. Zhang ®s mtsai, 2020), ²gy elk®pzelhetŖ, hogy a PCV2-hºz hasonl·an a PCV3 eset®ben 

is hasonl· szerepe lehet ennek a feh®rj®nek. A PCV4 genomj§ban szint®n azonos²tott§k a 

kapszid fel®p²t®s®®rt ®s a replik§ci·®rt felelŖs feh®rj®ket k·dol· k®t fŖ ORF szakaszt (H. Zhang 

®s mtsai., 2020). 

5.1.3 A Parvoviridae csal§d 

A Parvoviridae csal§dba kism®retŤ, 23ï28 nm §tm®rŖjŤ, ikoza®der szimmetri§j¼, burok 

n®lk¿li, line§ris, egysz§l¼ DNS-genommal rendelkezŖ v²rusok tartoznak (Cotmore ®s mtsai, 

2019). Ikoza®der form§j¼ kapszidjukra jellemzŖ, hogy 60 feh®rjealegys®gbŖl ®p¿lnek fel 

(Mietzsch ®s mtsai, 2019). A v²ruscsal§d az egyes v²rusok gazdaspecifit§sa alapj§n h§rom 

alcsal§dra oszlik, ezek a Densovirinae, a Parvovirinae ®s a Hamaparvovirinae. A Densovirinae 

alcsal§d tagjai kiz§r·lag ²zeltl§b¼akat, a Parvovirinae tagjai gerinceseket fertŖznek, a 

viszonylag ¼jonnan le²rt Hamaparvovirinae alcsal§dba pedig mind ²zeltl§b¼, mind gerinces 

patog®nek is tartoznak (P®nzes ®s mtsai, 2020). A parvov²rusok kºz® kimagasl· §llatorvosi 

jelentŖs®gŤ patog®nek is tartoznak, tºbbek kºzt a kuty§k s¼lyos b®lgyullad§s§t okoz· 

kutyaparvov²rus (canine parvovirus, CPV) (Appel ®s mtsai, 1979) ®s a macsk§k fertŖzŖ 

b®lgyullad§s§nak kialak²t§s§®rt felelŖs macskap§nleukop®nia-v²rus (feline panleukopenia 

virus, FPV) (Studdert & Peterson, 1973). Madarak parvov²rusai kºz¿l kiemelkedŖen fontos a 

Derzsy-f®le betegs®g k·rokoz·ja, a libaparvov²rus (goose parvovirus, GPV) (Derzsy, 1967), 

illetve a csirkeparvov²rus (chicken parvovirus, ChPV), amely ut·bbi b®lgyullad§st ®s 

em®sztŖrendszeri probl®m§kat okozhat a fertŖzºtt §llatokban (Zs§k ®s mtsai, 2008). Az elsŖ 

parvov²rus-fertŖz®shez kºthetŖ k·rk®pek m§r a huszadik sz§zad elsŖ fele ·ta ismertek, §m az 

¼jgener§ci·s szekven§l§si technol·gi§k megjelen®s®vel ®s a metagenomikai elemz®sek 

fejlŖd®s®vel az elm¼lt k®t ®vtizedben sz§mos ¼j parvov²rust azonos²tottak k¿lºnbºzŖ 

§llatokban. Sok esetben ezeknek az ¼j v²rusoknak csak a genomszekvenci§ja ismert ®s 

k·rokoz· k®pess®g¿k nem meghat§rozott, de vannak kºzt¿k igazoltan patog®n parvov²rusok 

is, mint p®ld§ul a l·parvov²rus-hepatitisz (equine parvovirus hepatitis, EqPV-H) k·rokoz·ja 

(Divers ®s mtsai, 2018), a til§piaparvov²rus (tilapia parvovirus, TiPV) (Liu ®s mtsai, 2020), az 

eg®rvese-parvov²rus (mouse kidney parvovirus, MKPV) (Roediger ®s mtsai, 2018) vagy a 

vºrºspanda-parvov²rus (red panda parvovirus, RpPV) (Alex ®s mtsai, 2018).  
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2. §bra. A sert®sparvov²rusok genetikai kapcsolat§t szeml®ltetŖ filogenetikai fa. 

A tºrzsfa a GenBank-ban tal§lhat· 270 v§logatott referencia PPV1ïPPV8 teljes NS1 
g®nszekvenci§k anal²zis®vel, Neighbor-joining m·dszerrel a p-t§vols§g modell 
haszn§lat§val, 1000 bootstrap-ism®tl®ssel k®sz¿lt a MEGAX programmal. 

A sert®sparvov²rusoknak jelenleg nyolc genetikailag k¿lºnbºzŖ t²pus§t (PPV1-tŖl 

PPV8-ig) ismerj¿k, amelyek kºz¿l h®t a Parvovirinae alcsal§d tagja. A Parvovirinae alcsal§d 

ºsszesen 11 nemzets®gre oszlik, amelyek kºz¿l h§romba tartoznak PPV-k. A PPV1 

(Protoparvovirus ungulate 1) ®s PPV8 (Protoparvovirus ungulate 4) a Protoparvovirus 

nemzets®ghez, PPV2 (Tetraparvovirus ungulate 3) ®s PPV3 (Tetraparvovirus ungulate 2) a 

Tetraparvovirus nemzets®ghez, PPV4 (Copiparvovirus ungulate 2) ®s PPV6 (Copiparvovirus 

ungulate 4) pedig a Copiparvovirus nemzets®ghez tartozik. A PPV7 (Chaphamaparvovirus 

ungulate 1) a Hamaparvovirinae alcsal§d egyik tagja ®s azon bel¿l a Chaphamaparvovirus 

nemzets®gbe tartozik. A PPV5 m®g nem ker¿lt hivatalos besorol§sra, de mivel szoros 

genetikai rokons§gban §ll a PPV4-gyel, ²gy felt®telesen a Copiparvovirus nemzets®ghez van 

besorolva (P®nzes ®s mtsai, 2020) (2. §bra). 
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5.1.4 A sert®sparvov²rusok 

A PPV-k genomja line§ris, 4,1 ®s 6,2 kilob§zis kºzºtti hossz¼s§g¼ ®s a k®t v®g¿kºn 

120ï200 bp hossz¼ palindrom v®gzŖd®sek hajtŤszerŤ strukt¼r§t alkotnak, amelyek a DNS-

replik§ci·hoz n®lk¿lºzhetetlenek (Bergeron ®s mtsai, 1993). A v²rusreplik§ci· ¼n. Ărolling 

hairpinò mechanizmussal tºrt®nik, amely a circov²rusokra jellemzŖ Ărolling circleò replik§ci· 

megfelelŖje line§ris genom eset®n (Tattersall & Ward, 1976). A PPV v²rusgenomok fŖ genetikai 

jellemzŖit az 1. t§bl§zat foglalja ºssze.  

1. t§bl§zat. A PPV1ïPPV8 genomok fŖbb jellemzŖinek ºsszefoglal§sa. 

A GenBank akcesszi·s sz§mok minden esetben az ICTV honlapj§n 
(https://ictv.global/report/chapter/parvoviridae/parvoviridae) feltŤntetett 

referenciagenomokhoz tartoznak. Kiv®telt k®pez a PPV5, amely m®g nincsen hivatalosan 
besorolva, ²gy itt az elsŖk®nt meghat§rozott teljes genomszekvencia van feltŤntetve (Xiao, 
Gim®nez-Lirola, ®s mtsai, 2013a). A nukleotid-szubsztituci·s r§t§k ®rt®keinek forr§sa Chung 

®s munkat§rsai 2020-ban megjelent publik§ci·ja (H.-C. Chung ®s mtsai, 2020). 

 

Genomjuk jellemzŖen k®t ORF r®gi·t tartalmaz, amelyek kºz¿l a genom 5ô v®g®n 

elhelyezkedŖ ORF1 a v²rus replik§ci·j§hoz sz¿ks®ges, nem-struktur§lis feh®rj®ket (NS1, NS2 

®s a PPV1 eset®ben NS3 is) k·dolja. Ezek kºz¿l az NS1 feh®rje helik§z, illetve ATP§z 

aktivit§s¼ ®s k®pes apopt·zist ®s sejtl²zist induk§lni az ®rintett sejtekben. Az NS2 feh®rje 

ugyanarr·l a prom·terrŖl ²r·dik §t, de alternat²v splicing r®v®n poszttranszkripci·san m·dosul 

®s elŖseg²ti a v²rusreplik§ci· sor§n keletkezett v²rusok kiszabadul§s§t a sejtmagb·l, tov§bb§ 

a PPV1 eset®ben kimutatt§k (Cotmore & Tattersall, 2014), hogy szerepet j§tszik az 1-es t²pus¼ 

interferonaktivit§s csºkkent®s®ben (W. Lin ®s mtsai, 2013).  

A v²rusgenom 3ô v®g®hez kºzelebb elhelyezkedŖ ORF2 g®n a kapszidfeh®rj®ket (VP1, 

VP2) k·dolja, amelyek a kºz¿l a rºvidebb VP2 feh®rje a nagyobb VP1 feh®rje mRNS-

V²rus Referencia 

genomok 

Teljes genom 

hossza (bp) 

ORF1 ORF2 Egy®b k·dol· 

r®gi·k 

szubsztit¼ci·s r§ta 

(nukleotidcsere/hely/®v) bp as bp as 

PPV1 L23427.1 5075 1986 662 2187 729 rºvid, 

alternat²v 

ORF: 68 as 

6,22 Ĭ 10-5 

PPV2 GU938300.1 5444 1986 662 3096 1032 - 1,35 Ĭ 10-4 

PPV3 EU200677.1 5114 1911 637 2778 926 - 8,16 Ĭ 10-4 

PPV4 GQ387499.1 5905 1674 558 2184 728 ORF3: 204 as 4,70 Ĭ 10-5 

PPV5 JX896318.1 5516 1803 601 2973 991 - 6,95 Ĭ 10-5 

PPV6 KX384823.1 5566 1986 662 3567 1189 - 4,90 Ĭ 10-4 

PPV7 KU563733.1 4013 2016 672 1407 469 NP ORF: 220 

as 

4,85 Ĭ 10-3 

PPV8 OP021638.1 4380 1803 601 2103 701 - nem ismert 

https://ictv.global/report/chapter/parvoviridae/parvoviridae
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templ§tj§nak splicing-ja sor§n jºn l®tre. A PPV1 eset®ben a VP2 poszttranszl§ci·s 

m·dos²t§s§val egy harmadik kapszidfeh®rje (VP3) is k®pzŖdik (Bergeron ®s mtsai, 1996; 

Simpson ®s mtsai, 2002). Az ORF2 g®n k®t szakasza kifejezett konzerv§lt jellegŤ: a foszfolip§z 

A2 dom®n, amely a v²rus fertŖzŖk®pess®g®hez sz¿ks®ges, illetve a kalciumkºtŖ dom®n, amely 

a nukle§ris lokaliz§ci·s jeleket tartalmazza. Az egyes PPV-k genomszekvenci§j§t 

ºsszehasonl²tva a k®t konzerv§lt dom®n eset®ben jelentŖs k¿lºnbs®gek figyelhetŖek meg, 

amelyek elt®rŖ aminosavsorrendet eredm®nyeznek (Lau ®s mtsai, 2008; Xiao, Halbur, ®s 

mtsai, 2013; Ni ®s mtsai, 2014). A PPV7-nek, a Hamaparvovirinae alcsal§dra jellemzŖen, 

nincs foszfolip§z A2 mot²vuma, a PPV4 pedig foszfolip§z A2 ®s kalcium-kºtŖ dom®nt sem 

tartalmaz az ORF2 g®nen (Mietzsch ®s mtsai, 2019). Egyes PPV-kn®l egy harmadik ORF 

jelenl®t®t is le²rt§k, amely jellemzŖen a k®t ORF kºzºtt a genom kºzep®n, vagy valamelyik 

ORF r®gi·val §tfed®sben helyezkedik el. A PPV1 eset®ben ez a rºvid, alternat²v ORF a 

szerkezeti feh®rj®t k·dol· ORF2 aminotermin§lis r®gi·j§val §tfed®sben tal§lhat·. Az §ltala 

k·dolt SAT feh®rje (small alternatively translated protein) felhalmoz·d§sa az endoplazm§s 

retikulum membr§nj§ban sejtszintŤ stresszt induk§l, ²gy nºvelve a sejtl²zis m®rt®k®t a fertŖz®s 

sor§n (Z§dori ®s mtsai, 2005; M®sz§ros, T·th, ®s mtsai, 2017). A feh®rje hi§ny§ban ¼n. Ălass¼ 

terjed®sesò fenot²pus alakul ki, amelyre jellemzŖ, hogy a fertŖzºtt sejtek integrit§sa tov§bb 

megmarad ®s csºkken a sejtl²zis m®rt®ke (M®sz§ros, T·th, ®s mtsai, 2017). A tºbbi 

parvov²russal ellent®tben a PPV4 genomj§ban tal§lhat· Bocavirus nemzets®g tagjaira 

jellemzŖ ORF3 szakasz. Az ORF3 a k®t fŖ ORF kºzºtt helyezkedik el ®s feltehetŖen a 

v²rusreplik§ci·ban j§tszik szerepet (Cotmore & Tattersall, 2014). A PPV7 eset®ben is le²rtak 

egy harmadik, ¼n. NP (nukleoprotein) ORF jelenl®t®t a v²rusgenom kºzep®n, az NS g®nnel 

§tfed®sben, amely §ltal k·dolt feh®rj®nek valamilyen szab§lyoz· szerepet tulajdon²tanak 

(P®nzes ®s mtsai, 2019). 

5.2 Eredet ®s evol¼ci·, genot²pusok 

5.2.1 Sert®scircov²rusok 

A k®tezres ®vek elej®n az elsŖ igazoltan PCV2-hºz kºthetŖ jelentŖsebb gazdas§gi 

k§rokat okoz· j§rv§nykitºr®sek ut§n, az el®rhetŖ PCV1 ®s PCV2 szekvenci§k elemz®se azt 

mutatta, hogy a sert®scircov²rusok a mad§rcircov²rusokb·l fejlŖdtek ki, elŖszºr vaddiszn·kat, 

majd h§zisert®seket megfertŖzve (Firth ®s mtsai, 2009). Az elm¼lt ®vekben a PCV-ket ®rintŖ 

sz®leskºrŤ kutat§sok nyom§n az egyre tºbb, k¿lºnbºzŖ eredetŤ szekvencia meghat§roz§sa 

pontosabb genetikai elemz®seket tett lehetŖv®, amelyek alapj§n a PCV1, a PCV2, ®s a PCV3 

evol¼ci·san a denev®rekben le²rt circov²rusokkal §llnak kapcsolatban ®s feltehetŖleg belŖl¿k 

fejlŖdtek ki (G. Li ®s mtsai, 2018). A PCV4 pedig filogenetikai elemz®sek alapj§n a 

ny®rccircov²russal van kºzeli genetikai rokons§gban. A kºzºs eredetet az is al§t§maszthatja, 
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hogy a sert®sek mellett a v²rus k®pes megfertŖzni ny®rceket, r·k§kat, kuty§kat ®s 

mos·medv®ket is (Yang ®s mtsai, 2018; D. Wang ®s mtsai, 2022; X.-M. Chen ®s mtsai, 2023). 

A PCV-k kºzºtt a teljes genomszekvencia alapj§n a PCV4 66,9%-ban azonos a 

ny®rccircov²russal, de csak 50,3%-ban a PCV1-gyel, 51,5%-ban a PCV2-vel ®s 43,2%-ban a 

PCV3-mal (H. Zhang ®s mtsai., 2020). A PCV1 viszont kºzel 80%-ban azonos a PCV2-vel 

(Allan ®s Ellis, 2000), ezzel szemben a PCV3-mal mindk®t v²rus kevesebb mint 50%-ban 

(PCV1: 45,5%, PCV2: 46,8%) (Z. Guo ®s mtsai, 2019). 

A sz®les gazdaspektrum term®szetesen a tºbbi PCV-re is jellemzŖ: a PCV2 DNS-®t a 

sert®seken k²v¿l kimutatt§k m§r tºbbek kºzt r§gcs§l·kban (Pinheiro ®s mtsai, 2013), 

rovarokban (Blunt ®s mtsai, 2011), kuty§kban (Herbst & Willems, 2017), nyestkuty§kban (Song 

®s mtsai, 2019), marh§kban, bºl®nyekben (Halami ®s mtsai, 2014; Zhai ®s mtsai, 2014) ®s 

kagyl·kban (Krog ®s mtsai, 2014). K²s®rleti fertŖz®s sor§n egerekben, illetve borjakban is 

mikroszk·pikus elv§ltoz§sokat ®s szerokonverzi·t ®szleltek (Halami ®s mtsai, 2014; X. Wang 

®s mtsai, 2017). Hasonl·k®ppen, a PCV3-at is kimutatt§k m§r m§s §llatokban, p®ld§ul 

marh§kban (W. Wang ®s mtsai, 2019), kuty§kban (J. Zhang ®s mtsai, 2018), laborat·riumi 

egerekben (Jiang ®s mtsai, 2019), zerg®kben, Ŗzekben, tov§bb§ kullancsokban (Franzo, 

Grassi, ®s mtsai, 2019) ®s sert®sfarmokon begyŤjtºtt sz¼nyogokban (Ha, Li, Xie, Li, ®s mtsai, 

2020). Egy n®met tanulm§nyban xenotranszplant§ci· c®lj§b·l teny®sztett, transzgenikus 

sert®sektŖl sz§rmaz· sz²v§t¿ltet®st kapott p§vi§nokban megfigyelhetŖ volt a PCV3 

hosszantart· replik§ci·ja (Kr¿ger ®s mtsai, 2019). Az a t®ny, hogy ezek a v²rusok k®pesek 

lehetnek k¿lºnf®le §llatfajokat megfertŖzni ®s benn¿k szaporodni, potenci§lisan ¼j zoonotikus 

betegs®gek kialakul§s§hoz vezethet, de jelen tudom§sunk szerint a PCV-k nem tekinthetŖk 

kºzvetlen zoonotikus kock§zatnak az emberre n®zve. Fontos megjegyezni viszont, hogy egy 

v²rus, amely tºbbf®le §llatfajban perziszt§l, nagyobb genetikai variabilit§sra tehet szert, ami 

nºvelheti annak es®ly®t, hogy alkalmazkodjon ak§r az emberi gazd§khoz is. 

A PCV2 ®s a PCV3 igen nagyfok¼ szubsztit¼ci·s r§t§val rendelkeznek (10-3ï10-4 

nukleotidcsere/hely/®v), amely nagys§grendileg az RNS-v²rusokhoz hasonl²that· (Duffy ®s 

mtsai, 2008; G. Li ®s mtsai, 2018). Ez a gyors molekul§ris evol¼ci·s r§ta sz§mos ¼j, k¿lºnbºzŖ 

biol·giai ®s epidemiol·giai tulajdons§ggal rendelkezŖ vari§ns megjelen®s®hez vezetett. A 

PCV2 klasszifik§ci·t 2018-ban egys®ges²tett®k, amely alapj§n a nyolc k¿lºnbºzŖ genot²pus 

(PCV2aï2h) k¿lºn²thetŖ el (Franzo & Segal®s, 2018). Az·ta m§r le²rtak egy felt®telezett 

kilencedik, Amerik§ban kimutatott PCV2i genot²pust is (Y. Wang ®s mtsai, 2020). Az ºsszes 

el®rhetŖ teljes PCV2 ORF2 szekvencia elemz®s®vel h§rom krit®riumot §llap²tottak meg 

amelyek a klasszifik§ci· alapj§t k®pezik: genot²pusonk®nt legal§bb 15 el®rhetŖ szekvencia, 

maxim§lis genot²puson bel¿li p-t§vols§g 13%, ®s tºbb mint 70%-os bootstrap-®rt®k az adott 

el§gaz§sn§l a filogenetikai f§n (Franzo & Segal®s, 2018). A 2000-es ®vek elej®n, kºr¿lbel¿l 5ï
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10 ®vvel a PCV2 felfedez®se ut§n inaktiv§lt (PCV2a genot²puson alapul·) PCV2-vakcin§kat 

vezettek be Eur·p§ban ®s £szak-Amerik§ban. A sz®les kºrŤ vakcin§z§s bevezet®se elŖtti ®s 

ut§ni PCV2-tºrzsek r®szletes ºsszehasonl²t· genetikai elemz®se jelentŖs elt®r®sekre vil§g²tott 

r§ legink§bb a kapszid r®gi·t k·dol· g®nszakasz eset®ben. Ezen v§ltoz§sok nagy 

val·sz²nŤs®ggel a megv§ltozott Ăimmunol·giai kºrnyezetò hat§s§ra kºvetkeztek be. Az egyes 

PCV2-genot²pusok prevalenci§ja az·ta folyamatosan v§ltozik: eleinte a PCV2a volt a 

meghat§roz·, majd 2003 ®s 2006 kºzºtt egy genot²pusv§lt§s (genotype shift) kºvetkezt®ben 

£szak Amerik§ban ®s Eur·p§ban megjelent a PCV2b-genot²pus (Patterson & Opriessnig, 

2010). Ezzel egy idŖben kezdett el nºvekedni a s¼lyosabb klinikai t¿neteket mutat· 

j§rv§nykitºr®sek sz§ma (Cortey ®s mtsai 2011; Segal®s ®s mtsai 2013). Hasonl· jelens®g volt 

megfigyelhetŖ a 2010 ®s 2015 kºzºtti idŖszakban: feltehetŖleg egy m§sodik genot²pusv§lt§s 

nyom§n a PCVb-t vil§gszerte elkezdte felv§ltani a PCV2d (Franzo, Tucciarone, ®s mtsai, 

2016). £rdekes m·don a genot²pusv§lt§s a vaddiszn·kn§l ®s pekarikn§l is megfigyelhetŖ, 

amelyeket a h§zisert®sektŖl val· fertŖzŖd®s esem®nyeinek tekintenek (Franzo ®s mtsai, 2015; 

Dei Giudici ®s mtsai, 2019). 

A PCV3 ®s a PCV4 genetikai diverzit§sa eddig igen kicsinek mutatkozik, k¿lºnºsen a 

PCV2-vel ºsszehasonl²tva. A filogenetikai vizsg§latok kimutatt§k, hogy a PCV3-tºrzsek k®t 

kl§dba tºmºr¿lnek (PCV3a ®s felt®telezett PCV3b genot²pus) a kºvetkezŖ krit®riumok alapj§n: 

bootstrap-t§mogatotts§g magasabb mint 90%, valamint maxim§lis genetikai t§vols§g 3% a 

teljes genom ®s 6% az ORF2 szintj®n (Franzo, Delwart, ®s mtsai, 2020). 

A PCV4 eset®ben jelenleg nincs egys®ges besorol§si rendszer, az eddig le²rt 64 teljes 

genomszekvencia vizsg§lata sor§n egy friss kºzlem®nyben a szerzŖk 3 genot²pust 

k¿lºn²tettek el (PCV4a, PCV4b, PCV4c) (X.-M. Chen ®s mtsai, 2023). Az egyes PCV-k 

genetikai kapcsolata ®s a k¿lºnbºzŖ genot²pusokat szeml®ltetŖ filogenetikai fa a 3. §br§n 

l§that·.  
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3. §bra. A sert®scircov²rusok genetikai kapcsolat§t szeml®ltetŖ filogenetikai fa. 

A tºrzsfa a GenBank-ban tal§lhat· 350 v§logatott PCV1, PCV2, PCV3 ®s PCV4 ORF2 
g®nszekvenci§k anal²zis®vel, Neighbor-joining m·dszerrel a p-t§vols§g modell 
haszn§lat§val, 1000 bootstrap-ism®tl®ssel k®sz¿lt a MEGAX programmal. 

5.2.2 Sert®sparvov²rusok 

A PPV1 kºzeli rokons§gban §ll a CPV-vel, az FPV-vel, illetve az egerek minute 

v²rus§val (mouse minute virus, MVM). Az eml²tett v²rusok antig®n-tulajdons§g¼ VP2 

kapszidfeh®rj®i rºntgenkrisztallogr§fi§s vizsg§lata sor§n egym§ssal nagyfok¼ hasonl·s§got 

mutatott (Simpson ®s mtsai, 2002). Hab§r §ltal§noss§gban a VP1/VP2 g®nek evol¼ci·san 

nagym®rt®kben konzerv§ltak (Shangjin ®s mtsai, 2009), egyes misszensz mut§ci·k 

megv§ltoztathatj§k a kapszidfeh®rje fel¿let®nek szerkezet®t, amelyek ºsszef¿gg®sben 

§llhatnak a k¿lºnbºzŖ patogenit§s¼ tºrzsek kialakul§s§val (Simpson ®s mtsai, 2002). A PPV1 

eset®ben a VP2 g®nszekvencia egyes aminosavcser®i az apatog®n vakcinav²rus NADL-2 ®s 

a virulens Kresse tºrzsek kºzºtt (D528G, H533Q ®s S586P) alapvetŖ szerepet j§tszanak a 

VP2 funkci·j§ban ®s tulajdons§gaiban (Bergeron ®s mtsai, 1996). 

A PCV-khez hasonl·an a PPV-k is igen jelentŖs, az RNS-v²rusokhoz hasonl· 

szubsztit¼ci·s/mut§ci·s r§t§val rendelkeznek (1. t§bl§zat) (Shackelton & Holmes, 2006; Norja 

®s mtsai, 2008). A legfrissebb adatok alapj§n ez az evol¼ci·s r§ta a PPV1 eset®ben jellemzŖen 

10-5/ nukleotidcsere/hely/®v nagys§grendŤ, amely gyorsnak sz§m²t a DNS-v²rusok kºr®ben, 
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ugyanakkor m®rs®keltebbnek tekinthetŖ az RNS-v²rusok §ltal§nos dinamik§j§hoz viszony²tva 

(Vereecke ®s mtsai, 2022). Emellett az 1980-as ®vek ·ta sz®leskºrŤen haszn§lt PPV-vakcin§k 

val·sz²nŤleg csºkkentett®k a v²rus genetikai diverzit§s§t ®s t¼ls¼lyba ker¿ltek olyan tºrzsek, 

amelyek kapszidj§nak fel®p²t®se elt®r azokt·l a tºrzsek®tŖl, amelyek ellen a vakcin§kat 

eredetileg kifejlesztett®k. EbbŖl kifoly·lag az ¼n. klasszikus Kresse ®s NADL-2 tºrzsek mellett 

sz®leskºrŤen elterjedt a PPV1-27a elnevez®sŤ, igen virulens genot²pus (Streck ®s mtsai 2013; 

Streck ®s mtsai, 2015). N®metorsz§gi mint§kb·l izol§lt PPV1-27a, PPV1-143a virulens 

tºrzsek, illetve k®t vakcinav²rus (PPV1-NADL-2 ®s PPV1-IDT) vizsg§lata sor§n a szerzŖk arra 

a kºvetkeztet®sre jutottak, hogy a PPV1-27a genot²pus¼ tºrzsek befoly§solhatj§k a PPV1 

elleni hat§sos vakcin§ci·t (Zeeuw ®s mtsai, 2007). Azonban elŖzetes szerol·giai vizsg§latok 

eredm®nyei azt mutatt§k, hogy az ¼n. Kresse-szerŤ K22 tºrzs alap¼ vakcin§val oltott sert®sek 

sav·i hasonl· m®rt®kben neutraiz§lt§k a 27a tºrzset, mint a tºbbi ismert PPV1-et (K22, 

Kresse, NADL-2), ami megk®rdŖjelezi a v²rustºrzs egyedi szerol·giai tulajdons§gait (M®sz§ros 

®s mtsai, 2022).  

Az elm¼lt ®vekben tºbb k²s®rletet tettek a PPV1 klasszifik§ci· egys®ges²t®s®re, 

amelyek a r®szleges VP1/VP2 vagy az NS1 szekvenci§k alapj§n 2ï7 genetikailag elk¿lºn¿lŖ 

kl§dot §llap²tottak meg (Zimmermann ®s mtsai, 2006; Cadar ®s mtsai, 2012; Ren ®s mtsai, 

2013; Streck ®s mtsai, 2015; Oh ®s mtsai, 2017). Egy 2022-ben megjelent kºzlem®nyben a 

szerzŖk egy ¼j, egys®ges klasszifik§ci·t javasoltak, amely a teljes VP1 szekvencia alapj§n 

PPV1a-t·l PPV1d-ig n®gy genot²pusba sorolja a PPV1 szekvenci§kat (Vereecke ®s mtsai, 

2022).  

Az ¼jonnan le²rt PPV2ïPPV7 is hasonl·an magas, 10-5 ®s 10-4/nukleotidcsere/hely/®v 

kºzºtti szubsztit¼ci·s r§t§val rendelkeznek (Cadar, LŖrincz, ®s mtsai, 2013; H.-C. Chung ®s 

mtsai, 2020), amelyek kºz¿l kiemelkedŖen magas a PPV7 evol¼ci·s r§t§ja: 2,19 Ĭ 10-

3/nukleotidcsere/hely/®v a VP ®s 8,01x10-4/nukleotidcsere/hely/®v az NS g®nen (H.-C. Chung 

®s mtsai, 2020; D. Wang ®s mtsai, 2020) (1. t§bl§zat). Ezeknek az ¼j v²rusoknak a filogenetikai 

elemz®seit illetŖen fontos megjegyezni, hogy az el®rhetŖ szekvenci§k sz§m§t·l ®s eredet®tŖl 

f¿ggŖen k¿lºnbºzŖ klasszifik§ci·kat javasoltak a kutat·k. Mindegyik PPV eset®ben a 

k¿lºnbºzŖ fºldrajzi eredetŤ szekvenci§k nºvekvŖ sz§ma elengedhetetlen egy egys®ges 

besorol§si rendszer kidolgoz§s§hoz. Az eddig megjelent tanulm§nyok a VP ®s/vagy NS1 

szekvenci§k alapj§n 2ï4 genetikailag elk¿lºn¿lŖ kl§dot ²rtak le, amelyek tºbb®-kev®sbe 

t¿krºzt®k az egyes v²rusok fºldrajzi eloszl§s§t (Cadar, Cs§gola, ®s mtsai, 2013; J. Sun ®s 

mtsai, 2015; Cui, Fan, ®s mtsai, 2017; Vargas-Bermudez ®s mtsai, 2021; Lagan Tregaskis ®s 

mtsai, 2021; S.-C. Kim ®s mtsai, 2022; Komina ®s mtsai, 2024). Kiv®telt k®peznek a PPV5 ®s 

PPV8 v²rusok, mivel az elŖbbi eset®n m®g nem tudtak filogenetikai csoportokat elk¿lºn²teni az 
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el®rhetŖ szekvenci§k vizsg§lata sor§n (S.-C. Kim ®s mtsai, 2022), a leg¼jabban le²rt PPV-bŖl 

pedig egyelŖre igen kev®s szekvencia el®rhetŖ a GenBank-ban.  

5.3 Epidemiol·gia ®s terjed®s 

5.3.1 A sert®scircov²rusok elterjedts®ge 

A sert®scirco- ®s parvov²rusok vil§gszerte elterjedtek a sert®spopul§ci·kban ®s 

legtºbbj¿k feltehetŖleg hossz¼ ideje kering h§zi sert®sekben. Retrospekt²v tanulm§nyok 

sz§mos v²rust m§r az elsŖ le²r§sukat megelŖzŖen kimutattak. Archiv§lt, formalin-fix§lt 

paraffinba §gyazott (FFPE) szºvetmint§k vizsg§lata sor§n bizony²t®kot tal§ltak PCV2-

fertŖz®sekre m§r 1962-bŖl, m²g PCV2-vel ºsszef¿ggŖ elv§ltoz§sokat  1985-bŖl sz§rmaz· 

szºvetekben is megfigyeltek (Jacobsen ®s mtsai, 2009). Egy braz²liai kutat·csoport eg®szen 

1967-ig visszamenŖleg sikeresen kimutatta archiv§lt szºvetmint§kban a PCV3 DNS-t 

(Rodrigues ®s mtsai, 2020), Eur·p§b§n bel¿l pedig Sv®dorsz§gban 1993-b·l sz§rmaz·, illetve 

Spanyolorsz§gban 1996-b·l sz§rmaz· sert®sszºvetmint§kban azonos²tott§k a v²rust 

(Klaumann ®s mtsai, 2018; Ye ®s mtsai, 2018).  

Apatog®n v²rus l®v®n igen kev®s kutat§st folytattak a PCV1 glob§lis elterjedts®g®nek 

a f®lm®r®se ®rdek®ben, de szerol·giai vizsg§latok azt mutatj§k, hogy a PCV1 elleni antitestek 

nagy ar§nyban fordulnak elŖ a sert®s§llom§nyokban (Cao ®s mtsai, 2018; J. A. Ellis ®s mtsai, 

2000; Puvanendiran ®s mtsai, 2011). Haz§nkban a PCV1 jelenl®t®t Cs§gola ®s mtsai ²rt§k le 

vaddiszn·mint§k vizsg§lata sor§n (Cs§gola ®s mtsai, 2008).  

A PCV2 ®s PCV3 igen elterjedt v²rusok, elŖfordul§sukat az ºsszes fŖ sert®stermelŖ 

ter¿leten le²rt§k m§r, bele®rtve Amerik§t (Phan ®s mtsai, 2016; R. Palinski ®s mtsai, 2017; 

Tochetto ®s mtsai, 2018; Serena ®s mtsai, 2021), Eur·p§t (Allan ®s mtsai, 1998; Faccini ®s 

mtsai, 2017; Franzo, Legnardi, Hjulsager, ®s mtsai, 2018; Stadejek ®s mtsai, 2017; WoŦniak 

®s mtsai, 2020) ®s Ćzsi§t (S.-C. Kim ®s mtsai, 2018; Visuthsak ®s mtsai, 2021; Wen ®s mtsai, 

2018; Xu ®s mtsai, 2021). A PCV2 ®s a PCV3 jelenl®t®t megerŖs²tett®k Afrik§ban (Changôa ®s 

mtsai, 2023; Luka ®s mtsai, 2022; Tegegne ®s mtsai, 2022), tov§bb§ a PCV2-t Ausztr§li§ban 

(Muhling ®s mtsai, 2006) ®s Đj-Z®landon (Garkavenko ®s mtsai, 2005) is le²rt§k. A PCV4 

jelenl®t®t pedig eleinte csak Ćzsi§n bel¿l K²n§ban (H. Zhang ®s mtsai, 2020), D®l-Kore§ban 

(Nguyen ®s mtsai, 2021), Thaifºldºn (Sirisereewan ®s mtsai, 2023) ®s Malajzi§ban (Tan ®s 

mtsai, 2023) azonos²tott§k. Eur·p§ban elŖszºr egy Spanyolorsz§gban v®gzett retrospekt²v 

vizsg§lat sor§n detekt§ltak 2023-ban (Holgado-Mart²n ®s mtsai, 2023), majd nemr®giben az 

USA-ban klinikai mint§k vizsg§lata sor§n in situ hibridiz§ci·s m·dszerekkel is sikeresen 

kimutatt§k a v²rusgenomot, kimagasl· gyakoris§ggal a lymphoid szºvetekben (Kroeger ®s 

mtsai, 2024).  
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A PCV2-t Magyarorosz§gon elŖszºr a Debreceni Ćllateg®szs®g¿gyi Int®zet 

munkat§rsai ²rt§k le 2000-ben egy PCV2-SD (akkori nev®n v§laszt§s ut§ni sorvad§s, 

postweaning multisystemic wasting syndrome, PMWS) t¿neteit mutat· sert®s§llom§nyban 

(Kiss ®s mtsai, 2000). Eleinte n®h§ny h·napig csak Hajd¼-Bihar v§rmegy®bŖl jelentettek 

PCV2-SD-eseteket Magyarorsz§gon, de a vakcin§z§s elŖtti idŖszakban a v²rus gyorsan 

sz®tterjedt az eg®sz orsz§gban ®s a 2001-es ®v v®g®re m§r nem tal§ltak olyan sert®stelepet, 

ahol a vizsg§latok negat²v eredm®nyt adtak volna (D§n ®s mtsai, 2003). A PCV3-at pedig Deim 

®s munkat§rsai azonos²tott§k haz§nkban egy reprodukci·s rendelleness®gekkel k¿zdŖ 

sert®stelep vizsg§lata sor§n (Deim ®s mtsai, 2019).  

5.3.2 A sert®sparvov²rusok elterjedts®ge 

Az elsŖ ismert sert®sparvov²rust, a PPV1-et elŖszºr 1964-ben N®metorsz§gban ²rt§k 

le, ahol a klasszikus sert®spestis izol§l§s§hoz haszn§lt sert®seredetŤ primer sejtteny®szetben 

olyan 22ï23 nm §tm®rŖjŤ kontamin§ns r®szecsk®ket tal§ltak, amelyek nagym®rt®kben 

hasonl²tottak a patk§nyparvov²rushoz (Mayr & Mahnel, 1964). N®h§ny ®vvel k®sŖbb le²rt§k a 

v²rus elŖfordul§s§t sert®sekben ®s az §ltala okozott fertŖz®st vet®l®ses esetekhez t§rs²tott§k 

(Cartwright ®s mtsai, 1969). A sert®scircov²rusokhoz hasonl·an vil§gszerte minden¿tt 

elŖfordul ®s igen elterjedt a sert®s§llom§nyokban. A v²rusfertŖz®shez kºthetŖ 

szaporod§sbiol·giai probl®m§k megelŖz®se ®rdek®ben a PPV1 okozta k·rk®pet sz®leskºrŤ 

vakcin§z§ssal kontroll§lj§k.  

A PPV2-t 2001-ben Mianmarban azonos²tott§k, Hepatitis E v²rus kutat§s§hoz haszn§lt 

v®rsav·mint§k vizsg§lata sor§n (Hijikata ®s mtsai, 2001). A PPV3 elsŖ le²r§sa 2008-ban, 

Hong-Kongban tºrt®nt, ahol a v²rust egyes marhaparvov²rusokkal egy¿tt azonos²tott§k ®s 

ekkor m®g sert®s hokovirus-k®nt hivatkoztak r§ (Lau ®s mtsai, 2008). A PPV4-et k®t ®v 

eltelt®vel, 2010-ben az USA-ban, PCV2-fertŖzºtt §llatok t¿dŖmint§iban azonos²tott§k (Cheung 

®s mtsai, 2010). A k®tezres ®vek eleje ·ta m§r minden kontinensen le²rt§k ezeknek a 

v²rusoknak a jelenl®t®t, ami glob§lis elterjedts®gre enged kºvetkeztetni: tºbb §zsiai orsz§gban, 

mint p®ld§ul D®l-Kore§ban (S.-C. Kim ®s mtsai, 2022), K²n§ban (J. Li ®s mtsai, 2021; J. Sun 

®s mtsai, 2015), Vietn§mban (Thuy ®s mtsai, 2021), ®s Thaifºldºn (Saekhow & Ikeda, 2015), 

tov§bb§ Amerik§n bel¿l az USA-ban ®s Mexik·ban (Garcia-Camacho ®s mtsai, 2020), illetve 

D®l-Afrik§ban (Afolabi ®s mtsai, 2019) is detekt§lt§k m§r a PPV2-t, PPV3-at ®s PPV4-et. 

Eur·p§ban eddig lengyelorsz§gi (Miğek ®s mtsai, 2019), n®metorsz§gi (Streck, Homeier, 

Foerster, Fischer, ®s mtsai, 2013), olaszorsz§gi (Faustini ®s mtsai, 2024), rom§niai, szerbiai 

(Cs§gola, LŖrincz, ®s mtsai, 2012) ®s nagy-britanniai (Lagan Tregaskis ®s mtsai, 2021) mint§k 

vizsg§lata sor§n azonos²tott§k ezeket a v²rusokat. Ennek a h§rom v²rusnak a jelenl®t®t 
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haz§nkban elŖszºr Cs§gola ®s munkat§rsai ²rt§k le 2012-ben (Cs§gola, LŖrincz, ®s mtsai, 

2012). 

A PPV5 elsŖ le²r§sa Amerik§ban tºrt®nt 2013-ban. A v²rusgenomot k¿lºnbºzŖ 

koroszt§ly¼, klinikai t¿neteket mutat· sert®sek t¿dŖ- ®s b®ls§rmint§iban detekt§lt§k egy PPV4-

prevalenciavizsg§lat sor§n (Xiao, Gim®nez-Lirola, ®s mtsai, 2013). A PPV6-ot 2014-ben, 

K²n§ban olyan vet®lt magzatok ®s malacok mint§ib·l mutatt§k ki, amelyekben m§s 

reprodukci·s zavarokat okoz· k·rokoz·t nem tal§ltak (Kang ®s mtsai, 2014). A PPV7-et 

elŖszºr 2016-ban Amerik§ban azonos²tott§k, eg®szs®ges felnŖtt §llatok v®gb®ltampon 

mint§inak metagenom-szekven§l§s§val (R. M. Palinski ®s mtsai, 2016). Mind a PPV5-ºt, a 

PPV6-ot ®s a PPV7-et is kimutatt§k m§r olyan §zsiai orsz§gokban mint K²na (Qin ®s mtsai, 

2018; Xing ®s mtsai, 2018; J. Li ®s mtsai, 2021) vagy D®l-Korea (H.-C. Chung ®s mtsai, 2020; 

S.-C. Kim ®s mtsai, 2022), emellett az USA-ban (Xiao, Gim®nez-Lirola, ®s mtsai, 2013; 

Opriessnig, Xiao, Gerber, & Halbur, 2014; Schirtzinger ®s mtsai, 2015; R. M. Palinski ®s mtsai, 

2016), Kolumbi§ban (Vargas-Bermudez ®s mtsai, 2024) ®s az eur·pai orsz§gok kºz¿l 

Lengyelorsz§gban (Miğek ®s mtsai, 2019, 2020) ®s Olaszorsz§gban (Faustini ®s mtsai, 2024) 

is azonos²tott§k m§r a v²rusok jelenl®t®t. A PPV5-ºt ®s PPV6-ot Mexik·ban is le²rt§k (Garcia-

Camacho ®s mtsai, 2020), a PPV6-ot tov§bb§ spanyolorsz§gi (Franzo, Kekarainen, ®s mtsai, 

2019) ®s oroszorsz§gi (Komina ®s mtsai, 2024) mint§k vizsg§lata sor§n is sikeresen 

kimutatt§k. A leg¼jabb PPV-t, a PPV8-at 2022-ben azonos²tott§k k²nai kutat·k, nagy 

§teresztŖk®pess®gŤ szekven§l§si m·dszerrel PRRSV-pozit²v (porcine reproductive and 

respiratory syndrome virus, sert®sek reprodukci·s zavarokkal ®s l®gzŖszervi t¿netekkel j§r· 

szindr·m§j§nak v²rusa) mint§k vizsg§lata sor§n (Y. Guo ®s mtsai, 2022). Egy frissen megjelent 

kºzlem®nyben pedig Kolumbi§ban is le²rt§k a v²rus jelenl®t®t l®gzŖszervi megbeteged®sben 

szenvedŖ §llatok t¿dŖmint§iban (Vargas-Bermudez & Jaime, 2024).  

Retrospekt²v vizsg§latok, illetve v²rusevol¼ci·s elemz®sek azt mutatj§k, hogy a PPV-k 

m§r j·val az elsŖ detekt§l§suk elŖtt jelen voltak a sert®s§llom§nyokban. A PPV1 megjelen®se 

tºbb mint 150 ®vvel ezelŖttre, 1855-re tehetŖ (Vereecke ®s mtsai, 2022), m²g a tºbbi PPV 

megjelen®si idŖpontjai a kºvetkezŖk: a PPV2 az 1920-as ®vekben, a PPV3 az 1930-as 

®vekben, a PPV4 az 1980-as ®vekben (Cadar, LŖrincz, ®s mtsai, 2013) ®s a PPV7 2004 kºr¿l 

(D. Wang ®s mtsai, 2020). A PPV5 ®s PPV8 eset®ben m®g nem v®geztek ehhez hasonl· 

v²rusevol¼ci·s elemz®seket, ²gy ezekrŖl a v²rusokr·l nincsenek hasonl· inform§ci·ink. 

5.4 A PCV-k ®s PPV-k k·rokoz· k®pess®ge 

5.4.1 Sert®scircov²rusokhoz kºthetŖ k·rk®pek 

A sert®scircov²rusokr·l §ltal§noss§gban elmondhat·, hogy viszonylag kºnnyen 

izol§lhat·ak fertŖzºtt szºvetekbŖl, ®s §ltal§ban sikeresen szapor²that·ak h§meredetŤ 
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sejtvonalakon, bele®rtve a PK-15 ®s SK sert®svese ®s az ST sert®shere sejtvonalakat (Tischer 

®s mtsai, 1982, 1986). A PCV-k szaporod§sa sejtteny®szeten a sejtciklust·l f¿gg, akt²van 

oszt·d· sejtekre van sz¿ks®g¿k (Tischer ®s mtsai, 1986). A sejtkult¼r§ban szapor²tott v²rust 

haszn§lt§k PCV1-inokulum elŖ§ll²t§s§ra ®s sert®sek k²s®rleti fertŖz®s®re (Tischer ®s mtsai, 

1986; Allan ®s mtsai, 1995). Ćltal§noss§gban elmondhat·, hogy a PCV1-fertŖz®s nem okoz 

klinikai t¿neteket, illetve makroszkopikus ®s mikroszkopikus elv§ltoz§sokat sert®sekben. A 

v²rust apatog®nnek tartj§k, (Tischer ®s mtsai, 1986) b§r egy mesters®ges fertŖz®ses k²s®rlet 

sor§n azt tal§lt§k, hogy szerepe lehet magzatk§ros²t· hat§sok kialak²t§s§ban (Saha ®s mtsai, 

2011). Tov§bb§, a kilencvenes ®vekben indirekt immunfluoreszcens vizsg§lattal igazolt§k a 

PCV1 antig®nj®nek jelenl®t®t PCV1-gyel k²s®rletileg fertŖzºtt, ¼jsz¿lºtt malacok l®p-, 

csecsemŖmirigy- ®s t¿dŖmint§iban (Allan ®s mtsai, 1995). 

A PCV2-nek sz§mottevŖ gazdas§gi k§rt®tele van, ®s ennek kºvetkezt®ben jelentŖs®ge 

kimagasl· a sert®sv²rusok kºz¿l. A PCV2-fertŖz®ssel ºsszef¿gg®sbe hozhat· k·rk®peket 

ºsszefoglal· n®ven PCVD-nek nevezz¿k. Ezek kºz¿l az egyik legjelentŖsebb a PCV2 okozta 

sziszt®m§s megbeteged®s (PCV2-SD), amelyet kor§bban v§lasztott malacok v§laszt§s ut§ni 

sorvad§s§nak (PMWS) neveztek ®s elŖszºr a 90-es ®vek elej®n, Kanad§ban azonos²tott§k. 

ElsŖsorban 2ï4 h·napos §llatokban jelentkezik, az §llom§ny sz®tnºv®s®t, megnºvekedett 

elhull§si ar§nyt, l®gzŖszervi t¿neteket, k·ros lesov§nyod§st, legyeng¿l®st, s§rgas§got, 

hasmen®st okozhat (Ellis 2014). Az elsŖ PMWS esetek le²r§sa ut§n, a v²rusfertŖzºtt lymphoid 

szºvetekben jelentŖs mennyis®gŤ circov²rus-antig®nt siker¿lt azonos²tani PCV1 (akkoriban 

PCV) elleni poliklon§lis antitestek seg²ts®g®vel. Nemsokkal ezut§n a v²rus izol§l§s§ra is sor 

ker¿lt, amelynek szekvenciameghat§roz§sa sor§n jelentŖs elt®r®st figyeltek meg az eddig 

ismert PCV1-hez k®pest (Allan, Mc Neilly, ®s mtsai, 1999). A PCV2 k·rokoz·k®pess®g®t 

ezut§n hagyom§nyos v²rusizol§ci·s m·dszerekkel, tov§bb§ PCV2-SD-ben szenvedŖ sert®sek 

fertŖzºtt szºveteibŖl sz§rmaz· inokulummal v®gzett fertŖz®ses k²s®rletekkel, k·rszºvettani 

vizsg§latokkal, valamint immunhisztok®miai ®s in situ hibridiz§ci·s m·dszerek alkalmaz§s§val 

igazolt§k (Allan ®s mtsai, 1998; J. Ellis ®s mtsai, 1998; Kiupel ®s mtsai, 1998; Morozov ®s 

mtsai, 1998). A PCV2-vel fertŖzºtt ®s megbetegedett §llatok lymphoid szºveteiben lymphocyta 

depl®ci·val, ill. a macrophagok prolifer§ci·j§val k²s®rt, ¼n. granulomatosus gyullad§ssal j§r· 

elv§ltoz§sokat tapasztaltak, amely s¼lyos immunszuppresszi· mellett v®gsŖ soron az §llatok 

elhull§s§t is okozhatja (Rodr²guez-Arrioja ®s mtsai, 2002; Feh®r ®s mtsai, 2023). 

A PCV2-fertŖz®shez kºthetŖ klinikai t¿netek ®s patol·giai elv§ltoz§sok kºre 1991 ·ta 

jelentŖsen kibŖv¿lt. A PCV2-SD mellett a m§sik jelentŖs k·rk®p a PCV2 okozta reprodukci·s 

megbeteged®s (PCV2-RD), amely k®sŖi vet®l®shez, koraell®shez, magzati mumifik§ci·hoz 

tov§bb§ visszaivarz§shoz vezethet (West ®s mtsai, 1999; Madson ®s mtsai, 2009). A legtºbb 

teny®sz§llom§ny nem szenved a klinikai betegs®gtŖl, mivel a felnŖtt §llatok kºr®ben a PCV2 
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elleni szeroprevalencia §ltal§ban igen magas. A PCV2-RD fŖleg az ¼jonnan telep²tett ®s 

szeronegat²v sert®s§llom§nyokban okozhat szaporod§sbiol·giai probl®m§kat (Pensaert ®s 

mtsai, 2004). A korasz¿lºtt, illetve vet®lt magzatokban gyakorta sz²vmegnagyobbod§s ®s 

kºtŖszºvetes ®s/vagy necrotiz§l· myocarditis figyelhetŖ meg (West ®s mtsai, 1999).  

A sert®s dermatitis ®s nephropathia szindr·ma (porcine dermatitis and nephropathy 

syndrome, PDNS) kialakul§s§ban szint®n szerepe lehet a PCV2-nek, mivel a fertŖzºtt 

szervezet §ltal termelt ellenanyagok ®s a v²rusantig®n kºzºtti kºlcsºnhat§s immunkomplexek 

k®pzŖd®s®hez vezethet, amelyek elsŖsorban a bŖrkapill§risok ®s a veseglomerulusok fal§ban 

k®pesek lerak·dni (Wellenberg ®s mtsai, 2004). Ez az ¼n. III-as t²pus¼ t¼l®rz®kenys®gi 

immunreakci· necrotiz§l· vasculitist ®s kºvetkezm®nyes pontszerŤ v®rz®sek megjelen®s®t 

okozza, tov§bb§ jellemzŖ lehet a ves®k megnagyobbod§sa, fak· megjelen®se (Krakowka ®s 

mtsai, 2008).  

A PCV2 §ltal okozott t¿dŖbetegs®g (PCV2-LD) fŖ klinikai t¿netei ®s elv§ltoz§sai a 

l®gz®si neh®zs®g ®s a hºrgŖ-, valamit t¿dŖgyullad§s (J. Kim ®s mtsai, 2003). PCV2 enter§lis 

betegs®g (PCV2-ED) eset®ben pedig hasmen®s ®s b®lgyullad§s figyelhetŖ meg (J. Kim ®s 

mtsai, 2004). Nemr®giben javasolt§k, hogy mindk®t k·rk®p k®pezze a PCV2-SD r®sz®t, mivel 

nem mutattak jelentŖs elt®r®seket a klinikai t¿netek, illetve a makroszk·pos ®s mikroszk·pos 

elv§ltoz§sok ter®n a PCV2-SD diagnosztikai krit®riumait·l (Tic· ®s mtsai, 2013; Bar· ®s mtsai, 

2015). 

A PCV2-fertŖz®s szubklinikai form§ban is gyakran elŖfordul (PCV2-SI), ezesetben a 

jellegzetes klinikai t¿netek hi§nyoznak, de az §tlagos napi testtºmeg-gyarapod§s (average 

daily gain, ADG) csºkkenhet, ami v®geredm®ny®ben a termel®si mutat·kra lesz negat²v 

hat§ssal (Kurmann ®s mtsai, 2011). A fertŖz®s m®g szubklinikai form§ban is 

immunszuppressz²v lehet, amelynek hat§s§ra a fertŖzºtt §llatok fog®konyabb§ v§lhatnak m§s 

k·rokoz·kkal szemben. A vakcin§z§s PCV2-SI eset®ben is indokolt, mivel bizony²tottan jav²tja 

a termel®si param®tereket az adott §llom§nyokban (Horlen ®s mtsai, 2008). 

A PCV2 sejttropizmus§t vizsg§lva meg§llap²tott§k, hogy a v²rusnak korf¿ggŖ 

tropizmusa van a c®lsejtekre (Nauwynck ®s mtsai, 2012). Magzatokban a PCV2 a 

sz²vizomsejteket, a m§jsejteket ®s a monocyta-eredetŤ sejteket c®lozza meg (Sanchez ®s 

mtsai, 2003). A sz²vizomsejtek tºmeges fertŖz®se §ltal§ban a magzatok hal§l§hoz vezet a 

vemhess®g k¿lºnbºzŖ szakaszaiban, ®s att·l f¿ggŖen, hogy a fertŖz®s mikor tºrt®nt, 

mumifik§l·dott magzatok vagy ®letk®ptelen malacok jºnnek vil§gra (Pensaert ®s mtsai, 2004). 

Az ell®s ut§n a PCV2 tropizmusa §tv§lt a lymphoblastokra ®s a macrophagokra, a 

v²rusantig®nt pedig gyakran a nyirokszºvetekben vagy egy®b, a gyullad§sos sejtek §ltal 

beszŤrt ter¿leteken lehet kimutatni (Sanchez ®s mtsai, 2003). In vitro tanulm§nyok, amelyek a 
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perif®ri§s v®r mononuclearis sejtjeit ®s a k¿lºnbºzŖ idŖpontokban PCV2-vel fertŖzºtt sert®sek 

szºveteit haszn§lt§k, tov§bb erŖs²tett®k azt a feltev®st, hogy a B-lymphocyt§k fontos 

c®lpopul§ci·t jelentenek a PCV2 replik§ci·j§ban (Yu ®s mtsai, 2007). 

A PCV3-at 2016-ban az Egyes¿lt Ćllamokban, ¼jgener§ci·s 

szekvenciameghat§roz§sos m·dszerek seg²ts®g®vel azonos²tott§k PDNS-ben elhullott 

§llatokban, tov§bb§ vet®lt malacok gyullad§sos elv§ltoz§sokkal terhelt sz²vizom- ®s egy®b 

szervmint§iban (Phan ®s mtsai, 2016). A v²rus felfedez®s®t kºvetŖen vil§gszerte sz§mos 

orsz§gban meg§llap²tott§k a jelenl®t®t (Stadejek ®s mtsai, 2017; Wen ®s mtsai, 2018; Franzo, 

Legnardi, Hjulsager, ®s mtsai, 2018; Yuzhakov ®s mtsai, 2018), §m k·rtani jelentŖs®ge m®g 

nem teljesen tiszt§zott. A PCV3-fertŖz®snek szerepe lehet l®gzŖ- ®s em®sztŖszervi 

betegs®gek (Qi ®s mtsai, 2019; Zhai ®s mtsai, 2017), reszketŖk·r (congenital tremors, CT) (G. 

H. Chen ®s mtsai, 2017) tov§bb§ a f¿l deform§ci·j§val j§r· ®s sorvad§sos megbeteged®sek 

kialakul§s§ban (Alomar ®s mtsai, 2021; Molossi ®s mtsai, 2022). A leggyakrabban le²rt 

k·rk®pek a szaporod§sbiol·giai zavarok (Faccini ®s mtsai, 2017; Arruda ®s mtsai, 2019; Deim 

®s mtsai, 2019; Molossi ®s mtsai, 2022) ®s a sokszervi gyullad§s (Phan ®s mtsai, 2016; Arruda 

®s mtsai, 2019; Alomar ®s mtsai, 2021; Molossi ®s mtsai, 2022), de szubklinikai form§ban is 

gyakorta elŖfordul (Zhai ®s mtsai, 2017; S. Chen ®s mtsai, 2021). Az elsŖ le²r§s ut§n n®h§ny 

®vvel a PCV3-at sikeresen izol§lt§k sejtkult¼r§ban ®s szapor²tott§k PK-15 sejtvonalon. Egy 

2020-ban megjelent kºzlem®ny®ben a szerzŖk PCV3-izol§tummal mesters®gesen 

megfertŖztek ®s immunstimul§nssal kezeltek nyolc 6 hetes CD/CD (cesarean-derived, 

colostrum-deprived, cs§sz§rmetsz®ssel sz¿letett, kolosztrumot nem kapott) §llatot, amelynek 

eredm®nyek®pp n®gyben siker¿lt kimutatni a myocarditisszel ®s perivasculitisszel 

jellemezhetŖ sokszervi gyullad§st (Mora-D²az ®s mtsai, 2020). Egy m§sik PCV3 k²s®rleti 

fertŖz®s sor§n 4 ®s 8 hetes malacokat fertŖztek PCV3-izol§tummal. A fertŖz®s ut§ni 8. napon 

egyes malacokban ®tv§gytalans§got, l§zat, hasmen®st ®s l®gz®si neh®zs®get tapasztaltak, 

de n®h§ny §llat eset®ben PDNS-szerŤ elv§ltoz§sokat figyeltek meg, amit hirtelen elhull§s 

kºvetett (Jiang ®s mtsai, 2019). A PCV3-antig®nt minden szervben kimutatt§k 

immunhisztok®miai m·dszerrel ®s a t¿dŖben, sz²vben, nyirokcsom·kban, m§jban, ves®kben 

®s a v®konyb®lben makroszkopikus ®s mikroszkopikus elv§ltoz§sokat ®szleltek (Jiang ®s 

mtsai, 2019). Tov§bbi tanulm§nyok in situ hibridiz§ci·s m·dszerekkel igen magas PCV3-

szintet tapasztaltak vet®lt magzatok mint§iban, valamint PDNS, t¿dŖgyullad§s, periarteritis, 

myocarditis vagy encephalitis eseteiben (Phan ®s mtsai, 2016; Arruda ®s mtsai, 2019; Saporiti, 

Valls, ®s mtsai, 2021; Vargas-Berm¼dez ®s mtsai, 2021; Alomar ®s mtsai, 2021; Molossi ®s 

mtsai, 2022). A PCV3-fertŖz®shez kºthetŖ viszonylag szerte§gaz· k·rk®pek ok§n a 

kºzelm¼ltban a PCV3-mal ºsszef¿ggŖ betegs®gek diagn·zis§nak egys®ges²t®s®re tettek 

k²s®rletet, amely sor§n az anya§llatokra ®s magzatokra jellemzŖ szaporod§sbiol·giai 
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zavarokat (PCV3-RD), ®s a v§laszt§skor¼ malacokra jellemzŖ sziszt®m§s megbeteged®st 

(PCV3-SD) k¿lºn²tett®k el (Saporiti, Franzo, ®s mtsai, 2021). Fontos megeml²teni, hogy a 

PCV2-hºz hasonl·an a sert®s§llom§nyokban a PCV3 is igen gyakran szubklinikai fertŖz®s 

form§j§ban van jelen (Kroeger ®s mtsai, 2022).  

A PCV4-fertŖz®s k·rtani jelentŖs®ge m®g nem ismert, de k¿lºnbºzŖ klinikai t¿neteket 

mutat· §llatok mint§iban azonos²tott§k m§r a v²rus ºrºk²tŖanyag§t. Ilyenek p®ld§ul a PCV2-

SD, a PDNS, tov§bb§ l®gzŖszervi, em®sztŖrendszeri ®s idegrendrendszeri t¿netek, de 

eg®szs®ges malacokban is gyakorta kimutatt§k (H. Zhang ®s mtsai, 2020; Tian ®s mtsai, 2021; 

Hou ®s mtsai, 2022; Holgado-Mart²n ®s mtsai, 2023; Kroeger ®s mtsai, 2024). 

5.4.2 Sert®sparvov²rusokhoz kºthetŖ k·rk®pek 

A PPV1 a fertŖzŖ eredetŤ szaporod§sbiol·giai zavarok egyik leggyakoribb okoz·ja 

vil§gszerte. A PPV1-fertŖz®s vemhes §llatok eset®ben korai ell®st, halvasz¿let®st, 

mumifik§ci·t, magzati elhal§loz§st ®s meddŖs®get okozhat (stillbirth, mummification, 

embryonic death, infertility, SMEDI-t¿netegy¿ttes). A v²rusreplik§ci· elsŖdleges helysz²nei a 

lymphoid szºvetek, ahonnan viraemia ¼tj§n sziszt®m§san terjed sz®t a szervezetben. A 

magzatok vertik§lis ¼ton fertŖzŖdhetnek meg a v²russal, amely feltehetŖleg anyai 

macrophagok kºzvet²t®s®vel k®pes §tjutni a m®hlep®nyen (M®sz§ros, Olasz, ®s mtsai, 2017). 

A fejlŖdŖ magzati szºvetekre jellemzŖ nagy mitotikus aktivit§s elŖseg²ti a v²rus gyors 

replik§ci·j§t. A v²rust sz§mos szºvetben ®s szervben ki lehet mutatni, ami arra utal, hogy nincs 

specifikus szºvettropizmusa (Wilhelm ®s mtsai, 2005).  

A fertŖz®s kimenetel®ben meghat§roz·, hogy a vemhess®g sor§n pontosan mikor 

tºrt®nik a fertŖzŖd®s. Amennyiben a vemhess®g 35. napja elŖtt tºrt®nik a koc§k, kocas¿ldŖk 

fertŖz®se az a magzatok felsz²v·d§s§t okozhatja, mivel ekkor m®g nem indult meg a magzati 

csontosod§s. A vemhess®g 35. ®s 70. napja kºzºtti idŖszakban a magzatok elhal§sa 

mumifik§ci·t ®s a PPV1-fertŖz®sre igen jellemzŖ, ¼n. magzatsorok (k¿lºnbºzŖ fejlŖd®si 

§llapot¼ ®s elhalt magzatok sorozata, amelyet a magzatok fertŖzŖd®s®nek ideje ®s az embri·k 

m®hen bel¿li poz²ci·ja is befoly§solhat) kialakul§s§t okozhatja (Johnson ®s mtsai, 1976). A 

vemhess®g 70. napja ut§ni fertŖz®st a magzatok m§r tºbbnyire §tv®szelik, mivel 

immunrendszer¿k m§r kellŖen fejlett ahhoz, hogy k®pesek legyenek megfelelŖen v®dekezni 

®s ellenanyagot termelni a PPV1-gyel szemben (Joo & Johnson, 1977).  

Az ¼jonnan le²rt PPV-k kºz¿l eddig egyed¿l a PPV2-t tartj§k potenci§lisan k·rokoz· 

v²rusnak. A PPV2 gyakori elŖfordul§sa l®gzŖszervi betegs®gekben szenvedŖ sert®sek 

kºr®ben arra enged kºvetkeztetni, hogy a fertŖzºtt §llatok eset®ben szerepet j§tszhat a 

sert®sek l®gzŖszervi betegs®g komplex®nek (porcine respiratory disease complex, PRDC) 

kialakul§s§ban (Nelsen ®s mtsai, 2021). Mind a v²rus DNS-t (Xiao, Gerber, ®s mtsai, 2013), 
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mind az anti-PPV2 ellenanyag magas szintj®t (Cs§gola ®s mtsai, 2016) sikeresen kimutatt§k 

l®gzŖszervi megbeteged®ssel k¿zdŖ §llatok mint§iban. T¿dŖmint§k vizsg§lata sor§n a v²rus 

genomj§t elsŖdlegesen alveolaris macrophagokban ®s lymphocyt§kban mutatt§k ki (Novosel 

®s mtsai, 2018; Nelsen ®s mtsai, 2021). A PPV2-pozit²v t¿dŖk eset®ben interstitialis 

t¿dŖgyullad§st ®s t¿dŖºd®m§t is azonos²tottak (Lagan Tregaskis ®s mtsai, 2021). 

A PPV3ïPPV8 eset®n m®g nem jelentek meg olyan bizony²t· erejŤ adatok, amelyek 

konkr®t ºsszef¿gg®seket mutatnak az egyes v²rusok jelenl®te ®s a k¿lºnbºzŖ klinikai t¿netek, 

vagy elv§ltoz§sok kialakul§sa kºzºtt. A legtºbb esetben a t¿neteket mutat· §llatok mint§ib·l a 

v²rusgenom kimutat§sa alapj§n kºvetkeztetnek a v²rusok patogenit§s§ra, k·rokoz· 

k®pess®g®re. A PPV2-hºz hasonl·an a PPV3 (Xiao ®s mtsai, 2012) ®s PPV6 (Qin ®s mtsai, 

2018) genomj§t is nagy mennyis®gben kimutatt§k m§r l®gzŖszervi megbeteged®sekkel k¿zdŖ 

sert®sek t¿dŖmint§ib·l. Az eg®szs®ges §llatok sz®rummint§ival ºsszehasonl²tva, a PPV2, 

PPV3 ®s PPV6 gyakori elŖfordul§s§t ²rt§k le a PRDC-s esetekben (Qin ®s mtsai, 2018). A 

PPV3 jelentŖs®g®t tov§bb nºveli, hogy genetikailag kºzel §ll a hum§n parvov²rus 4-hez is, 

emiatt pedig felmer¿lhet a zoon·zis lehetŖs®ge is (Lau ®s mtsai, 2008). A PPV3 mellett a 

PPV4-et is azonos²tott§k ºd®m§s t¿dŖszºvetben (Lagan Tregaskis ®s mtsai, 2021), tov§bb§ 

a PPV5-ºt, a PPV7-et ®s a PPV8-at is kimutatt§k m§r t¿dŖmint§kban (Qin ®s mtsai, 2018; Ouh 

®s mtsai, 2018; Y. Guo ®s mtsai, 2022), de ezeket a v²rusokat m®g nem hozt§k ºsszef¿gg®sbe 

a PRDC kialakul§s§val.  

Az ¼j PPV-k szerepet j§tszhatnak m®g szaporod§sbiol·giai rendelleness®gek 

kialakul§s§ban is. Vet®lt magzatok sz²vizommint§iban kimagasl· gyakoris§ggal mutattak ki 

PPV4, PPV6 ®s PPV7 DNS-t (Garcia-Camacho ®s mtsai, 2020), tov§bb§ a PPV4 genomj§t 

reprodukci·s megbeteged®sben szenvedŖ koc§k ivarszerveiben ®s kanok ond·mint§iban is 

kimutatt§k (L. Huang ®s mtsai, 2010; Cs§gola, LŖrincz, ®s mtsai, 2012; Gava ®s mtsai, 2015). 

A PPV6-ot elsŖ detekt§l§sa sor§n igen nagy mennyis®gben azonos²tott§k vet®l®ses esetek 

egyed¿li k·rokoz·jak®nt (Ni ®s mtsai, 2014) ®s a PPV7-et is kimutatt§k m§r 

szaporod§sbiol·giai probl®m§kkal k¿zdŖ telepeken (Ouh ®s mtsai, 2018; Mai ®s mtsai, 2021). 

A PPV2ï8 szerepe teh§t a betegs®gek kialakul§s§ban m®g nem teljesen tiszt§zott, de az 

val·sz²nŤs²thetŖ, hogy immunszuppressz²v hat§suk kºvetkezt®ben a fertŖzºtt §llat jobban ki 

van t®ve a tºbbi fertŖzŖ §gensnek, ami arra is magyar§zatot adhat, mi®rt fordulnak elŖ gyakran 

tºbb v²russal egy¿ttesen. 

5.5 T§rsfertŖz®sek jelentŖs®ge 

A sert®s§llom§nyokban egyre gyakoribb§ v§lik az end®mi§san keringŖ ®s az ¼jonnan 

megjelenŖ v²rusok egy¿ttes fertŖz®se (Saade ®s mtsai, 2020; Lagan Tregaskis ®s mtsai, 2021; 

J. Li ®s mtsai, 2021; Faustini ®s mtsai, 2024). Ezeknek a t§rsfertŖz®seknek az egyes k·rk®pek, 
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klinikai t¿netek kialakul§s§ra gyakorolt hat§sa m®g mindig tiszt§zatlan. K®t vagy tºbb v²rus 

egy¿ttes jelenl®te a gazdaszervezetben v²rusinterferenci§hoz vezethet az egyik fertŖzŖ 

v²russal szemben, illetve a v²rusok replik§ci·j§nak vagy virulenci§j§nak nºveked®s®t 

okozhatja, ²gy s¼lyosb²tva a klinikai t¿neteket (Saade ®s mtsai, 2020). Amennyiben 

genetikailag kºzel §ll· v²rusokr·l van sz· rekombin§ci·s esem®nyek is bekºvetkezhetnek, 

amelyeket a PPV1 alacsony ®s magas virulenci§j¼ tºrzsei (Shackelton ®s mtsai, 2007), illetve 

PPV2, PPV3 ®s PPV7 eset®ben a h§zisert®seket ®s vaddiszn·kat megfertŖzŖ tºrzsek kºzºtt 

is le²rtak (Cadar, Cs§gola, ®s mtsai, 2013; Cadar, LŖrincz, ®s mtsai, 2013; J. Li ®s mtsai, 2021; 

G.-N. Park ®s mtsai, 2021).  

A k¿lºnbºzŖ PCV2-fertŖz®shez kºthetŖ k·rk®pek kialakul§s§ban igen nagy szerepe 

van a PCV2 m§s patog®nekkel val· egy¿ttes elŖfordul§s§nak (Opriessnig ®s mtsai, 2013). Ez 

azzal magyar§zhat·, hogy a PCV2 kºzvetlen¿l az immunrendszer sejtjeit c®lozza meg, 

immunszuppressz²vnek tekinthetŖ (Darwich ®s mtsai, 2004; Segal®s ®s mtsai, 2004; Meng, 

2013), ²gy az akt²v PCV2-fertŖz®s eset®n az §llatok fog®konyabbak egy®b k·rokoz·kkal 

szemben. Tºbbek kºzt a PPV1-gyel (Allan, Kennedy, ®s mtsai, 1999; Opriessnig ®s mtsai, 

2004), a PRRSV-vel (Harms ®s mtsai, 2001) vagy a Mycoplasma hyopneumoniae-val 

(Opriessnig, Thacker, ®s mtsai, 2004) tºrt®nŖ t§rsfertŖz®sek igazoltan fokozz§k a PCV2 

replik§ci·j§t ®s s¼lyosb²tj§k a PCV2 §ltal okozott elv§ltoz§sokat ®s klinikai t¿neteket. Halva 

sz¿letett magzatok sz²vizommint§inak vizsg§lata sor§n PPV1 ®s PCV2 egy¿ttes elŖfordul§sa 

eset®n s¼lyosabb elv§ltoz§sokat tal§ltak, mint csak az egyik v²russal tºrt®nt fertŖz®s sor§n 

(Pescador ®s mtsai, 2007; Sharma & Saikumar, 2010).  

A PRDC l®gzŖszervi t¿netekkel j§r· multifaktori§lis betegs®g, amelynek a 

kialakul§s§hoz jellemzŖen k¿lºnbºzŖ v²rusos ®s bakteri§lis patog®nek egy¿ttes fertŖz®se, 

interakci·ja sz¿ks®ges, illetve egyes esetekben parazit§k jelenl®te, valamint kºrnyezeti 

t®nyezŖk, stresszhat§sok is hozz§j§rulhatnak (Opriessnig ®s mtsai, 2011). A PRDC 

kialakul§s§hoz leggyakrabban hozz§j§rul·, elsŖdleges patog®nek kºz® tartozik a PCV2 

mellett a PRRSV, a sert®sinfluenza A v²rus (swine influenza A v²rus, swIAV), a 

sert®scoronav²rus (porcine coronavirus, PRCV) ®s a Mycoplasma hyopneumoniae, illetve az 

Actinobacillus pleuropneumoniae bakt®rium (Sarli ®s mtsai, 2021). A sert®scircov²rusok kºz¿l 

a PCV3-at (Kedkovid ®s mtsai, 2018; Savic ®s mtsai, 2020), illetve mindegyik ¼jonnan le²rt 

PPV-t is sikeresen kimutatt§k m§r PRDC-s §llatok mint§inak vizsg§lata sor§n.  

A PCV3-at is viszonylag nagy gyakoris§ggal detekt§lj§k m§s, gazdas§gilag jelentŖs 

sert®spatog®nekkel egy¿tt, mint p®ld§ul a PCV2 (WoŦniak, Miğek, BŃska, ®s mtsai, 2019; Y. 

Wang ®s mtsai, 2020), a PRRSV (Arruda ®s mtsai, 2019; L. Zheng ®s mtsai, 2020), a PPV1 

(Dei Giudici ®s mtsai, 2020; Luka ®s mtsai, 2022), a klasszikus sert®spestisv²rus (classical 
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swine fever virus, CSFV) (H.-H. Zheng ®s mtsai, 2020) vagy a sert®s epid®mi§s hasmen®s 

v²rusa (porcine epidemic diarrhea virus, PEDV) (Han ®s mtsai, 2019). Reprodukci·s 

probl®m§kat okoz· patog®nekkel t§rfertŖz®sben szerepe lehet szaporod§sbiol·giai k·rk®pek 

kialak²t§s§ban, p®ld§ul PRRSV-vel egy¿tt kimutatt§k koraell®ses esetekben, illetve vet®lt 

magzatok mint§iban (Arruda ®s mtsai, 2019; Saporiti, Valls, ®s mtsai, 2021). Tov§bb§ 

reprodukci·s rendelleness®gekkel k¿zdŖ §llom§nyokb·l sz§rmaz· mint§kb·l, vet®lt ®s 

mumifik§lt magzati szºvetekbŖl sikeresen kimutatt§k a PCV3 v²rusgenomot a PPV1-gyel 

®s/vagy a PCV2-vel egy¿tt (Dal Santo ®s mtsai, 2020; Dei Giudici ®s mtsai, 2020). A PCV4 

eset®ben a v²rus PCV2-vel ®s/vagy PCV3-mal tºrt®nŖ egy¿ttes elŖfordul§s§t ²rt§k le eddig 

PCV2-SD ®s PDNS esetekben (Tian ®s mtsai, 2021; W. Sun ®s mtsai, 2021; Hou ®s mtsai, 

2022), de k¿lºnbºzŖ l®gzŖszervi (PCV2, PRRSV, Streptococcus suis, PCV3, swIAV) ®s 

enteralis megbeteged®seket okoz· patog®nekkel (Escherichia coli, Salmonella fajok) is le²rt§k 

m§r egy¿ttes elŖfordul§s§t (Kroeger ®s mtsai, 2024), ami arra enged kºvetkeztetni, hogy a 

leg¼jabban le²rt PCV is szerepet j§tszhat k¿lºnbºzŖ komplex, multifaktori§lis k·rk®pek 

kialakul§s§ban.  

Az ¼jonnan le²rt sert®sparvov²rusokr·l §ltal§noss§gban elmondhat·, hogy igen gyakran 

azonos²tj§k Ŗket t§rsfertŖz®sben k¿lºnbºzŖ k·rokoz·kkal, kimagasl· gyakoris§ggal fordulnak 

elŖ a tºbbi PPV-vel, illetve a PCV2-vel ®s a PRRSV-vel egy¿tt (Opriessnig, Xiao, Gerber, & 

Halbur, 2014; Qin ®s mtsai, 2018; Miğek ®s mtsai, 2019; Lagan Tregaskis ®s mtsai, 2021; S.-

C. Kim ®s mtsai, 2022; Faustini ®s mtsai, 2024). B§r felt®telezhetŖ, hogy ezek az ¼j v²rusok 

esetleg s¼lyosb²tj§k az ismert sert®spatog®nek §ltal okozott k·rk®peket, egyelŖre nincs 

elegendŖ bizony²t®k arra, hogy val·ban befoly§solj§k a klinikai t¿netek s¼lyoss§g§t vagy m§s 

v²rusok v²rusreplik§ci·j§t. A PPV2-t ®s PPV3-at gyakran azonos²tott§k swIAV-vel, illetve 

Mycoplasma hyopneumoniae-val egy¿ttesen (Nelsen ®s mtsai, 2021; Xiao ®s mtsai, 2012), 

emellett a PPV2, PPV3, PPV5 ®s PPV6 eset®ben PRV-vel (pseudorabies virus, Aujeszky-

betegs®g v²rusa) tºrt®nŖ t§rsfertŖz®st is le²rtak (Qin ®s mtsai, 2018). A PPV7-et PCV3-mal 

egy¿ttesen detekt§lt§k reprodukci·s rendelleness®gekkel k¿zdŖ koc§kban (Mai ®s mtsai, 

2021), emellett m§s tanulm§nyok is nagyfok¼ PCV2- ®s PCV3-v²rusterhel®st tal§ltak PPV7-

pozit²v sert®sekben (Miğek ®s mtsai, 2020; X. Zhang ®s mtsai, 2022). Ezek alapj§n 

elk®pzelhetŖ, hogy az ¼jonnan le²rt PPV-k a fertŖzºtt §llatokban elŖseg²thetik a PCV2 

replik§ci·j§t ®s kofaktork®nt mŤkºdhetnek a PCVD megjelen®s®ben ®s s¼lyoss§g§ban. A 

PCV3 ®s a PRRSV replik§ci·j§t is fokozhatj§k, ®s az §ltaluk okozott k·rk®peket is k®pesek 

lehetnek s¼lyosb²tani. Az eddigi irodalmi adatok teh§t megerŖs²tik az ¼j PPV-k elŖfordul§s§t 

t§rsfertŖz®sekben m§s elsŖdleges k·rokoz·kkal egy¿tt eg®szs®ges ®s k¿lºnbºzŖ, fŖleg 

l®gzŖszervi ®s szaporod§sbiol·giai megbeteged®sekre utal· klinikai t¿neteket mutat· 

sert®sekben is.  
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5.6 Diagnosztika, megelŖz®s ®s v®dekez®s 

 Mind a PCV-k, mind a PPV-k nagyon elterjedt v²rusok, vil§gszerte minden¿tt jelen 

vannak. LegjelentŖsebb k®pviselŖik, a PCV2 ®s PPV1 ellen folyamatosan vakcin§znak a 

legtºbb sert®s§llom§nyban, de valamennyi PCV ®s PPV eset®ben igen gyakoriak a 

szubklinikai, t¿netmentes fertŖz®sek. Fel®p²t®s¿kbŖl kifoly·lag nagyon ellen§ll· v²rusok, ²gy 

gyakran nem csak a fertŖzºtt sert®sek mint§b·l, hanem a kºrnyezetbŖl, haszn§lati t§rgyakr·l, 

tov§bb§ a telepeken jelenl®vŖ r§gcs§l·kb·l (LŖrincz ®s mtsai, 2010) vagy rovarokb·l (Blunt ®s 

mtsai, 2011) is kimutathat· a jelenl®t¿k. EbbŖl kifoly·lag diagnosztikai szempontb·l nagyon 

fontos a megfelelŖ m·dszerek ®s mintat²pusok kiv§laszt§sa. Mivel ellenanyagok nem csak a 

term®szetes fertŖz®s r®v®n lehetnek jelen a szervezetben, hanem p®ld§ul a vakcin§z§s vagy 

maternalis immunit§s kºvetkezm®nyek®nt is, az immunol·giai vizsg§latokat kºr¿ltekint®ssel 

kell alkalmazni. A legtºbb PCV ®s PPV eset®ben a v²rus DNS-t kimutat· PCR-m·dszerek 

diagnosztikai szempontb·l megb²zhat·bbnak bizonyulnak. 

5.6.1 Sert®scircov²rusok 

 Nem sokkal a PCV2 felfedez®se ut§n, m§r a kilencvenes ®vekben kifejlesztettek in situ 

hibridiz§ci·s (Rosell ®s mtsai, 1999) illetve immunhisztok®miai (Sorden ®s mtsai, 1999) 

m·dszereket a v²rus azonos²t§s§ra. A szubklinikai fertŖz®sek nagy ar§nya miatt a kezdetektŖl 

fogva hangs¼lyozt§k, hogy a PCV2 DNS-®nek kimutat§sa ºnmag§ban nem elegendŖ ahhoz, 

hogy kºvetkeztetni lehessen a fertŖz®s ®s az adott §llatban megfigyelt betegs®g kºzºtti okozati 

ºsszef¿gg®sre (Sorden, 2000). A sert®scircov²rusos beteges®gek diagnosztiz§l§sa teh§t 

hagyom§nyosan a klinikai t¿netek, a k·rszºvettani elv§ltoz§sok ®s az elv§ltoz§sokb·l 

kimutathat· v²rusDNS, vagy -antig®n mennyis®gi meghat§roz§s§n alapul (Segal®s, 2012). 

Ugyanez elmondhat· a PCV3 eset®ben is, hiszen igen gyakran szubklinikai fertŖz®s 

form§j§ban cirkul§l a t¿netmentes sert®s§llom§nyokban (Zhai ®s mtsai, 2017; S. Chen ®s 

mtsai, 2021). Emellett a PCV3-fertŖz®s k¿lºnbºzŖ komplex k·rk®pek kialakul§s§hoz vezethet, 

amelyek m§s sert®spatog®nek §ltal kiv§ltott betegs®gekhez hasonl· elv§ltoz§sokat okoznak, 

²gy csup§n a klinikai t¿netekre nem lehet hagyatkozni a diagn·zis fel§ll²t§sakor (Saporiti, 

Franzo, ®s mtsai, 2021; Kroeger ®s mtsai, 2022).   

A PCV2 elleni vakcin§k kereskedelmi forgalomban 2006 ·ta ®rhetŖk el, alkalmaz§suk 

jelentŖsen lecsºkkentette a fertŖz®s okozta gazdas§gi k§rokat, mivel szignifik§nsan 

m®rs®kelt®k a PCV2-fertŖz®s okozta elv§ltoz§sok ®s klinikai t¿netek kialakul§s§t (Segal®s, 

2015). Vil§gszerte jelenleg ºt k¿lºnbºzŖ t²pus¼ vakcin§t forgalmaznak, amelyek mindegyike a 

PCV2a genot²puson alapszik ®s inaktiv§lt v²rust vagy baculov²rusban kifejeztetett 

kapszidfeh®rj®t tartalmaz. Nemr®giben viszont kereskedelmi forgalomba hozatali enged®lyt 

kapott az elsŖ, PCV2d tºrzs kapszidfeh®rj®j®t tartalmaz· vakcina (CirblocÈ M Hyo, Ceva 
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Animal Health), amely v§rhat·an 2025 elsŖ negyed®v®ben v§lik majd el®rhetŖv® az eur·pai 

piacon. Tov§bb§ k¿lºnbºzŖ k²s®rleti vakcin§k, mint a PCV2aïPCV2b kim®ra, PCV2-

nukleinsav, multivalens, illetve v²rus-vektor vakcin§k is fejleszt®s alatt §llnak annak ®rdek®ben, 

hogy sz®lesebb kºrŤ v®detts®get ny¼jtsanak ®s egyszerŤs²ts®k a vakcin§z§si elj§r§sokat (J. 

Guo ®s mtsai, 2022). A vakcin§zott §llom§nyokban a termel®si mutat·k jelentŖs javul§s§t 

tapasztalt§k mint megnºvekedett ADG, h¼skitermel®s, takarm§nyhasznosul§s (feed 

conversion ratio, FCR) ®s lecsºkkent gy·gyszerkºlts®gek (Horlen ®s mtsai, 2008). M§sr®szrŖl 

a sz®leskºrŤ vakcin§z§s hat§s§ra bekºvetkezett genot²pusv§lt§sok, ®s a genot²pusok 

nºvekvŖ sz§ma miatt a diagnosztika sor§n fontos a k¿lºnbºzŖ v²rustºrzsek megfelelŖ 

azonos²t§sa a helyes v®dekez®si strat®gia kidolgoz§sa ®rdek®ben. Jelenlegi ismereteink 

alapj§n, a sz§mos le²rt PCV2 genot²pus ellen®re, a v²rusnak csak egyetlen szerot²pusa van. 

Ezzel magyar§zhat·, hogy a jelenleg haszn§latos vakcin§k megfelelŖ v®delmet k®pesek 

biztos²tani a v²russal szemben (Franzo & Segal®s, 2020).  

Hab§r egyre tºbb kutat§si eredm®ny is al§t§masztja a PCV3 k·rokoz·k®pess®get, 

jelenleg nincsenek el®rhetŖ vakcin§k a v²rus ellen, a vakcinafejleszt®si kutat§sok kezdeti 

f§zisban vannak. A PCV3 ®s a PCV2 gyakran cirkul§l egy¿ttesen a sert®s§llom§nyokban, §m 

a PCV2 elleni vakcin§k, feltehetŖen az ORF2 g®nen tapasztalt jelentŖs genetikai t§vols§g 

miatt, nem ny¼jtanak keresztv®delmet a PCV3 fertŖz®ssel szemben (WoŦniak, Miğek, BŃska, 

®s mtsai, 2019). Figyelembe v®ve a PCV3 ®s PCV4 sz®leskºrŤ elterjedts®g®t, gyors evol¼ci·s 

sebess®g®t ®s a lehets®ges k§rokat, amelyeket a sert®siparban okozhatnak, a jºvŖben 

sz¿ks®ges lehet megfelelŖ v®dekez®si strat®gi§kat kidolgozni az ¼j sert®scircov²rusokkal 

szemben is. 

5.6.2 Sert®sparvov²rusok 

Mivel a PPV1 §ltal okozott szaporod§sbiol·giai probl®m§kat nem lehet gy·gy²tani, ²gy 

azokon a sert®stelepeken, ahol szapor²t§si tev®kenys®get is folytatnak, a szigor¼ 

biobiztons§gi elŖ²r§sok betart§sa ®s a v²rus elleni vakcin§z§s sz®les kºrben elterjedt gyakorlat. 

Az elsŖ, inaktiv§lt NADL-2-tºrzsbŖl sz§rmaz· vakcin§k az 1980-as ®vekben v§ltak 

kereskedelmi forgalomban is el®rhetŖv® (Joo & Johnson, 1977; Mengeling ®s mtsai, 1979; 

Streck, Homeier, Foerster, & Truyen, 2013). Az ¼jabb, virulens tºrzsek ®s a nem virulens 

NADL-2 alap¼ vakcinatºrzsek kºzºtti viszonylag kism®rt®kŤ szekvencia-azonoss§g azonban 

k®rd®seket vetett fel a jelenleg haszn§lt vakcin§k hat®konys§g§t illetŖen (Zeeuw ®s mtsai, 

2007). Az elm¼lt ®vekben tºbbf®le PPV1-elleni vakcin§t is kifejlesztettek, p®ld§ul attenu§lt 

NADL-2-tºrzsºn alapul· vagy rekombin§ns DNS-technol·gi§val elŖ§ll²tott vakcin§kat 

(Mart²nez ®s mtsai, 1992; Garcia-Morante ®s mtsai, 2020), §m a jelenleg el®rhetŖ vakcin§k 

hat®konys§g§r·l az ¼jonnan felfedezett 27a-szerŤ PPV1-tºrzsekkel szemben ellentmond§sos 
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adatok §llnak rendelkez®s¿nkre. Nemr®giben azonban kimutatt§k, hogy a r®gebben fejlesztett 

vakcin§k, ill. az ¼jabbak kºz¿l a K22 v²rustºrzsºn alapul·, valamint a 27a genot²puson alapul· 

inaktiv§lt vakcina is teljes v®delmet biztos²tott a PPV1-27a t²pussal szemben (Foerster ®s 

mtsai, 2016; Kiss ®s mtsai, 2020; J·Ŧwik ®s mtsai, 2009).  

Az eddigi adatok alapj§n val·sz²nŤs²thetŖ, hogy a PPV1 ®s az ¼jonnan le²rt PPV-k 

kºzºtt nem alakul ki keresztv®delem, ami arra utal, hogy a jºvŖben az ¼jabb PPV1-tºrzsek ®s 

a PPV2ïPPV8 komolyabb figyelmet ig®nyelhetnek. Tov§bb bonyol²tja a j§rv§nyv®delmet, hogy 

az anyakoc§k ellenanyagai nem jutnak §t a placent§n, ²gy a malacok maternalis immunit§sa 

kiz§r·lag a kolosztrumban tal§lhat· antitestek r®v®n alakul ki (M®sz§ros, Olasz, ®s mtsai, 

2017). Ennek a siker®hez azonban elengedhetetlen a megfelelŖ dajk§s²t§si gyakorlat 

betart§sa. 
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6 Anyagok ®s m·dszerek 

6.1 MintagyŤjt®s 

Egy §tfog· keresztmetszeti mintav®telez®si protokoll alkalmaz§s§val (etikai enged®ly 

sz§ma: PE/EA/544-5/2018) 2020 ®s 2023 kºzºtt ºsszesen 27 nagyl®tsz§m¼ magyarorsz§gi 

sert®start· teleprŖl gyŤjtºtt¿nk korcsoportonk®nt v®rsav·-, r§g·kºt®l- ®s her®l®sifolyad®k-

mint§kat. A telepek r®szv®tele a mintav®teli kamp§nyban ºnk®ntes volt, de a felm®r®s sor§n 

igyekezt¿nk lefedni az orsz§g minden r®sz®t, k¿lºnºs tekintettel a legjelentŖsebb 

sert®start§ssal foglalkoz· r®gi·kra. A mint§zott telepek fºldrajzi elhelyezked®s®t 

Magyarorsz§g t®rk®p®n a 4. §bra szeml®lteti. L§that·, hogy fŖk®pp az Alfºldºn, illetve az 

®szak-magyarorsz§gi ®s d®lnyugat-dun§nt¼li r®gi·kban tal§lhat·ak a vizsg§latunkban r®szt 

vett sert®start· telepek.  

Az egyes telepek k¿lºnbºztek az §llatok l®tsz§m§ban, az alapvetŖ termel®si 

param®terekben, h²zlal§si ®s szaporod§sbiol·giai mutat·kban, tov§bb§ az §llatok 

genetik§j§ban. A koca§llom§nyok m®rete 520 ®s 2200 kºzºtt mozgott. A mintav®telez®sek 

idej®n k®rdŖ²v form§j§ban felm®rt¿k a fontosabb adatokat, amelynek az eredm®nyeit a 8. ®s 

9. t§bl§zat foglalja ºssze (az eredm®nyek fejezetben). A mintagyŤjt®s ideje alatt a vizsg§lt 

§llom§nyokban nem jelentettek j§rv§nykitºr®st, valamint kifejezett klinikai t¿netekrŖl sem 

sz§moltak be.  

Minden §llom§nyb·l 100 v®rsav·mint§t gyŤjtºtt¿nk, 2, 4, 6, 8, 10, 14, 18 hetes 

§llatokb·l, valamint teny®szkocas¿ldŖkbŖl ®s 2, illetve 4 alkalommal fialt koc§kb·l 

korcsoportonk®nt 10ï10 mint§t. Ezenk²v¿l minden telepen 10 r§g·kºt®lmint§t (oral fluid) is 

gyŤjtºtt¿nk: 5 mint§t az ut·nevelŖbŖl 8ï12 hetes malacokt·l, ®s 5 mint§t a hizlald§b·l 18ï20 

hetes h²z·kt·l. A mintagyŤjt®s sor§n az adott §llatcsoport fºl® l·gattunk egy erre a c®lra 

kialak²tott pamutkºtelet 15ï20 percre, amit minden egyednek lehetŖs®ge volt megr§gni. 

Ezut§n a kºteleket egy mŤanyag zacsk·ba helyezt¿k, kipr®selt¿k a folyad®ktartalm§t ®s egy 

mŤanyag csŖbe ºntve sz§ll²tottuk a laborat·riumi vizsg§lat hely®re. Ez a nem invaz²v 

mintav®teli m·dszer gyors, egyszerŤ ®s kºlts®ghat®kony, tov§bb§ megfelelŖen reprezentat²v 

is. A harmadik felhaszn§lt mintat²pusb·l, a her®l®sifolyad®kb·l (processing fluid) telepenk®nt 

5 mint§t gyŤjtºtt¿nk. Az almok her®l®se sor§n egy mintavevŖ zacsk·kba kºr¿lbel¿l 10 alomb·l 

sz§rmaz·, 3ï5 napos kan malac her®it helyezt®k, majd a vizsg§latokhoz a zacsk· alj§n 

ºsszegyŤlt sav·szerŤ folyad®kot haszn§ltuk fel. Telepenk®nt §lt§ban ºsszesen 5 

her®l®sifolyad®k-mint§t, vagyis ºsszesen kºr¿lbel¿l 50 almot vizsg§ltunk meg. A v®rsav·-, 

r§g·kºt®l- illetve her®l®sifolyad®k-mint§k sz§ma egyes esetekben elt®rt a le²rtakt·l: a 

begyŤjtºtt mint§k t²pus§t ®s sz§m§t a 2. t§bl§zat foglalja ºssze. ¥sszesen 2505 v®rsav·-, 218 
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r§g·kºt®l- ®s 111 her®l®sifolyad®k-mint§t gyŤjtºtt¿nk, amelyeket ï80 ÁC-on t§roltunk a tov§bbi 

feldolgoz§sig.  

Ezen mint§k mellett k®t, a hat§rhoz kºzeli, szlov§kiai sert®steleprŖl is ®rkeztek hozz§nk 

mint§k diagnosztikai c®lra, amelyek eredm®nyeit a magyarorsz§gi helyzetre vonatkoz· §tfog· 

elemz®sbe term®szetesen nem vett¿k bele, hanem k¿lºn eredm®nyk®nt kezelt¿k Ŗket. 

Tov§bb§ PCV3-pozit²v diagnosztikai boncol§sokb·l szerv- ®s szºvetmint§kat gyŤjtºtt¿nk 

genommeghat§roz§s c®lj§b·l. ¥sszesen n®gy k¿lºnbºzŖ sert®start· teleprŖl sz§rmaz·, 16 

igazoltan PCV3-pozit²v mint§t vizsg§ltunk meg, amelyn®l a klinikai t¿netek ®s a detekt§lt 

elv§ltoz§sok ºsszhangban voltak az eddig ismert PCV3 okozta elv§ltoz§sokkal.  

 

4. §bra. A felm®r®s¿nkben r®sztvevŖ magyarorsz§gi sert®stelepek elhelyezked®se 
Magyarorsz§g vakt®rk®p®n. 

 

2. t§bl§zat. A begyŤjtºtt v®rsav·-, r§g·kºt®l- ®s her®l®sifolyad®k-mint§k sz§ma telepenk®nt. 

Telepek 
Sav· 
mint§k 

Sav· poolok R§g·kºt®l Her®l®sifolyad®k 

Farm 1 100 20 10 5 

Farm 2 100 20 10 4 

Farm 3 100 20 0 0 

Farm 4 100 20 12 10 

Farm 5 100 20 10 5 

Farm 6 100 20 10 8 

Farm 7 85 17 0 3 

Farm 8 130 26 10 2 
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Farm 9 100 20 10 5 

Farm 10 100 20 10 5 

Farm 11 80 16 8 5 

Farm 12 100 20 9 5 

Farm 13 100 20 10 5 

Farm 14 60 12 10 5 

Farm 15 100 20 10 5 

Farm 16 160 32 0 0 

Farm 17 100 20 10 5 

Farm 18 60 12 4 4 

Farm 19 100 20 10 5 

Farm 20 100 20 10 3 

Farm 21 70 14 10 2 

Farm 22 100 20 10 5 

Farm 23 100 20 10 9 

Farm 24 100 20 10 5 

Farm 25 90 18 10 1 

Farm 26 70 14 5 0 

Farm 27 0 0 10 5 

¥sszesen 
(Magyarorsz§g) 

2505 501 218 111 

Farm 28 100 20 10 5 

Farm 29 75 15 5 4 

¥sszesen 
(Szlov§kia) 

175 35 15 9 

 

6.2 Mintafeldolgoz§s, DNS-kivon§s 

Az azonos korcsoportb·l sz§rmaz· v®rsav·mint§kat ºtºs®vel pooloztuk, vagyis a DNS-

kivon§s elŖtt azonos mennyis®geket (100ï100 ɛl) ºsszem®rt¿nk egy steril Eppendorf csŖbe. 

A r§g·kºt®l- ®s her®l®sifolyad®k-mint§kat lecentrifug§ltuk (300Ĭg, 3 perc), ®s a mintat²pus 

kollekt²v jelleg®bŖl kifoly·lag egyedileg vizsg§ltuk. A PCV3 klinikai esetekbŖl begyŤjtºtt szerv- 

®s szºvetmint§kat elŖszºr homogeniz§ltuk a Tissuelyzer II (Qiagen, Hilden, Germany) 

haszn§lat§val, majd 300Ĭg-vel 3 percig centrifug§ltuk. A nukleinsavkivon§st QIAcube 

nukleinsavizol§l· automat§val (Qiagen) a QIAmp cador Pathogen Mini Kit (Qiagen) 

haszn§lat§val v®gezt¿k el a gy§rt· protokollja alapj§n. A sav·-, r§g·kºt®l- ®s her®l®sifolyad®k-

mint§kb·l, valamint a szºvethomogeniz§tumok fel¿l¼sz·j§b·l 200ï200 ɛl-t haszn§ltunk fel a 

DNS-kivon§s c®lj§b·l ®s a kinyert nukeinsav-izol§tumokat a tov§bbi vizsg§latokig ï80 ÁC-on 

t§roltuk. 

6.3 qPCR 

Az egyes mint§kb·l a k¿lºnbºzŖ v²rusok ºrºk²tŖanyag§nak detekt§l§s§t Taqman 

(PPV1ïPPV8, PCV3), illetve SBYR Green alap¼ (PCV2, PCV4) kvantitat²v real-time PCR 

(qPCR) m·dszerrel v®gezt¿k, a 3. t§bl§zatban ºsszefoglalt specifikus primerp§rok ®s 

fluoreszcensen jelºlt pr·b§k alkalmaz§s§val. A reakci·kat Q qPCR (Quantabio, Beverly, MA, 
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USA) k®sz¿l®ken futtattuk le. A fluoreszcenciaadatokat a ciklusok utols· l®p®se sor§n 

gyŤjtºtt¿k: a SYBR Green alap¼ reakci·k ®s a FAM (6-karboxifluoreszcein) fest®k eset®ben 

520 nm-es, a HEX (hexakloro-fluoreszcein) fest®k eset®ben pedig 556 nm-es kibocs§t§si 

hull§mhosszon a k®sz¿l®k zºld, illetve s§rga csatorn§j§t haszn§lva. 

3. t§bl§zat. A qPCR-reakci·khoz haszn§lt specifikus primerek ®s pr·b§k. 

Primerek/pr·b§k Szekvenci§k (5'-3') Referencia 

PPV1F 5'-CAGAATCAGCAACCTCACCA-3' 
(J. R. Prickett ®s 

mtsai, 2011) 
PPV1R 5'-GCTGCTGGTGTGTATGGAAG-3' 

PPV1-Probe FAM-5'-TGCAAGCTTAATGGTCGCACTAGACA-3'-BHQ 

PPV2F 5'-TACTGAGCCCTAAGACTGACTACAAGC-3' 
(Xiao, Gerber, 

®s mtsai, 2013) 
PPV2R 5'-GTTTGTCTCGTTGTTCGTCTGATG-3' 

PPV2-Probe HEX-5'-AACTGCTACATGAACCACTTTACCCCSTC-3'-BHQ 

PPV3F 5'-CAYGAYGAACGGTACGATGAAAT-3' 
(Xiao ®s mtsai, 

2012) 
PPV3R 5'-GCGGTAAAACCTGTGAWAWTTGAAC-3' 

PPV3-Probe HEX-5ô-TAGGTTGATGAATAAGGAGATAGAGAGGGCGG-3ô-BHQ 

PPV4F 5'-GCATTGGTGTGTGTCTGTGTCC-3' (Xiao, Gim®nez-

Lirola, ®s mtsai, 

2013) 

PPV4R 5'-GTGGCACATTTGTACATGGGAG-3' 

PPV4-Probe FAM-5ô-CTCCGCGGGATGTGCTTACAATTTTCA-3ô-BHQ 

PPV5F GCATTGGTGTGTGTCTGTGTCC 
(Xiao, Gim®nez-

Lirola, ®s mtsai, 

2013) 

PPV5R GTGGCACATTTGTACATGGGAG 

PPV5-Probe 

HEX-5ô-ACTTTGGTGTTGAGGGACTTAGCTTTTTTGTAC-3ô-

BHQ 

PPV6F 5'-GGCTTCATAATCCCTCCAAAACCT-3' 
(Cui, Fan, ®s 

mtsai., 2017)  
PPV6R 5'-GCTCATCTTCCTCTTGTTTCTCCTG-3' 

PPV6-Probe FAM-5ô-CCTCCTCCTCCTCCCTCTCCAATTCCT-3ô-BHQ 

PPV7F 5ô-AGCAGAGACAAACACAGACG-3' 
(R. Palinski, 

2016)  
PPV7R 5ô-CCAGTTTGCATTGTTCCCATC-3ô 

PPV7-Probe FAM-5'-CAGGCAGTGGTAGTGAAGGATCCC-3ô-BHQ 

PPV8F 5ô- GCATGATGCCATACACACC -3' 

Saj§t tervez®s  PPV8R 5ô- TGTCTTGTTGCTTGTCCTTG -3ô 

PPV8-Probe HEX-5'-TGGAACCCTTTCGTTCCTCCAATCTACAA-3ô-BHQ 

PCV2F (CBB2) 5'-CGCACCTTCGGATATAC-3' 
(Cs§gola ®s 

mtsai, 2006; 

LŖrincz, 2014) PCV2R (CSZ2) 5'-GGAGGAGTAGTTTACATAGGGG-3' 

PCV3F 5ô-TGACGGAGACGTCGGGAAAT-3ô (Franzo, 

Legnardi, 

Centelleghe, ®s 

mtsai, 2018) 

PCV3R 5ô-CGGTTTACCCAACCCCATCA-3ô 

PCV3-Probe FAM-5'-GGGCGGGGTTTGCGTGATTT-3'-BHQ 

PCV4F 5'-CCTCCACTTCCAGCCTAACA-3' (Nguyen ®s 

mtsai, 2021) PCV4R 5'-GTCCACACCTGCACAAAGTT-3' 
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A PCV2 ®s PCV4 detekt§l§sa SYBR Green alap¼ qPCR m·dszerrel tºrt®nt, ugyanazon 

protokoll alapj§n. Minden reakci·elegy v®gt®rfogata 20 ɛl volt, amely az 4. t§bl§zatban l§that· 

mennyis®gekben tartalmazott Perfecta SYBR Green Fastmix-et (Quantabio, Beverly, MA, 

USA), templ§t DNS-t, primereket (3. t§bl§zat) ®s RN§z-mentes steril vizet. A reakci·elegy 

ºsszem®r®se ut§n a PCR-reakci·t a kºvetkezŖ programon futtattuk le: egyszeri denatur§ci·s 

l®p®s 95 oC-on 30 m§sodpercig, majd 40 cikluson §t 5 m§sodpercig 95 oC-on ®s 20 

m§sodpercig 60 oC-on tart§s. Az utols· ciklust kºvetŖen a 60 oC-r·l 0,3 oC/s-os sebess®ggel 

95 oC-ig emelt¿k a hŖm®rs®kletet a pozit²v mint§k olvad§spont-hŖm®rs®klet®nek 

meghat§roz§sa ®rdek®ben.  

4. t§bl§zat. A PCV2 ®s PCV4 vizsg§lata sor§n v®gzett reakci·k ºssze§ll²t§sa. 

Komponens 20 ɛl v®gsŖ t®rfogatban V®gsŖ koncentr§ci· 

Perfecta SYBR Green Fastmix  10 ɛl 2Ĭ 

10 ɛM forward primer 0,6 ɛl 0,3 ɛM 

10 ɛM reverse primer 0,6 ɛl 0,3 ɛM 

RN§z-mentes v²z 3,8 ɛl  

Templ§t DNS 5 ɛl  

A PCV3, PPV7 ®s PPV8 detekt§l§sa Taqman-pr·b§s qPCR-m·dszerrel tºrt®nt. A 

reakci·elegyek 20 ɛl v®gsŖ t®rfogaton tartalmaztak az 5. t§bl§zatban ºsszefoglalt 

komponenseket: PerfeCTa qPCR ToughMix-et (Quantabio), templ§t-DNS-t, primereket ®s 

pr·b§kat (3. t§bl§zat), valamint RN§z-mentes steril vizet. A hŖm®rs®kleti profil, amin lefuttattuk 

hasonl· volt a h§rom v²rus eset®ben: egyszeri 95 oC-on tart§s 3 percig, majd 45 cikluson 

kereszt¿l 10 m§sodpercig 95 oC-on (PCV3 ®s PPV8) / 94 oC-on (PPV7) ®s 30 m§sodpercig 60 

oC-on tart§s.  

5. t§bl§zat. A PCV3, a PPV7 ®s a PPV8 vizsg§lata sor§n v®gzett reakci·k ºssze§ll²t§sa. 

Komponens 20 ɛl v®gsŖ t®rfogaton V®gsŖ koncentr§ci· 

PerfeCTa qPCR ToughMix 10 ɛl 2Ĭ 

10 ɛM forward primer 1 ɛl 0,5 ɛM 

10 ɛM reverse primer 1 ɛl 0,5 ɛM 

10 ɛM specifikus pr·ba 0,5 ɛl 0,25 ɛM 

RN§z-mentes v²z 5,5 ɛl  

Templ§t DNS  2 ɛl  

 

A PPV1ïPPV6 eset®n egy reakci·elegyen bel¿l 2 v²rust vizsg§ltunk egyszerre, duplex 

Taqman-pr·b§s qPCR m·dszerrel PPV1ïPPV2, PPV3ïPPV6, PPV4ïPPV5 bont§sban (Miğek 

®s mtsai, 2019a). A reakci·elegy mindh§rom esetben ºsszesen 25 ɛl t®rfogatot tett ki, ®s a 6. 
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t§bl§zatban l§that· mennyis®geket tartalmazott az al§bbiakb·l: PerfeCTa MultiPlex qPCR 

SuperMix (Quantabio), templ§t DNS, kor§bban publik§lt specifikus primerp§rok a k®t vizsg§lt 

v²rusra, k®t k¿lºnbºzŖ fluoreszcensen jelºlt pr·ba (FAM-HEX jelºlt pr·b§k p§ronk®nt) (3. 

t§bl§zat), ®s RN§z-mentes v²z a megfelelŖ v®gt®rfogat el®r®se ®rdek®ben. A hŖm®rs®kleti 

profil a vizsg§lat sor§n a kºvetkezŖ volt: egyszeri 50 oC-on tart§s 2 percig, majd 95 oC-on tart§s 

10 percig, ezt kºvetŖen 40 cikluson kereszt¿l 95 oC-on tart§s 15 m§sodpercig, majd 60 oC-on 

tart§s 60 m§sodpercig.  

6. t§bl§zat. A PPV1ïPPV6 vizsg§lata sor§n v®gzett reakci·k ºssze§ll²t§sa. 

Komponens 25 ɛl v®gsŖ t®rfogaton V®gsŖ koncentr§ci· 

PerfeCTa MultiPlex qPCR SuperMix 12,5 ɛl 2Ĭ 

10 ɛM forward primer 1 (PPV1/PPV4/PPV6) 0,75 ɛl 0,3 ɛM 

10 ɛM forward primer 2 (PPV2/PPV3/PPV5) 0,75 ɛl 0,3 ɛM 

10 ɛM reverse primer 1 (PPV1/PPV4/PPV6) 0,75 ɛl 0,3 ɛM 

10 ɛM reverse primer 2 (PPV2/PPV3/PPV5) 0,75 ɛl 0,3 ɛM 

10 ɛM pr·ba 1 (FAM: PPV1/PPV4/PPV6)  0,625 ɛl 0,25 ɛM 

10 ɛM pr·ba 2 (HEX: PPV2/PPV3/PPV5) 0,625 ɛl 0,25 ɛM 

RN§z-mentes v²z 3,25 ɛl  

Templ§t DNS 5 ɛl  

 

A PCR-reakci·k specificit§s§nak ellenŖrz®s®re szolg§l· pozit²v kontroll mint§k minden 

eseteben az adott v²rusra igazoltan pozit²vak voltak. A PPV1ï7-pozit²v mint§kat a Vars·i 

£lettudom§nyi Egyetem Ćllatorvostudom§nyi Kar§nak munkat§rsait·l (Prof. Tomasz Stadejek-

tŖl) kaptuk. A PCV2 ®s PCV3 eset®ben igazoltan pozit²v diagnosztikai eseteket haszn§ltunk. A 

pozit²v kontrollhoz sz¿ks®ges PCV4-oligonukleotidot pedig mesters®gesen szintetiz§ltattuk. A 

PPV8 eset®ben nem volt pozit²v kontrollunk. A Guo ®s mtsai §ltal le²rt m·dszerrel (Y. Guo ®s 

mtsai, 2022) az elsŖ kºrºs diagnosztikai tesztek sor§n pozit²vnak bizonyul· mint§k eset®ben 

szekvenciameghat§roz§si reakci·kat v®gezt¿nk ²gy al§t§masztva a pozit²v eredm®nyt, majd a 

tov§bbiakban ezeket haszn§ltuk.  

6.4 Szekvenciameghat§roz§s 

Az alacsony Ct-®rt®keket mutat· (a pozit²v mint§k Ct ®rt®keinek eloszl§s§t·l f¿ggŖen 

25ï30 alatti) pozit²v v®rsav·poolokat felbontottuk, ®s az ide tartoz· mint§kat egyedileg 

izol§ltuk ®s vizsg§ltuk qPCR-m·dszerrel. A PCV3 eset®ben a teljes v²rusgenomot hat§roztuk 

meg, m²g a PPV1, PPV2, PPV3, PPV4, PPV8 ®s PCV2 v²rusok eset®ben a kapszid feh®rj®t 

k·dol· ORF2 (VP) g®nt, a PPV5, PPV6 ®s PPV7 eset®ben pedig a nemstruktur§lis feh®rj®ket 

k·dol· ORF1 (NS1) g®n szekvenci§j§t hat§roztuk meg. Minden reakci· sor§n 5 ɛl templ§t 
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DNS-t adtuk a kºvetkezŖ kever®khez: 5Ĭ PhusionTM GC Buffer (Thermo ScientificTM, Waltham, 

MA, USA), 200 ɛM dNTP, 1ï1 ɛM a megfelelŖ primerp§rokb·l, ®s 0,5 U PhusionTM High-

Fidelity DNS-polimer§z enzim. A kºvetkezŖ hŖm®rs®kletprofilt haszn§ltuk: 98 ÁC 30 

m§sodperc, majd 98 ÁC 10 m§sodperc, 65 ÁC 20 m§sodperc ®s 72 ÁC 45 m§sodperc 45 

cikluson kereszt¿l majd egy v®gsŖ elong§ci·s l®p®s 72 ÁC 5 percig. A szekven§l§si 

reakci·khoz haszn§lt primerp§rok ®s a hozz§juk tartoz· tapad§si hŖm®rs®kletek a 7. 

t§bl§zatban tal§lhat·ak. A PCR-reakci·khoz egy Genesy 96T (Tianlong, K²na) t²pus¼ PCR-

g®pet haszn§ltunk.  

A PCR-term®keket agar·zg®l-elektrofor®zissel v§lasztottuk el ®s tett¿k l§that·v§. A 

megfelelŖ m®retŤ amplikonokat tartalmaz· g®ldarabokat steril szik®vel kiv§gtuk, majd a DNS-

extrakci·t QIAquick Gel Extraction Kit (Qiagen) seg²ts®g®vel v®gezt¿k el a gy§rt· utas²t§sait 

kºvetve. A kiv§gott g®ldarabokat egy steril Eppendorf-csŖbe helyezt¿k, amelyhez 800 Õl QG 

pufferoldatot pipett§ztunk, majd 50 ÁC-on inkub§ltuk 10 percig, vagy am²g a g®l teljesen fel 

nem old·dott. A nukleinsavmint§k tiszt²t§s§t ezut§n a szilikamembr§n alap¼, spin oszlop 

technol·gi§val v®gezt¿k, amelyet v®g¿l 40 Õl elu§l§si pufferben (EB) elu§ltunk. 

Az amplikonok kºzvetlen Sanger szekven§l§s§hoz mindk®t ir§nyban a BigDyeTM 

Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit-et (Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, USA) 

haszn§ltuk. A PCR-term®kek tiszt²t§s§ra ®s koncentr§l§s§ra a DNA Clean & ConcentratorÈ-

5-ºt (Zymo Research, Irvine, CA, USA) haszn§ltuk. Az ²gy elŖk®sz²tett mint§k kapill§ris-

elektrofor®zis®t egy erre szakosodott laborat·riumban v®gezt®k el az Eurofins BIOMI Kft.-n®l 

(GºdºllŖ, Magyarosz§g).  

7. t§bl§zat. A szekven§l· PCR-reakci·khoz haszn§lt primerek. 

Primerek Primer szekvencia (5ô-3ô) Tm (ÁC) R®gi· Referencia 

PPV1 

F2030 ACCAACCTGCACTTAACTCC 
63 

VP 
(Cadar ®s 
mtsai, 
2012) 

R3000 GTGTGTGTGCATCGTCTTGT 

F2562 GAGGTAAGAAGATCGCCGAG 
62 

R3698 TCCTACCTGAGCTGGCCTAA 

F3570 CTACCACAGAAGGAGACCAA 
57 

R4498 ATTGAAGTATACAATGATAGTAGT 

PPV2 

F1923 GGACGTCGAGGAGGAACCAA 
66 

VP 

(Cadar, 
Cs§gola, 
®s mtsai, 
2013) 

R3278 CTTCCTCGGCATCTGCAAGC 

F3171 AACACGATGAGCGGTACGAC 
65 

R4354 ATGACGGAGGTTCAACGTGC 

F3970 CGTACATCAGACGAACAACG 
61 

R5358 TATACACGATGAGCGCGTCC 
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PPV3 

F2011 TTGGAGGTACCGGCAGA 
60 

VP 

(Lagan 
Tregaskis 
®s mtsai, 
2021) 

R3006 TCATCGTACCGTTCATCG 

F2859 GTGAACCAGACCTTGAACG 
61 

R3974 GAGACCATGTATCACCGGA 

F3844 TGGCTATCTTACTCGAGGAC 
61 

R5112 ATGAGCTGGCCTTGTAGAC 

PPV4 

F3270 AGCCTGATAGCATTCCGCAAC 
66 

VP 

(Lagan 
Tregaskis 
®s mtsai, 
2021) 

R4088 TCAGCTCCAGCATTCTGCGT 

F3966 TCCTCAGAGTCCTAATGCAC 
61 

R5107 CGCTGGAGAAGAGATAGGTA 

F5090 CCTATCTCTTCTCCAGCGA 
60 

R5861 TATCATCTGCGGTGTCTG 

PPV5 

PPV5-1-F ATTTGCGTTTTGGAGACCGT 
64 

NS1 
Saj§t 
tervez®s 

PPV5-1-R TGTAGCAGGACCGTAAAACCA 

PPV5-2-F TGTACAGTGGTTGGTGGACA 
64 

PPV5-2-R TGCACATATCACCAATTTGCTCT 

PPV6 

PPV6-1-F  CGAAAGCCTCTGTATTATGTCT 
60 

NS1 
(Cui, Fan, 
®s mtsai, 
2017) 

PPV6-1-R  TTGCGTTATTCCAGTTAACAC 

PPV6-2-F  TGTTTGGACCTGCTACAACCG 
63 

PPV6-2-R  TTAAAACCCTGAACACCGGAA 

PPV7 

PPV7-2F TAACCAGACGAGACAAGAG 
59 

NS1 

(R. 
Palinski, 
2016) 

PPV7-2R TGTCTTGCATGGACCAGTTAT 

PPV7-3F CAGGGAGCCTGATGGAATAC 
61 

PPV7-3R CTGGATCTGCGAACGAAC 

PPV7-4F GCCAAGTGCCGGGAGGACAAC 
69 

PPV7-4R TGGTGCTGGTGCCCTCGA 

NS1mpF GCCGGCCAAGTACAAGAAACCACA 
71 

(Miğek ®s 
mtsai, 
2018) 

NS1mpR CCCACCGGATCCCCACTCGTC 

PPV8 

PPV8inF TCCAAGTTGCCCTAGACAGC 
64 VP 

(Y. Guo ®s 
mtsai, 
2022) 

PPV8inR GCCTCGTACATGTGGACCT 

PCV2 

C Fw TCTACTGAGACTGTGTGATCG 
57 

VP 
(Franzo ®s 
mtsai, 
2015) 

C Rev CTCTGTRCCCTTTGAATACT 

D Fw GGCGGGAGGAGTAGTTTACATAGGGT
C 64 

D Rev ATTACCCTCCTCGCCAACAA 
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PCV3 

74_F CACCGTGTGAGTGGATATAC 
59 

teljes-
genom 

(R. Palinski 
®s mtsai, 
2017) 

927_R CAAACCCACCCTTAACAG 

1303_F ACCGGAGGGGTCAGATTTAT 
63 

(Franzo, 
Legnardi, 
Hjulsager, 
®s mtsai, 
2018) 

541_R GAGCTGCTGCTTGAAGATCC 

817_F GTTATAATGGGGAGGGTGCT 
62 

1647_R GCCTGGACCACAAACACT 

 

6.5 Filogenetikai anal²zis 

A kromatogramokat a Chromas 2.6.6 szoftver (Technelysium Pty Ltd, South Brisbane, 

Ausztr§lia) seg²ts®g®vel jelen²tett¿k m®g. Az egyes szekvenci§khoz tartoz· kromatogramok 

ellenŖrz®se ®s a nem megfelelŖ jelerŖss®gŤ, zajos r®szek kiv§g§sa ut§n kapott nyers reverse 

®s forward szekvenci§kat az online BLAST (NCBI) szoftverrel azonos²tottuk. A szekvenci§k 

ºsszeilleszt®s®hez a MAFFT 7 online szoftver E-INS-I m·dszer®t haszn§ltuk (Katoh & Toh, 

2008). A filogenetikai elemz®st ®s a filogenetikai f§kat MEGAX szoftver haszn§lat§val 

k®sz²tett¿k el. Maximum Likelihood (ML) m·dszert ®s GTR+G+I nukleotidszubsztit¼ci·s 

modellt alkalmaztunk, minden esetben 1000 ism®tl®ssel v®grehajtva a bootstrap-elemz®st 

(Kumar ®s mtsai, 2018). A filogenetikai f§k elk®sz²t®s®hez a GenBank-b·l letºltºtt k¿lºnbºzŖ 

eredetŤ referencia-szekvenci§kat haszn§ltuk. Az elemz®s sor§n minden v²rus eset®ben a 

szekvencia-adatokra legink§bb illeszkedŖ modellt alkalmaztuk: a PPV1, PPV4, PPV5 ®s PCV2 

eset®ben a Hasegawa-Kishino-Yano modellt, a PPV2 eset®ben Tamura 3-param®ter modellt, 

a PPV3 ®s PPV6 eset®ben Kimura 2-param®ter modellt, a PPV7 eset®ben a General Time 

Reversible (GTR) modellt, a PCV3 eset®ben pedig a Tamura-Nei modellt. Az egyes 

szubsztit¼ci·s modelleket a MEGAX programmal v§lasztottuk ki az Akaike- ®s Bayes-

inform§ci·s krit®riumok alapj§n. A PPV8 eset®ben Neighbor-Joining (NJ) m·dszerrel, p-

t§vols§g alap¼ modell alkalmaz§s§val k®sz¿lt a filogenetikai fa, amelynek szerkezeti 

fel®p²t®s®t szint®n 1000 bootstrap-ism®tl®ssel t§masztottuk al§. A filogenetikai f§k 

megjelen²t®s®hez ®s szerkeszt®s®hez az Interactive Tree Of Life (iTOL) version 6 online 

szoftvert haszn§ltuk (Letunic & Bork, 2024). Az §ltalunk meghat§rozott szekvenci§k a 

Genbank-ban a kºvetkezŖ akcesszi·s sz§mok alatt ®rhetŖek el: PP795934.1ïPP795938.1 

(PCV2), ON015882.1ïON01589.1 (PCV3), PP855497.1ïPP855501.1 (PPV1), PP729185.1ï

PP729190.1 (PPV2), PP729191.1ïPP729194.1 (PPV3), PP729195.1ïPP729198.1 (PPV4), 

PP729199.1ïPP729203.1 (PPV5), PP729204.1ïPP729207.1 (PPV6), PP729208.1ï

PP729211.1 (PPV7), PP781989.1ïPP781999.1 (PPV8). 

 Az egyes v²rusok aminosavsorrendj®nek ºsszehasonl²t· elemz®s®t, a 

szekvenciaadatok §br§zol§s§t ®s szerkeszt®s®t a Jalview (verzi· ΞЮΝΝЮΠЮΜьШszoftverrel 
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v®gezt¿k (Waterhouse ®s mtsai, 2009). A vari§bilis r®gi·k ®s aminosavmut§ci·k 

kiemel®s®hez, valamint az aminosavak t²pusainak megk¿lºnbºztet®s®re a program Clustal X 

alap®rtelmezett sz²ns®m§j§t alkalmaztuk. A ĂConservationò annot§ci· maxim§lis ®rt®ke alatti 

pozic²ci·k ker¿ltek kiemel®sre, annak ®rdek®ben, hogy az elt®r®sek kºnnyebben 

azonos²that·ak legyenek. A hidrof·b aminosavak k®k, a pozit²v tºlt®sŤek piros, a negat²v 

tºlt®sŤek m§lyvasz²n a pol§ris aminosavak zºld, a ciszteinek r·zsasz²n, a glicinek 

narancss§rga, a prolinok s§rga, m²g az arom§s aminosavak t¿rkizk®k sz²nt kaptak. Az egyes 

mot²vumokat ®s nemkonzerv§lt r®gi·kat pedig fekete bekeretez®ssel emelt¿k ki. Ez a 

sz²nk·dol§s j·l §ttekinthetŖv® teszi az aminosavak eloszl§s§nak vizsg§lat§t. Az elemz®s sor§n 

n®gy k¿lºnbºzŖ annot§l§si tulajdons§got is megjelen²tett¿nk a Jalview program be§ll²t§sai 

alapj§n. A ĂConservationò seg²ts®g®vel sz§mszerŤs²tett¿k az egyes oszlopokban konzerv§lt 

fiziko-k®miai tulajdons§gokat, amelyeket a program az AMAS m·dszer alapj§n sz§m²t, ²gy 

inform§ci·t nyerve az adott poz²ci·k stabilit§s§r·l. A ĂQualityò a BLOSUM 62 m§trixon alapulva 

m®ri az adott oszlopban megfigyelt mut§ci·k val·sz²nŤs®g®t. A magas minŖs®gpontsz§m arra 

utal, hogy az adott poz²ci·ban kev®s vagy kedvezŖ mut§ci· fordul elŖ. A ĂConsensusò az 

oszloponk®nt leggyakoribb aminosav sz§zal®kos ar§ny§t mutatja, Ă+ò jelºl®st alkalmazva, ha 

tºbb aminosav osztozik a leggyakoribb ®rt®ken. Az ĂOccupancyò pedig az adott poz²ci·ban 

szereplŖ szekvenci§k tel²tetts®g®t jelzi, seg²tve a szekvenci§k jelenl®t®nek vagy hi§ny§nak 

megfigyel®s®t az egyes poz²ci·kban. 

6.6 Statisztikai elemz®s 

A v®rsav·-, r§g·kºt®l- ®s her®l®sifolyad®k-mint§k qPCR-elemz®s®bŖl nyert 

eredm®nyeket t§bl§zatos form§ban rºgz²tett¿k. Ezt kºvetŖen statisztikai elemz®st v®gezt¿nk 

a GraphPad Prism 9 szoftverrel (verzi· 9.4.1.681, GraphPad Software, Boston, USA) annak 

®rdek®ben, hogy meghat§rozzuk az elemz®s¿nk r®sz®t k®pezŖ k¿lºnbºzŖ mintat²pusok, 

illetve korcsoportok kºzºtti szignifik§ns elt®r®seket. A PPV1ïPPV8, PCV2 ®s PCV3-pozit²v 

mint§k eloszl§s§nak ºsszehasonl²t· statisztikai elemz®s®t Fisher-f®le egzakt teszttel 

v®gezt¿k, 95%-os konfidenciaszinten. A k¿lºnbºzŖ mintat²pusok ®s a k¿lºnbºzŖ korcsoportba 

tartoz· §llatok pozit²v mint§inak Ct-®rt®keit MannïWhitney-teszttel vizsg§ltuk. A statisztikai 

szignifikancia szintj®t minden esetben p < 0,05 ®rt®kn®l §llap²tottuk meg. 

A termel®si mutat·k elemz®s®hez elŖszºr minden §llom§ny vizsg§latakor az egyes 

v²rusok PCR-eredm®nyeit bin§ris (pozit²v/negat²v) form§ban rºgz²tett¿k. Akkor tekintett¿nk 

pozit²vnak egy telepet, amennyiben legal§bb egy PCR-pozit²v mint§t tal§ltunk. Ezt kºvetŖen 

az 8. t§bl§zatban felt¿ntetett §tlag®rt®kek alapj§n az egyes §llom§nyokat §tlagon fel¿li vagy 

§tlagon aluli kateg·ri§kba soroltuk a k¿lºnbºzŖ szaporod§sbiol·giai ®s h²zlal§si mutat·k 

szerint. Az egyes v²rusok jelenl®te ®s a mutat·k §tlagosn§l rosszabb ®rt®kei kºzºtti 
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ºsszef¿gg®st egyv§ltoz·s statisztikai teszttel (Fisher-f®le egzakt teszt) vizsg§ltuk, a 

szignifikancia szintj®t p < 0,05-ben hat§roztuk meg. Azokn§l a v²rusokn§l, ahol az elŖzetes 

Fisher-pr·ba alapj§n szignifik§ns ºsszef¿gg®st tal§ltunk, a JASP szoftverrel (JASP Team 

(2024), JASP (Version 0.19.0), Amszterdam, Hollandia) logisztikus regresszi·s modellt 

alkalmaztunk a kimutat§s es®lyh§nyados§nak (odds ratio, OR) ®s a regresszi·s egy¿tthat·nak 

(regresszi·s koefficiens, ɓ) meghat§roz§s§ra. A v®gsŖ modellben csak azok a v²rusok, ill. 

termel®si param®terek maradtak, amelyek statisztikailag szignifik§nsak voltak (p < 0,05). 
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7 Eredm®nyek 

7.1 A vizsg§lt sert®stelepek §ltal§nos jellemzŖi ®s termel®si param®terei 

A felm®r®sben r®sztvevŖ sert®start· telepek 83%-§t·l (24/29) kaptuk meg a fontosabb 

termel®si param®terekre vonatkoz· adatokat, amelyek k®tharmada tºltºtte ki hi§nytalanul az 

§ltalunk biztos²tott adatlapot. A mintagyŤjt®s 2020. szeptembere ®s 2023. augusztusa kºzºtt 

zajlott. A 8. t§bl§zatban ºsszefoglalt adatok alapj§n a vizsg§lt §llom§nyok m®ret®nek 

tekintet®ben elmondhat·, hogy javar®szt nagyl®tsz§m¼ sert®stelepeket vizsg§ltunk, ahol a 

koc§k l®tsz§ma 520 ®s 2200 kºzºtt mozgott ï ºsszesen k®t telepen volt kisebb az §llatl®tsz§m 

(320 ®s 360 koca). A teny®sztett §llatok genetik§ja igen elt®rŖ, a leggyakoribb fajt§nak a 

Danbred bizonyult (9/29, 31%), emellett elŖfordultak m®g Topigs, Choice genetik§j¼, Magyar 

Nagyfeh®r ®s Magyar Lap§ly, illetve ezek keresztez®s®bŖl kiteny®sztett fajok. Az alkalmazott 

vakcin§z§si protokollokra vonatkoz· k®rdŖ²vet a telepek 62%-a tºltºtte ki (18/29), amelyek 

mindegyike tartalmazta a PPV1 ®s a PCV2 elleni v®dŖolt§sokat. 

A termel®si param®terek kºz¿l a fŖbb h²zlal§si ®s szaporod§sbiol·giai mutat·k adatait 

a 9. t§bl§zatban foglaltuk ºssze. Az egyes telepeken feljegyzett ®rt®kekbŖl §tlagot sz§moltunk, 

amely alapj§n k®t kateg·ri§ba soroltuk a telepeket: §tlag feletti ®s §tlag alatti teljes²tm®ny. A 

h²zlal§si mutat·k kºz¿l az ADG-t ®s az FCR-t m®rt¿k fel. Az etet®si technol·gi§k kºz¿l a sz§raz 

takarm§ny bizonyult a leggyakoribbnak (38%), de n®h§ny telepen kombin§lt (17%) ®s nedves 

(10%) etet®si m·dszereket is alkalmaztak. Ez a v§ltozatoss§g is hozz§j§rulhatott az egyes 

telepeken tapasztalt elt®rŖ ADG ®s FCR ®rt®kekhez. A szaporod§sbiol·giai mutat·k, mint a 

sz¿letett malacok sz§ma, a halva sz¿letett §llatok ar§nya ®s az elhull§si ar§nyok szint®n fontos 

t®nyezŖk lehetnek a v²rusfertŖz®sek hat§sainak felm®r®s®ben. Ezek kºz¿l kiemelendŖ, hogy 

a telepek tºbb mint 40%-§n§l a sz¿letett malacok sz§ma §tlag alatt maradt, ill. a hizlald§kban 

tapasztalt elhull§si ar§ny a telepek 11,5%-§n§l kiemelkedŖen magas volt, amely az 

§tlag®rt®ket jelentŖsen befoly§solta. Az elt®r®sek h§tter®ben esetlegesen fertŖzŖ §gensek is 

§llhatnak, amelyek befoly§solhatj§k a szaporod§si teljes²tm®nyt ®s a malacok ®letk®pess®g®t.  

8. t§bl§zat. A vizsg§lt §llom§nyok §llatl®tsz§ma a mintav®telez®s idŖpontj§ban. 

Csoport L®tsz§m Telepek sz§ma 

Koca 

Kis (10ï100) 0 

Kºzepes (100ï500) 2 (6,9%) 

Nagy (>500) 20 (69%) 

Nincs v§lasz 7 (24,1%) 

Teny®szkocas¿ldŖ 

Kis (10ï25) 0 

Kºzepes (25ï125) 4 (13,8%) 

Nagy (>125) 16 (55,1%) 

Nincs v§lasz 9 (21%) 
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V§lasztott malac 

Kis (200ï1000) 1 (3,4%) 

Kºzepes (1000ï2500) 5 (17,2%) 

Nagy (>2500) 15 (51,7%) 

Nincs v§lasz 8 (27,6%) 

H²z· 

Nincsenek h²z·k 3 (10,3%) 

Kis (200ï1500) 0 

Kºzepes (1500ï5000) 7 (24,1%) 

Nagy (>5000) 10 (34,5%) 

Nincs v§lasz 9 (31%) 

 

9. t§bl§zat. A vizsg§lt §llom§nyok termel®si mutat·inak ºsszefoglal§sa.  

H²zlal§si mutat·k Kateg·ria Telepek sz§ma 

Napi §tlagos testtºmeg-
gyarapod§s (ADG, Average 

Daily Gain) [g] 

Batt®ria 

Ćtlag alatt (<457 g) 8 (27,6%) 

Ćtlag felett (>457 g) 11 (37,9%) 

Nincs v§lasz 10 (34,5%) 

Hizlalda 

Ćtlag alatt (<866 g) 8 (30,8%) 

Ćtlag felett (>866 g) 6 (23,1%) 

Nincs v§lasz 12 (46,2%) 

Fajlagos 
takarm§nyhasznosul§s (FCR, 
Feed Conversion Ratio) [kg 
takarm§ny / kg testtºmeg-

gyarapod§s]  

Batt®ria 

Ćtlag alatt (<1,79) 11 (37,9%) 

Ćtlag felett (>1,79) 6 (20,7%) 

Nincs v§lasz 12 (41,4%) 

Hizlalda 

Ćtlag alatt (<2,88) 6 (23,1%) 

Ćtlag felett (>2,88) 9 (34,6%) 

Nincs v§lasz 11 (42,3%) 

Etet®si technol·gia 

Sz§raz 11 (37,9%) 

Nedves 3 (11,1%) 

Kombin§lt 5 (18,5%) 

Nincs v§lasz 10 (34,5%) 

Szaporod§sbiol·giai mutat·k Kateg·ria Telepek sz§ma 

Sz¿letett malac/alom 

Ćtlag alatt (<15,4) 12 (41,4%) 

Ćtlag felett (>15,4) 8 (27,6%) 

Nincs v§lasz 9 (31%) 

Halva sz¿letett/alom 

Ćtlag alatt (<1,19) 8 (27,6%) 

Ćtlag felett (>1,19) 12 (41,4%) 

Nincs v§lasz 9 (31%) 

Vemhes¿l®si % 

Ćtlag alatt (<92,1%) 9 (31%) 

Ćtlag felett (>92,1%) 9 (31%) 

Nincs v§lasz 11 (37,9%) 

Fial§si % 

Ćtlag alatt (<86,3%) 11 (37,9%) 

Ćtlag felett (>86,3%) 9 (31%) 

Nincs v§lasz 9 (31%) 

Elhull§s [%] Fiaztat· 

Ćtlag alatt (<10,7%) 10 (34,5%) 

Ćtlag felett (>10,7%) 10 (34,5%) 

Nincs v§lasz 9 (31%) 
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Batt®ria 

Ćtlag alatt (<3,01%) 13 (44,8%) 

Ćtlag felett (>3,01%) 6 (20,7%) 

Nincs v§lasz 10 (34,5%) 

Hizlalda 

Ćtlag alatt (<3,27%) 15 (57,7%) 

Ćtlag felett (>3,27%) 3 (11,5%) 

Nincs v§lasz 8 (30,8%) 

 

7.2 A sert®scircov²rusok fºldrajzi elterjedts®ge ®s prevalenci§ja a 

magyarorsz§gi sert®s§llom§nyokban 

A 27 vizsg§lt hazai §llom§nyb·l 25-ben (93%) siker¿lt kimutatni legal§bb egy 

sert®scircov²rus jelenl®t®t. A legelterjedtebb a PCV3 volt, amit mind a 25 telepen 

azonos²tottunk legal§bb egy mintat²pusban, m²g a PCV2-t 11 telepen (41%) detekt§ltuk. Mind 

a 11 PCV2-pozit²v telep PCV3-ra is pozit²v volt. A PCV4-et egyetlen telepen sem siker¿lt 

kimutatni ²gy ezt a v²rust az eredm®nyek tov§bbi bemutat§s§n§l m§r nem vessz¿k figyelembe. 

A 25 PCV-pozit²v telepen igen elt®rŖ §llom§nyon bel¿li prevalenci§val fordult elŖ a k®t v²rus, 

amelyek az 5. §br§n a PCV-pozit²v telepek elhelyezked®s®t §br§zol· t®rk®p melletti 

t§bl§zatban vannak ºsszefoglalva.  

 

5. §bra. A PCV2- ®s PCV3-pozit²v telepek fºldrajzi elhelyezked®se. 

Az egyes telepeket k¿lºnbºzŖ sz²nnel jelºlt¿k att·l f¿ggŖen, hogy csak PCV3-ra (piros) vagy 
a PCV2-re ®s PCV3-ra is (narancss§rga) pozit²vak voltak. Csak PCV2-pozit²v telepet nem 
azonos²tottunk, mindegyik §llom§nyban elŖfordult a PCV3 is. A vizsg§lat idŖpontj§ban 

negat²vnak bizonyult telepeket zºld sz²nnel jelºlt¿k. A PCV-pozit²v mint§k sz§zal®kos ar§nya 
az egyes telepeken az §bra bal oldal§n feltŤntetve l§that·. 
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7.3 A sert®sparvov²rusok fºldrajzi elterjedts®ge ®s prevalenci§ja a 

magyarorsz§gi sert®s§llom§nyokban 

Egy sert®stelep kiv®tel®vel az ºsszes vizsg§lt §llom§nyban (26/27, 96%) siker¿lt 

kimutatni legal§bb egy sert®sparvov²rus jelenl®t®t. LegjelentŖsebb k®pviselŖj¿ket, a PPV1-et 

16 telepen azonos²tottuk legal§bb egy mintat²pusban, vagyis a telepeknek tºbb mint a fele 

(59%) a mintav®telez®s idej®ben PPV1-pozit²v volt. Az ¼jonnan azonos²tott PPV-k (PPV2ï

PPV8) kºz¿l 26 (96%) telepen detekt§ltunk legal§bb egyet. A 26 PPV-pozit²v §llom§nyban 

elt®rŖ ar§nyban ®s elt®rŖ prevalenci§val fordultak elŖ a k¿lºnbºzŖ v²rusok: a 6. §br§n l§that· 

7-es telepen csak PPV2-t, a 26-os telepen pedig csak a PPV8-at siker¿lt kimutatni. Egy telepen 

3 PPV, m§sik hat telepen 5 PPV, ºt telepen 6 PPV ®s h®t telepen 7 k¿lºnbºzŖ PPV egy¿ttes 

cirkul§ci·j§t mutattuk ki. N®gy fertŖzºtt §llom§nyban az ºsszes PPV-t siker¿lt kimutatnunk 

legal§bb egy mintat²pusban. Az egyes PPV-ket ºsszehasonl²tva a PPV1 16 (59%), a PPV2 24 

(89%), a PPV3 20 (74%), a PPV4 14 (52%), a PPV5 19 (70%), a PPV6 22 (81%), a PPV7 23 

(85%), a PPV8 pedig 15 (56%) telepen fordult elŖ (1. mell®klet).  

 

6. §bra. A PPV1ïPPV8-pozit²v telepek fºldrajzi elhelyezked®se. 

Az egyes telepeket k¿lºnbºzŖ sz²nnel jelºlt¿k att·l f¿ggŖen, hogy csak n®h§ny (1ï7) (k®k) 
vagy az ºsszes PPV-re (narancss§rga) pozit²vak voltak. A PPV1 pozit²v telepek kiemel®s®re 
elt®rŖ alakzatot (h§romszºg) haszn§ltunk. A vizsg§lat idŖpontj§ban egyetlen negat²vnak 
bizonyul· telepet zºld sz²nnel jelºlt¿k. A PPV-pozit²v mint§k sz§zal®kos ar§nya az egyes 

telepeken az §bra bal oldal§n feltŤntetve l§that·. 
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7.4 Egyes v²rusok elŖfordul§sa a k¿lºnbºzŖ mintat²pusokban 

A sav·-, r§g·kºt®l- ®s her®l®sifolyad®k-mint§k eset®ben igen elt®rŖ elŖfordul§si 

gyakoris§ggal tal§ltuk meg az egyes v²rusokat, ill. a vizsg§lt §llom§nyok kºzºtt is jelentŖs 

elt®r®seket tapasztaltunk. Az egyes telepekhez tartoz· pontos ®rt®keket a 2ï4 mell®kletek 

tartalmazz§k. A v®rsav·mint§k eset®ben az ºsszes vizsg§lt sav·pool 9%-a volt PCV2- ®s 

20%-a volt PCV3-pozit²v, azonban egyes telepeken a pozit²v mint§k ar§nya ak§r a 60ï70%-ot 

is el®rte. A PPV-k eset®ben is hasonl· m®rt®kŤ elt®r®seket tapasztalunk: a vizsg§lt 

§llom§nyokban a PPV-pozit²v sav·mint§k ar§nya 3% ®s 70% kºzºtt mozgott, ami arra utal, 

hogy ezek a v²rusok szinte minden vizsg§lt telepen jelen vannak, b§r az §llom§nyokon bel¿li 

prevalenci§juk igen v§ltoz·. ¥sszess®g®ben a sav·mint§k 8%-a volt PPV1-pozit²v, ebben a 

mintat²pusban az ¼jonnan le²rt PPV-k kºz¿l a leggyakrabban detekt§lt a PPV2 (23%), m²g a 

legritk§bban elŖfordul· a PPV8 (3%) volt.  

A r§g·kºt®lmint§k 13%-§ban siker¿lt kimutatni a PCV2 ®s 28%-§ban a PCV3 

genomj§nak a jelenl®t®t. Az egyes pozit²v telepeken a PCV2 eset®ben 10% ®s 100% kºzºtti, 

a PCV3 eset®ben 10% ®s 88% kºzºtti elŖfordul§si gyakoris§got tapasztaltunk. A PPV-pozit²v 

r§g·kºt®lmint§k ar§nyai ºsszes®g®ben igen magasak voltak, 14% (PPV4) ®s 54% (PPV7) 

kºzºtt mozogtak.  

A her®l®sifolyad®k-mint§k jelentŖs elt®r®st mutattak a k®t PCV eset®ben. M²g a PCV2 

DNS-®t csak a mint§k 3%-§ban detekt§ltuk, 60%-uk pozit²v volt PCV3-ra. ¥sszesen k®t 

§llom§nyban siker¿lt kimutatni a PCV2-t her®l®sifolyad®k-mint§kban is, amelyekben a pozit²v 

mint§k ar§nya 20% ®s 40% volt ï m²g a PCV3 eset®ben ez 20% ®s 100% kºzºtt mozgott. A 

k¿lºnbºzŖ PPVk-re pozit²v her®l®si-folyad®kmint§k ar§nyai 2% (PPV1) ®s 17% (PPV3, PPV6) 

kºzºtt v§ltoztak ®s a pozit²v §llom§nyokban a PPV-prevalenci§k ebben a mintat²pusban 10%-

t·l 100%-ig terjedtek.  

¥sszehasonl²tva az egyes diagnosztikai mintat²pusokat a PCV2 eset®ben elmondhat·, 

hogy a her®l®sifolyad®k-mint§kban jelentŖsen kisebb m®rt®kben detekt§ltuk a v²rust, mint a 

k®t m§sik vizsg§lt mintat²pusban. Ezzel ellent®tben a PCV3-nak szignifik§nsan nagyobb az 

elŖfordul§si ar§nya a her®l®sifolyad®k-mint§kban a m§sik k®t mintat²pushoz k®pest. A PPV-k 

szignifik§nsan nagyobb ar§nyban fordultak elŖ r§g·kºt®lmint§kban mint sav·-, vagy 

her®l®sifolyad®k-mint§kban. A sav·- ®s a her®l®sifolyad®k-mint§k kºzºtt nem figyelhetŖ meg 

sz§mottevŖ k¿lºnbs®g, kiv®ve a PPV1 ®s PPV2 eset®ben, amelyekn®l a pozit²v sav·mint§k 

ar§nya jelentŖsen nagyobbnak mutatkozott.  

A k¿lºnbºzŖ mintat²pusokban m®rt Ct-®rt®kek ºsszehasonl²t· elemz®se elt®rŖ 

mint§zatokat mutatott a k¿lºnbºzŖ v²rusok vizsg§lata sor§n. A PCV-k eset®ben a pozit²v 

her®l®sifolyad®k-mint§k Ct-®rt®kei szignifik§nsan kisebbek voltak, a sav·- vagy 
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r§g·kºt®lmint§khoz k®pest. Ez ut·bbi k®t mintat²pus Ct-®rt®kei kºzºtt nem volt jelentŖs 

elt®r®s. A her®l®sifolyad®k-mint§k §tlagos Ct-®rt®kei a PCV2 eset®ben 27,85Ñ4,87, a PCV3 

eset®ben 30,76Ñ4,87 voltak, ahol az ®rt®kek az §tlagot ®s a sz·r§st (standard deviation, SD) 

reprezen§lj§k. Ezek az ®rt®kek a sav·mint§k eset®ben 30,98Ñ2,75 ®s 33,59Ñ2,3, m²g a 

r§g·kºt®lmint§k eset®ben 32,83Ñ2,66 ®s 33,94Ñ2,14 voltak a PCV2- ®s PCV3-pozit²v 

mint§kn§l. A PPV-k eredm®nyeit vizsg§lva §ltal§noss§gban elmondhat·, hogy a sav·mint§k 

eset®ben figyelt¿k meg a legkisebb, m²g a her®l®sifolyad®k-mint§k vizsg§lat§val a legnagyobb 

Ct-®rt®keket. A h§rom mintat²pus kºzºtt a legtºbb esetben statisztikailag is szignifik§ns 

elt®r®seket tapasztaltunk, ahogy az a 7. §br§n l§that·. A sav·mint§k §tlagos Ct-®rt®kei 

27,06Ñ8,05 (PPV6) ®s 34,06Ñ2,24 (PPV7) kºzºtt mozogtak. A r§g·kºt®lmint§k eset®ben kiss® 

nagyobb §tlagos Ct-®rt®keket m®rt¿nk, amelyek 29,88Ñ4,67 (PPV6) ®s 32,78Ñ2,51 (PPV7) 

kºzºtt alakultak. A legnagyobb §tlagos Ct-®rt®keket pedig a her®l®sifolyad®k-mint§kban 

figyelt¿k meg, 33,61Ñ2,95 (PPV5) ®s 35,87Ñ1,24 (PPV8) kºzºtt. 
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7. §bra. A vizsg§lt v²rusok elŖfordul§sa ®s a detekt§lt Ct-®rt®kek eloszl§sa a k¿lºnbºzŖ 
mintat²pusokban. 

a) Az egyes v²rusok ºsszes²tett kimutat§si ar§nyai a v®rsav·-, r§g·kºt®l- ®s her®l®si-
folyad®kmint§kban. A k¿lºnbºzŖ mintat²pusok elt®rŖ sz²nekkel jelºlve l§that·ak (v®rsav·: 
narancss§rga; r§g·kºt®l: k®k; her®l®sifolyad®k: zºld). b) A v®rsav·-, r§g·kºt®l- ®s her®l®si-
folyad®kmint§kban azonos²tott pozit²v mint§k Ct-®rt®keinek eloszl§sa. A bajusz a minimum 
®s maximum ®rt®keket jelºli, az oszlopon bel¿li pontok pedig az §tlagot. A doboz v²zszintes 
vonalai az elsŖ kvartilist, a medi§nt ®s a harmadik kvartilist mutatj§k. A statisztikailag 

szignifik§ns elt®r®sek az §br§zolt oszlopok ®s boxplot-ok felett csillagokkal jelºlve l§that·ak. 
(*: p < 0,05, **: p < 0,01, ***: p < 0,001) 

7.5 PCV-k ®s PPV-k elŖfordul§sa az egyes korcsoportokban  

Majdnem az ºsszes PPV-t azonos²tottuk mindegyik vizsg§lt korcsoport sav·mint§iban, 

igen elt®rŖ, 2% ®s 57% kºzºtti gyakoris§gokkal. Az egyes v²rusok korcsoportonk®nti eloszl§sa 

®s a pozit²v mint§khoz tartoz· Ct-®rt®kek eloszl§sa a 8. §br§n l§that·. A PPV2, PPV3, PPV5 
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®s PPV6 v²rusokat ºsszess®g®ben nagyobb ar§nyban azonos²tottuk ®s mindegyik 

korcsoportban sikeresen tal§ltunk fertŖzºtt §llatokat. Ezek kºz¿l is leggyakrabban a PPV2 

fordult elŖ a vizsg§lt §llom§nyokban, amelyet kimagasl· gyakoris§ggal detekt§ltunk a 10 

(43%), a 14 (57%) ®s a 18 (43%) hetes §llatok kºr®ben. A PPV3 ®s a PPV6 eset®ben a 

h²z·sert®sek mint§inak majdnem egynegyede pozit²v volt mindk®t v²rusra. Igaz, eredm®nyeink 

alapj§n a PPV-k viszonylag ritk§n fordulnak elŖ a her®l®sifolyad®k-mint§kban, e k®t ut·bbi 

v²rus volt kºz¿l¿k a leggyakoribb ebben a mintat²pusban (16% ®s 17%-os pozitivit§s), amely 

a legfiatalabb, n®h§ny napos koroszt§ly¼ §llatokat reprezent§lja. Mindh§rom eml²tett PPV-t 

viszonylag alacsony Ct-®rt®kekkel detekt§ltuk, fŖleg a fiatalabb koroszt§ly, mint p®ld§ul a 2 ®s 

4 hetes szop·s malacok, illetve a v§lasztott malacok mint§iban. 

A PPV1, PPV4 ®s PPV7 eset®ben alapvetŖen kisebb ar§ny¼ elŖfordul§st tapasztaltunk, 

®s voltak olyan korcsoportok, ahol egy§ltal§n nem siker¿lt kimutatni ezeket a v²rusokat. A 

legkisebb ar§nyban a PPV8 volt megfigyelhetŖ, amelyet a korcsoportonk®nti sav·mint§kb·l 

csak hat §llom§ny eset®ben siker¿lt azonos²tani. A tºbbi PPV-hez viszony²tva ezekn®l a 

v²rusokn§l ºsszess®g®ben nagyobb Ct-®rt®keket m®rt¿nk, ami kisebb v²rusterhel®sre utal. 

Ugyanakkor azokban az §llom§nyokban, ahol nagyobb m®rt®kŤ fertŖzºtts®get tapasztaltunk, 

alacsony Ct-®rt®keket is ki tudtunk mutatni, amelyek alkalmasak voltak a 

szekvenciameghat§roz§si reakci·kra. 

Ćltal§noss§gban elmondhat·, hogy a legnagyobb elŖfordul§si gyakoris§gokat a 14 ®s 

18 hetes h²z·sert®sek valamit a 6, 8 ®s 10 hetes v§lasztott malacok mint§iban figyelt¿k meg. 

A PPV1 eset®ben a tºbbi PPV-tŖl elt®rŖen ink§bb az idŖsebb koroszt§ly, pontosabban a 18 

hetes h²z·k ®s a teny®szkocas¿ldŖk mint§iban azonos²tottuk a legtºbb pozit²v mint§t, ahol a 

v®rsav·poolok 19%, illetve 20%-a volt pozit²v. A Ct-®rt®kek az esetek nagy r®sz®ben 

viszonylag nagyok voltak, de a teny®szkocas¿ldŖk mint§i kºzºtt elŖfordultak a v²rust nagyobb 

k·piasz§mban tartalmaz·k is.  
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8. §bra. A PPV1ïPPV8 prevalenci§ja ®s a detekt§lt Ct-®rt®kek eloszl§sa a k¿lºnbºzŖ 
korcsoportokban. 

Az egyes PPV-k kimutat§si ar§nyai a k¿lºnbºzŖ korcsoportokba tartoz· §llatok 
v®rsav·mint§iban. A legfiatalabb koroszt§lyt reprezent§l· her®l®si-folyad®kmint§k pirossal 
jelºlve l§that·k. Minden oszlopdiagram alatt az adott v²rushoz tartoz· Ct-®rt®kek eloszl§s§t 
szeml®ltetŖ boxplot diagramok tal§lhat·k, amelyeken a bajusz a minimum ®s maximum 
®rt®keket jelºli, a Ă+ò jelek pedig az §tlagot. A doboz v²zszintes vonalai az elsŖ kvartilist, a 

medi§nt ®s a harmadik kvartilist mutatj§k. 

PCV-ket is sikeresen azonos²tottunk minden vizsg§lt korcsoport mint§iban. A PPV-ktŖl 

elt®rŖ mint§zatot mutatott mindk®t PCV korcsoportonk®nti elŖfordul§s§nak dinamik§ja, 

miszerint a fertŖzºtt §llatok sz§ma 6ï8 hetes korban tetŖzik, 10 hetes korra lecsºkken, majd 

k®sŖbb az idŖsebb korcsoportok fel® ¼jra emelkedik. A PCV2 eset®ben a legtºbb pozit²v mint§t 

a 8 hetes §llatok ®s a 14 hetes §llatok mint§i eset®ben tapasztaltuk, m²g a PCV3 eset®ben a 

8 hetes §llatok ®s a teny®szkocas¿ldŖk voltak a legnagyobb ar§nyban fertŖzºttek. A k®t v²rus 

kºzºtt jelentŖs elt®r®st tapasztaltunk a legfiatalabb korcsoporthoz tartoz· her®l®sifolyad®k-

mint§kn§l, mivel a PCV2 eset®n csak a mint§k 3%-a, a PCV3 eset®n pedig a 60%-a volt 

pozit²v. 

A Ct-®rt®kek mindk®t v²rus eset®ben viszonylag nagyok voltak valamennyi 

koroszt§lyban ®s enyhe nºvekvŖ tendenci§t mutattak az idŖsebb korcsoportok ir§ny§ba. A 

PCV3 vizsg§lata sor§n a nagyobb pozit²v mintasz§m miatt ez a trend a 9. §bra boxplot 
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diagramj§n jobban kirajzol·dik. SŖt, a PCV3 az egyetlen v²rus, ahol m®g a sav·mint§khoz 

viszony²tva is jelentŖsen alacsonyabb Ct-®rt®kekkel azonos²tottunk her®l®si-folyad®kmint§kat.  

 

 

9. §bra. A PCV2 (a) ®s PCV3 (b) prevalenci§ja ®s a detekt§lt Ct-®rt®kek eloszl§sa a 
k¿lºnbºzŖ korcsoportokban. 

A PCV2 ®s PCV3 kimutat§si ar§nyai a k¿lºnbºzŖ korcsoportokba tartoz· §llatok 
v®rsav·mint§iban. A legfiatalabb koroszt§lyt reprezent§l· her®l®sifolyad®k-mint§k pirossal 
jelºlve l§that·k. Minden oszlopdiagram alatt az adott v²rushoz tartoz· Ct-®rt®kek eloszl§s§t 
szeml®ltetŖ boxplot diagramok tal§lhat·k, amelyeken a bajusz a minimum ®s maximum 
®rt®keket jelºli, a Ă+ò jelek pedig az §tlagot. A doboz v²zszintes vonalai az elsŖ kvartilist, a 

medi§nt ®s a harmadik kvartilist mutatj§k. 

A r§g·kºt®lmint§k eset®ben az ut·nevelŖben l®vŖ 8ï12 hetes §llatokat ®s a 18ï20 

hetes h²z·sert®seket vizsg§ltuk. A k®t korcsoport kºzºtt egyik vizsg§lt v²rus eset®ben sem 

tal§ltunk szignifik§ns elt®r®st a pozit²v mint§k ar§ny§t tekintve (10. §bra). A Ct-®rt®kek 

eloszl§sa a k®t koroszt§ly mint§i kºzºtt sem mutatott jelentŖs k¿lºnbs®get. Egyed¿l a PPV5 

eset®ben voltak a 18ï20 hetes korcsoport¼ v§lasztott malacok pozit²v mint§iban 

szignifik§nsan kisebb Ct-®rt®kek (p = 0,0358), mint a fiatalabb §llatok mint§iban. 
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10. §bra. A vizsg§lat v²rusok prevalenci§ja ®s a detekt§lt Ct-®rt®kek eloszl§sa a 
r§g·kºt®lmint§k eset®ben. 

A v§lasztott malacok (8ï12 hetes) ®s h²z·sert®sek (18ï20 hetes) PCV- ®s PPV-pozit²v 
r§g·kºt®lmint§inak sz§zal®kos ar§nya. Alattuk az egyes v²rusokhoz tartoz· pozit²v 

r§g·kºt®lmint§k Ct-®rt®keit reprezent§l· boxplotok. A bajusz a minimum ®s a maximum 
®rt®keket jelºli, a Ă+ò jelek pedig az §tlagot. A doboz v²zszintes vonalai az elsŖ kvartilist, a 
medi§nt ®s a harmadik kvartilist mutatj§k. A boxplotok feletti csillag a statisztikailag 

szignifik§ns k¿lºnbs®get jelenti (*: p < 0,05). 
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7.6 A sert®start· telepek termel®si param®terei ®s az egyes v²rusok 

elŖfordul§sa kºzºtti ºsszef¿gg®sek 

Az egyes v²rusok eset®ben az §llom§nyszintŤ fertŖz®s jelentŖs®g®nek 

meg§llap²t§s§hoz, a vizsg§lt §llom§nyok termel®si- ®s reprodukci·s param®tereinek t¿kr®ben 

elemezt¿k a v²rusok elŖfordul§s§nak m®rt®k®t. Fisher-f®le egzakt pr·b§val vizsg§lva 

statisztikailag szignifik§ns ºsszef¿gg®st tal§ltunk: 

¶ A PPV1-fertŖz®s ®s a fial§si sz§zal®k (p = 0,0277) 

¶ A PPV5-fertŖz®s ®s a sz¿letett malacok sz§ma (p = 0,0353), ®s a vemhes¿l®si 

sz§zal®k (p = 0,0498) 

¶ A PPV8 -fertŖz®s ®s a sz¿letett malacok sz§ma (p = 0,0379), valamint a h²z·k 

ADG-je (p = 0,015) kºzºtt.  

Az eml²tett ºsszef¿gg®sek kºz¿l a logisztikus regresszi·s modell minden esetben 

szignifik§ns ºsszef¿gg®st mutatott, kiv®ve a PPV8 ®s az almonk®nt sz¿letett malacok sz§ma 

kºzºtt.  

A PPV1 jelenl®te egy adott §llom§nyban szignifik§ns ºsszef¿gg®st mutat az §tlag alatti 

fial§si sz§zal®k val·sz²nŤs®g®vel (ɓ = -2,197, OR = 0,111, p = 0,037). Ez azt jelenti, hogy a 

PPV1-pozit²v telepeken 88,9%-kal kisebb az §tlag feletti fial§si sz§zal®k el®r®s®nek 

val·sz²nŤs®ge azokhoz a telepekhez viszony²tva, ahol nem tal§ltunk PPV1-pozit²v §llatot. A 

PPV5 vizsg§lata sor§n az almonk®nt sz¿letett malacok sz§m§val (ɓ = -2,120, OR = 0,120, p 

= 0,046), ®s a vemhes¿l®si sz§zal®kkal (ɓ = -2,773, OR = 0,063, p = 0,030) is szignifik§ns 

ºsszef¿gg®st tal§ltunk, ami arra enged kºvetkeztetni, hogy a PPV5-pozit²v telepeken 88%-kal 

kisebb az §tlag feletti sz¿let®si sz§mok, illetve 93,7%-kal kisebb az §tlag feletti vemhes¿l®si 

sz§zal®k el®r®s®nek val·sz²nŤs®ge. A PPV8 eset®ben a v²rus elŖfordul§sa a h²z·§llatok ADG-

j®vel mutatott szignifik§ns ºsszef¿gg®st (ɓ = -2,773, OR = 0,063, p = 0,043) ami azt mutatja, 

hogy a felm®r®s¿nkben r®sztvevŖ PPV8-negat²v telepekhez viszony²tva, a PPV8-pozit²v 

telepeken 93,7%-kal kisebb az §tlag feletti ADG val·sz²nŤs®ge. Eredm®nyeink alapj§n a 

PPV8-fertŖz®s a sz¿letett malacok sz§m§ra is hat§ssal volt, de a logisztikus regresszi·s 

modell alapj§n az ºsszef¿gg®s nem tekinthetŖ szignifik§nsnak, mivel a p-®rt®k, noha csak 7 

ezrel®kkel, de a meghat§rozott szignifikanciaszinten k²v¿lre esett (ɓ = -2,398, OR = 0,091, p 

= 0,057).  

A n®gy legnagyobb v²rusterhelts®gŤ ®s minden vizsg§lt v²rusra pozit²v §llom§ny (Farm 

8, 12, 19 ®s 23) eset®ben a termel®si mutat·k kºz¿l a sz¿letett malacok sz§ma mindenhol 

§tlagon aluli volt, sŖt a h§rom legalacsonyabb ®rt®ket ezeken a telepeken jegyezt®k fel, pedig 

az §llatok genetik§ja minden esetben elt®rŖ volt. A reprodukci·s param®terek kºz¿l a 
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vemhes¿l®si sz§zal®k h§rom telepen §tlag alatti volt, m²g a negyedikrŖl nincs inform§ci·nk. A 

k®t legalacsonyabb vemhes¿l®si sz§zal®kkal (85% ®s 86%) rendelkezŖ telep is ide tartozott. 

H§rom §llom§nyban §tlag alatti fial§si sz§zal®kot rºgz²tettek, amelyek kºz® tartozott a 

legalacsonyabb fial§si sz§zal®kkal (70%) rendelkezŖ telep is. A h²zlal§si param®terek kºz¿l az 

ADG eset®ben tal§ltunk kiugr· ®rt®keket: a k®t legalacsonyabb batt®ri§s ADG-t (366 g ®s 369 

g) ®s a h§rom legalacsonyabb h²zlaldai ADG-t (693ï790 g) is ezeken a telepeken jegyezt®k 

fel. A tºbbi vizsg§lt termel®si mutat· eset®ben nem tal§ltunk jelentŖs elt®r®st az 

§tlag®rt®kektŖl. 

7.7 A hazai PCV- ®s PPV-tºrzsek genetikai v§ltozatoss§ga 

7.7.1 A sert®scircov²rusok filogenetikai vizsg§lata 

A PCV2 eset®ben a kapszidfeh®rj®t k·dol· ORF2 g®n szekvenci§j§t hat§roztuk meg 

az egyes telepekrŖl begyŤjtºtt erŖsen PCV2-pozit²v sav·mint§kb·l. ¥sszesen ºt esetben 

siker¿lt meghat§rozni a teljes ORF2 szekvenci§t, amelyek mindegyike 705 b§zisp§r 

hossz¼s§g¼ ®s egym§ssal 98,87ï100%-os egyez®st mutatnak. A PCV2 szekvenci§k 

klasszifik§ci·j§t 71 Genbank-b·l letºltºtt, k¿lºnbºzŖ eredetŤ referencia-szekvenci§val 

ºsszehasonl²tva v®gezt¿k el. A filogenetikai f§n nyolc j·l elk¿lºn¿lŖ genot²pust azonos²tottunk, 

amelyeket PCV2a-t·l PCV2h-ig jelºlt¿nk (Franzo & Segal®s, 2018) (11. §bra). Mind az ºt 

szekvencia a PCV2d genot²pusba tartozott, 96,60% ®s 100% kºzºtti nukelotidazonoss§got 

mutatott a genot²pusba tartoz· referencia-szekvenci§kkal. A szekvencia-elemz®s alapj§n a 

hazai szekvenci§k szoros rokons§gban §llnak egyes nemr®giben le²rt amerikai (100% 

egyez®s), olaszorsz§gi (99,86% egyez®s) ®s d®l-koreai tºrzsekkel (99,86% egyez®s). Az 

ºsszes PCV2 kapszidszekvenci§t figyelembe v®ve a hazai tºrzsek a referencia 

g®nszekvenici§kkal 83,40ï100% kºzºtt nukleotid-azonoss§got mutatnak.  

A filogenetikai elemz®shez haszn§lt szekvenci§k 233ï236 aminosav hossz¼s§g¼ak ®s 

aminosavsorrendjeinek ºsszehasonl²t· elemz®se sor§n h§rom k¿lºnbºzŖ r®gi·t 

azonos²tottunk, (53ï91, 121ï136, 169ï217) amelyek eset®ben viszonylag nagyfok¼ az 

aminosavak v§ltoz®konys§ga (12. §bra). Ezekben a r®gi·kban a kºvetkezŖ PCV2d 

genot²pusra jellemzŖ mut§ci·kat tal§ltuk a hazai tºrzsek eset®ben: Y8F, F53I, I57V, R59K, 

A68N, S121T, T134N, S169G/R, V215I. Emellett az utols· 234K aminosav jelenl®te is jellemzŖ 

erre a genot²pusra, mivel ez a PCV2a, illetve PCV2b genot²pusn§l m®g nem volt jelen (L. Guo 

®s mtsai, 2012). A hazai tºrzsek aminosavsorrendj®t ºsszehasonl²tva 3 esetben tal§ltunk 

elt®r®seket: Y8F, S169G/R ®s M217L, amelyek kºz¿l a 169-es aminosav misszensz mut§ci·ja 

egy ellenanyag-felismer®shez sz¿ks®ges STIDYFQPNNKR oligopeptidben (169ï180) 

tal§lhat· (Trible ®s mtsai, 2011). Mindegyik magyarorsz§gi PCV2-tºrzs eset®ben megtal§lhat· 

k®t PCV2d genot²pusra jellemzŖ mot²vum: az SNPLTV (86ï91) ®s a TGID (190/191/206/210), 
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amelyek genetikai markerk®nt is haszn§lhat·ak az egyes genot²pusok elk¿lºn²t®s®re (Xiao ®s 

mtsai, 2015). 

Az eml²tett mut§ci·k kºz¿l az F53I, a S121T ®s a V215I a kapszidfeh®rje belsŖ r®teg®t 

alkot· aminosavak kºz® tartozik (R. Wei ®s mtsai, 2019). A tºbbi §ltalunk is detekt§lt, 

misszensz mut§ci· pedig a kapszid k¿lsŖ r®sz®n tal§lhat·. Ezek kºz¿l a hazai v²rustºrzsekre 

is jellemzŖ PCV2d genot²pus eset®ben a  59K, 190T ®s 191G aminosavak a neutraliz§l· epit·p 

r®szek®nt kritikusan fontosak (L. P. Huang ®s mtsai, 2011; Saha ®s mtsai, 2012), emellett a 

77N ®s 206I az ellenanyag-felismer®shez n®lk¿lºzhetetlenek (Khayat ®s mtsai, 2011). Az itt 

bekºvetkezŖ v§ltoz§sok a kapszid fel¿let®n konform§ci·s v§ltoz§st eredm®nyezhetnek, 

amelynek kºvetkezt®ben az ellenanyagok nem lesznek k®pesek felismerni ®s neutraliz§lni a 

v²rust.  
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11. §bra. A PCV2 ORF2 szekvenci§k filogenetikai elemz®se. 

A PCV2 filogenetikai f§t MEGAX programmal, Maximum Likelihood m·dszerrel, a 
HasegawaïKishinoïYano-modell alkalmaz§s§val k®sz²tett¿k, 1000 ism®tl®ssel v®grehajtva a 
bootstrap-elemz®st. A GenBank-ban el®rhetŖ, v§logatott PCV2aïPCV2h genot²pusba tartoz· 
tºrzseket illesztett¿k az §tl§tunk meghat§rozott magyarorsz§gi szekvenci§khoz, amelyek a 

filogenetikai f§n pirossal kiemelve l§that·k. 
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12. §bra. A magyarorsz§gi PCV2-tºrzsek ORF2 aminosav-szekvenci§inak illeszt®se a 
PCV2aïPCV2h genot²pus¼ tºrzsek referencia-szekvenci§ihoz.  

Az elŖfordul· aminosav-mut§ci·k az egyes aminosavak fiziko-k®miai tulajdons§gai alapj§n 
k¿lºnbºzŖ sz²nnel jelºlve l§that·ak. A hazai tºrzsekre jellemzŖ misszensz mut§ci·k fekete 
ny²llal, az egyes genot²pusok jellegzetes mot²vumainak elhelyezked®se pedig bekeretezve 
l§that·. Az illeszt®si annot§ci·k kºz¿l a ĂConservationò a konzerv§lt tulajdons§gokat, a 

ĂQualityò a mut§ci·k val·sz²nŤs®g®t, a ĂConsensusò a leggyakoribb aminosav elŖfordul§s§t, 
m²g az ĂOccupancyò az adott poz²ci·ban jelen l®vŖ szekvenci§k sz§m§t jelzi. 



ΣΝ 
 

A PCV3 eset®ben teljes genom-meghat§roz§st v®gezt¿nk nemcsak az egyes 

telepekrŖl begyŤjtºtt sav·mint§kb·l, hanem PCV3-pozit²v klinikai esetekbŖl sz§rmaz· szºvet-

homogeniz§tumokb·l is. ¥sszesen kilenc, 2000 b§zisp§r hossz¼s§g¼ teljesgenom-

szekvenci§t siker¿lt meghat§rozni. Az ºsszehasonl²t· szekvenciaelemz®s 98,8ï99,85%-os 

egyez®st mutatott a hazai tºrzsek kºzºtt. A szekvenci§k klasszifik§ci·j§t 41 GenBank-b·l 

letºltºtt, k¿lºnbºzŖ eredetŤ referencia-szekvenci§val ºsszehasonl²tva v®gezt¿k el. A Franzo 

®s munkat§rsai §ltal le²rt besorol§si m·dszer k®t genot²pust k¿lºnbºztet meg, amelyek a mi 

filogenetikai f§nkon is elk¿lºn¿lnek (13. §bra). Mind a 9 szekvenci§nk az elsŖ kl§dba tartozik, 

amely a PCV3a genot²pusnak felel meg. Az eddig le²rt szekvenci§kkal 89,95% ®s 99,95% 

kºzºtti nukelotid-azonoss§got, a kl§don bel¿li szekvenci§kkal pedig 98,22ï99,95% kºzºtti 

homol·gi§t mutatnak. Att·l f¿ggetlen¿l, hogy mindegyik hazai szekvencia egy genot²pusba 

tartozik, az elhelyezked®s¿k a filogenetikai f§n nem t¿krºzi a fºldrajzi elhelyezked®s®t az 

egyes telepeknek. A szekvencia-elemz®s alapj§n a hazai szekvenci§k szoros rokons§gban 

§llnak egyes olaszorsz§gi, k²nai ®s d®l-koreai tºrzsekkel. 

A ORF1 szakasz (216ï1107 nukleotidok kºzºtt) egy 296 hossz¼ nem-struktur§lis 

feh®rj®t, az ORF2 (1336ï1980 nukleotidok kºzºtt) pedig egy 214 aminosav hossz¼s§g¼ 

struktur§lis feh®rj®t k·dolt mindegyik hazai PCV3-tºrzs eset®ben. A replik§z- ®s 

kapszidfeh®rj®k aminosavsorrendj®nek ºsszehasonl²t· elemz®se 94 k¿lºnbºzŖ eredetŤ 

referencia-szekvenci§val nagyon kism®rt®kŤ diverzit§st mutatott a k¿lºnbºzŖ eredetŤ 

v²rustºrzsek kºzºtt. A hazai v²rustºrzsek aminosavsorrendje az ORF1 eset®ben 99,32ï100%-

ban, m²g az ORF2 eset®ben 98,13ï100%-ban egyezett meg. Ezek az ®rt®kek a PCV3a 

genot²puson bel¿l 97,97ï100% ®s 96,26ï100%, m²g az ºsszes szekvenci§t vizsg§lva 93,24ï

100% ®s 90,19ï100%.  

A kapszidfeh®rj®t k·dol· ORF2 g®nben a nagym®rt®kŤ homol·gia ellen®re is siker¿lt 

azonos²tani n®h§ny jellemzŖ aminosav-mut§ci·t. N®gy-n®gy tºrzsn®l az A24V, R27K, F104Y 

®s tov§bbi egy-egy esetben a N56S ®s S156T mut§ci·k fordultak elŖ a hazai tºrzsekn®l (14. 

§bra). Az ORF1 eset®ben ºsszesen 3 poz²ci·ban tal§ltunk elt®rŖ aminosavakat: P19L, A122S 

®s W256C. Ezek kºz¿l egyed¿l a 122-es aminosav volt, amelyik mindk®t PCV3b genot²pus¼ 

szekvenci§n§l elŖfordult ®s a PCV3a genot²pus¼ szekvenci§k 46%-§ban is jelen volt.  

Azt fontos megjegyezni, hogy a nagyfok¼ egyez®s miatt a bootstrap-®rt®kek a PCV3a 

genot²puson bel¿l viszonylag kicsik, viszont mind a teljes genom, mind az ORF2 alapj§n 

k®sz²tett filogenetikai f§n (5. mell®klet) az egyes aminosav-mut§ci·kat tartalmaz· tºrzsek 

egy¿tt csoportosulnak. A leggyakoribb A24V ®s R27K mut§ci·kat tartalmaz· hazai PCV3-

tºrzsek (ON015882ï84) is egy csoporton bel¿l tal§lhat·ak, amelyek kºz¿l egyetlen szekvencia 

helyezkedett el t§volabb, amelyik az S156T aminosav-mut§ci·t is tartalmazta (ON015889). A 
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tºbbi szekvencia kºz¿l n®gy (ON015885ï87) szint®n egy¿tt csoportosult egy m§sik klaszteren 

bel¿l, m²g az N56S mut§ci·val rendelkezŖ tºrzs (ON015890) a f§kon elk¿lºn¿lve: az ORF2 

alapj§n egy 2017-ben Oroszorsz§gban gyŤjtºtt szekvenci§val, a teljes genom alapj§n pedig 

az oroszorsz§gi szekvencia mellett egy 2017-es d®l-koreai szekvenci§val mutat kºzeli 

filogenetikai rokons§got. 

 

13. §bra. A PCV3 teljes genomszekvenci§k filogenetikai elemz®se. 

A PCV3 filogenetikai f§t MEGAX programmal, Maximum Likelihood m·dszerrel, a Tamuraï
Nei-modell alkalmaz§s§val k®sz²tett¿k, 1000 ism®tl®ssel v®grehajtva a bootstrap-elemz®st. A 
GenBank-ban el®rhetŖ, v§logatott PCV3-tºrzseket illesztett¿k az §ltalunk meghat§rozott 
magyarorsz§gi szekvenci§khoz. A t¿netmentes §llom§nyokban gyŤjtºtt sav·mint§kb·l 
sz§rmaz· szekvenci§k pirossal, a klinikai esetekbŖl meghat§rozott szekvenci§k k®kkel 

kiemelve l§that·k. 
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14. §bra. A magyarorsz§gi PCV3-tºrzsek ORF2 aminosav-szekvenci§inak illeszt®se a 
PCV3a ®s PCV3b genot²pus¼ tºrzsek referencia-szekvenci§ihoz. 

Az elŖfordul· aminosav-mut§ci·k az egyes aminosavak fiziko-k®miai tulajdons§gai alapj§n 
k¿lºnbºzŖ sz²nnel jelºlve l§that·ak. A hazai tºrzsekre jellemzŖ misszensz mut§ci·kat fekete 
ny²l jelºli. Az illeszt®si annot§ci·k kºz¿l a ĂConservationò a konzerv§lt tulajdons§gokat, a 
ĂQualityò a mut§ci·k val·sz²nŤs®g®t, a ĂConsensusò a leggyakoribb aminosav elŖfordul§s§t, 

m²g az ĂOccupancyò az adott poz²ci·ban jelen l®vŖ szekvenci§k sz§m§t jelzi. 
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7.7.2 A sert®sparvov²rusok filogenetikai vizsg§lata 

A PPV1 eset®ben egy teljes ®s ºt r®szleges kapszidfeh®rj®t k·dol· g®n (ORF2) 

szekvenci§j§t siker¿lt meghat§rozni 18 hetes §llatok, illetve teny®szkocas¿ldŖk 

v®rsav·mint§ib·l. A magyarorsz§gi tºrzsek nukleotidsorrendje egym§ssal 97,46ï100%-ban 

egyezett meg. A szekvenci§k klasszifik§ci·j§t 68, G®nbank-b·l letºltºtt, k¿lºnbºzŖ eredetŤ 

referencia-szekvenci§val ºsszehasonl²tva v®gezt¿k el. A Vereecke ®s munkat§rsai §ltal 2022-

ben le²rt besorol§si m·dszer n®gy genot²pust k¿lºnbºztet meg (Vereecke ®s mtsai, 2022), 

amelyeket PPV1a-t·l PPPV1d-ig jelºlnek (15. §bra). H§rom magyarorsz§gi szekvencia a 

PPV1b genot²pusba tartozott, amelynek tagjai az igen virulens 27a-szerŤ v²rusok, m²g 

egyetlen hazai v²rustºrzs a PPV1a genot²pusba volt besorolhat·. KettŖ, azonos teleprŖl 

sz§rmaz· szekvenci§t az alkalmazott klasszifik§ci·s krit®riumokkal nem lehetett besorolni, 

mivel animosavsorrendj¿k alapj§n §tmenetet mutattak a PPV1b ®s PPV1c genot²pusok kºzºtt. 

A hazai tºrzsek homol·gianal²zise azt mutatta, hogy 96,48% ®s 100% kºzºtti nukelotid-

azonoss§ggal rendelkeznek a magyarorsz§gi szekvenci§k az elemz®shez haszn§lt, 

k¿lºnbºzŖ eredetŤ referencia-szekvenci§kkal. A szekvencia-elemz®s alapj§n a hazai tºrzsek 

szoros rokons§gban §llnak az eur·paiakkal, fŖleg n®metorsz§gi, d§niai ®s rom§niai 

szekvenci§kkal mutattak nagyfok¼ egyez®st.  

A filogenetikai elemz®shez haszn§lt PPV1-tºrzsek aminosavsorrendj®nek 

ºsszehasonl²t· elemz®se alapj§n a hazai szekvenci§k kºzºtt 97,98ï100% egyez®s volt, m²g 

a tºbbi szekvenci§val 96,05ï100%-ban egyeztek meg. A hazai tºrzsek kºz¿l a PP855499 mind 

a n®gy PPV1b genot²pusra jellemzŖ aminosav-mut§ci·t tartalmazta: Q378E, A564S, E569Q, 

P586T (16. §bra). Ebbe a genot²pusba soroland· m®g a HUN6 jelºl®sŤ r®szleges szekvencia, 

amely a Q378E aminosav-mut§ci·val rendelkezik. A m§sik k®t PPV1b genot²pusba tartoz· 

hazai szekvencia (PP855499 ®s PP855501) a PPV1b-re jellemzŖ mut§ci·k kºz¿l csak kettŖt 

tartalmazott: A564S, P586T. Az egyetlen teljes VP1 g®nszekvencia (PP855497) 

animosavsorrendje teljesen megegyezik egy 2021-ben detekt§lt d§niai szekvenci§val 

(ON014681), amelynek besorol§sa nem lehets®ges az alkalmazott krit®riumokkal. Az §ltalunk 

haszn§lt klasszifik§ci·s elj§r§ssal ezek a szekvenci§k nagym®rt®kben hasonl²tanak a PPV1b 

genot²pusba tartoz· szekvenci§khoz, de §tmenetet k®peznek a PPV1b ®s PPV1c genot²pusok 

kºzºtt. A PP855498 szekvenci§nk pedig a PPV1a genot²pusba tartozott, ®s a genot²pusra 

jellemzŖ T170A, R232K, S383T, I470T, D516N ®s K557N aminosav-mut§ci·k voltak 

megfigyelhetŖek benne.  



ΣΡ 
 

 

15. §bra. A PPV1 ORF2 szekvenci§k filogenetikai elemz®se. 

A PPV1 filogenetikai f§t MEGAX programmal, Maximum Likelihood m·dszerrel, a 
HasegawaïKishinoïYano-modell alkalmaz§s§val k®sz²tett¿k, 1000 ism®tl®ssel v®grehajtva a 
bootstrap-elemz®st. A GenBank-ban el®rhetŖ, v§logatott PPV1aïPPV1d genot²pusba tartoz· 
tºrzseket illesztett¿k az §ltalunk meghat§rozott magyarorsz§gi szekvenci§khoz. Az egyes 
genot²pusokba tartoz· referencia v²rustºrzsek feket®vel, az §ltalunk meghat§rozott 

magyarorsz§gi szekvenci§k pirossal kiemelve l§that·k.  



ΣΣ 
 

 

16. §bra. A magyarorsz§gi PPV1-tºrzsek aminosav-szekvenci§inak ºsszehasonl²t· 
elemz®se. 

A hazai tºrzseketet a PPV1aïPPV1d genot²pus¼ tºrzsek referenciaszekvenci§ihoz 
illesztett¿k. A k¿lºnbºzŖ genot²pusba tartoz· szekvenci§k a filogenetikai f§n haszn§lt 

sz²nekkel vannak kiemelve. Az elŖfordul· aminosav-mut§ci·k az egyes aminosavak fiziko-
k®miai tulajdons§gai alapj§n k¿lºnbºzŖ sz²nnel jelºlve l§that·ak. A PPV1a genot²pusra 
jellemzŖ mut§ci·kat piros ny²l, m²g a PPV1b-re jellemzŖeket fekete ny²l jelºli. Az illeszt®si 
annot§ci·k kºz¿l a ĂConservationò a konzerv§lt tulajdons§gokat, a ĂQualityò a mut§ci·k 

val·sz²nŤs®g®t, a ĂConsensusò a leggyakoribb aminosav elŖfordul§s§t, m²g az ĂOccupancyò 
az adott poz²ci·ban jelen l®vŖ szekvenci§k sz§m§t jelzi. 

Az ¼jonnan azonos²tott PPV-k kºz¿l a PPV2, PPV3, PPV4 ®s PPV8 eset®ben a 

kapszidfeh®rj®t k·dol· (ORF2/VP) g®nt, a PPV5, PPV6 ®s PPV7 eset®ben pedig a nem-



ΣΤ 
 

struktur§lis feh®rj®t (ORF1/NS1) k·dol· g®n szekvenci§j§t hat§roztuk meg filogenetikai 

elemz®s c®lj§b·l. 

A PPV2 eset®ben n®gy k¿lºnbºzŖ teleprŖl sz§rmaz· v®rsav·mint§b·l n®gy 

kapszidszekvenci§t siker¿lt meg§llap²tani. Emellett, k®t szlov§kiai szekvenci§t is 

meghat§roztunk a vizsg§lt felvid®ki telepekrŖl begyŤjtºtt mint§kb·l. Mindegyik szekvencia 

majdnem teljesen lefedi a kapszidfeh®rje g®nj®t. Egy rºvid 24ï31 b§zisp§r hossz¼s§g¼ 

szakasz hi§nyzik a szekvenci§k v®g®rŖl, amelyeket a szekven§l· PCR-reakci·k sor§n nem 

siker¿lt amplifik§lni. A VP1 kapszidg®n vari§bilis r®gi·it, amelyek felt®tlen¿l sz¿ks®gesek a 

megfelelŖ filogenetikai elemz®sek kivitelez®s®hez, minden szekvencia tartalmazta. A 

Maximum Likelihood filogenetikai f§n a saj§t szekvenci§ink ®s 35 GenBank-b·l letºltºtt 

referencia-szekvenci§k k®t kl§dra oszlottak (17. §bra), ezek kºzºtt a nukleotid-azonoss§g 

92,72% ®s 98,44% kºzºtti volt. Az egyes kl§don bel¿li szekvenci§k 95,48ï99,97%-os, a kettes 

kl§dba tartoz·k pedig 93,55ï100%-os egyez®st mutattak. A magyarorsz§gi szekvenci§k kºz¿l 

h§rom a kettes kl§dba tartozott, az eur·pai szekvenci§k nagy r®sz®vel egy¿tt. Egy hazai ®s a 

k®t felvid®ki szekvencia pedig az egyes kl§dba ker¿lt, amelynek tagjai j·val diverzebb fºldrajzi 

eredetŤ szekvenci§k. Ide soroland·ak tºbbek kºzºtt amerikai, brazil, d®l-koreai ®s k²nai 

szekvenci§k is. A magyarorsz§gi szekvenci§k ºsszehasonl²t· szekvencia-anal²zise 93,49ï

98,81% hasonl·s§got mutatott a kapszid g®nen ®s 93,52ï96,89% hasonl·s§got a hazai ®s 

felvid®ki szekvenci§k ºsszehasonl²t§sa sor§n.  

Az kapszidfeh®rj®t 1031ï1032 aminosav alkotja, amelyek 95,28ï100%-ban egyeztek 

meg egym§ssal, illetve 93,51ï99,51%-ban a tºbbi PPV2 kapszidszekvenci§val. Az aminosav-

szekvenci§k ºsszehasonl²t· elemz®se sor§n h§rom nagyobb m®retŤ vari§bilis r®gi·t 

azonos²tottunk (203ï269, 707ï717, 784ï796), illetve tizenegy poz²ci·t (Q457E, S563T, 

L592M, E598D, N641S/T, I644T, Q647R, S750R, R766P, K864H, T1010S) ahol a hazai 

szekvenci§k eset®ben ºsszesen 27 aminosav-mut§ci·t detekt§ltunk (18. §bra). A kl§d I-be 

tartoz· szekvenci§kat ºsszehasonl²tva a kl§d II-be tartoz·kkal az elsŖ r®gi·n bel¿l a kºvetkezŖ 

aminosavcser®t eredm®nyezŖ jellegzetes mut§ci·kat tal§ltuk: P203S, E205A, A209P, I211S, 

N/D213H/D, 2S16P, A217K, A218S, R221Q, S222P, R223Q, E253G, P258S, T259P ®s A269P. 

A m§sodik vari§bilis r®gi·ban tal§lhat· misszensz mut§ci·k: A707T, Q712E, N715T ®s A717G. 

Tov§bb§ k®t szekvenci§n§l a 714-es aminosav del®ci·j§t, egy esteben pedig a G714N 

mut§ci·t azonos²tottuk. A harmadik r®gi·ban azonos²tott mut§ci·k: I784M, N788S ®s E796Q. 

A 18. §br§n l§that· aminosavszekvencia-illeszt®s bemutatja a fŖbb vari§bilis r®gi·kat, 

kiemelve az ott tal§lhat· aminosav-mut§ci·kat. ¥sszehasonl²tva a k®t filogenetikai csoportot, 

az elsŖ kl§dba tartoz· aminosav-szekvenci§k kºzºtt 93,8ï100% kºzºtti, m²g a m§sodik kl§dba 

tartoz·k kºzºtt 91,95ï100% kºzºtti az azonoss§g. 



ΣΥ 
 

 

 

17. §bra. A PPV2 ORF2 szekvenci§k filogenetikai elemz®se. 

A PPV2 filogenetikai f§t MEGAX programmal, Maximum Likelihood m·dszerrel, a Tamura 3-
param®ter modell alkalmaz§s§val k®sz²tett¿k, 1000 ism®tl®ssel v®grehajtva a bootstrap-
elemz®st. A GenBank-ban el®rhetŖ, v§logatott PPV2-tºrzseket illesztett¿k az §ltalunk 

meghat§rozott magyarorsz§gi, illetve szlov§kiai szekvenci§khoz, amelyek a filogenetikai f§n 
pirossal jelºlve l§that·ak.  

 



ΣΦ 
 

 

18. §bra. A magyarorsz§gi PPV2-tºrzsek aminosav-szekvenci§inak ºsszehasonl²t· 
elemz®se. 

A hazai tºrzseketet a filogenetikai elemz®s sor§n meghat§rozott, k®t elk¿lºn¿lŖ kl§dba 
tartoz· tºrzsek egyes szekvenci§ihoz illesztett¿k. A k¿lºnbºzŖ klaszterbe tartoz· 

szekvenci§k a filogenetikai f§n haszn§lt sz²nekkel vannak kiemelve. Az elŖfordul· aminosav-
mut§ci·k az egyes aminosavak fiziko-k®miai tulajdons§gai alapj§n k¿lºnbºzŖ sz²nnel jelºlve 
l§that·ak. A hazai tºrzsekre jellemzŖ misszensz mut§ci·kat fekete ny²l jelºli. Az illeszt®si 
annot§ci·k kºz¿l a ĂConservationò a konzerv§lt tulajdons§gokat, a ĂQualityò a mut§ci·k 

val·sz²nŤs®g®t, a ĂConsensusò a leggyakoribb aminosav elŖfordul§s§t, m²g az ĂOccupancyò 
az adott poz²ci·ban jelen l®vŖ szekvenci§k sz§m§t jelzi. 

A PPV3 eset®ben 4 teljes kapszidg®n-szekvenci§t siker¿lt meghat§rozni, amelyeket 

37, k¿lºnbºzŖ eredetŤ referencia-szekvenci§hoz illesztett¿nk. A vizsg§lt saj§t ®s egy®b 

referencia-szekvenci§k kºzºtt a nukleotid-azonoss§g 97,88%ï99,46% kºzºtti volt ®s a 

filogenetikai f§n h§rom kl§dba csoportosultak (19. §bra). Az egyes kl§dot elsŖsorban k²nai ®s 

d®l-koreai szekvenci§k alkott§k, m²g a h§rmas kl§dba a kor§bban detekt§lt magyarorsz§gi 

szekvenci§kkal egy¿tt kiz§r·lag eur·pai szekvenci§k tartoztak. Az §ltalunk meghat§rozott 

hazai szekvenci§k kºzºs klaszterbe rendezŖdtek a kettes kl§don bel¿l, amely vegyes fºldrajzi 

eredetŤ szekvenci§kat tartalmazott. Fontos megjegyezni, hogy a szekvenci§k csoportosul§sa 

alapj§n a kettes ®s h§rmas kl§d kºzºs filogenetikai csoportot alkot, azonban az alacsony 

bootstrap-®rt®ket figyelembe v®ve a k®t genetikailag erŖsebben ºsszetartoz· csoportot k®t 
























































































































