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Bevezetés és célkitlizések

Az adenovirusok (AdV) allatorvosi viszonylatban komoly megbetegedéseket és elhullasokat is
okozhatnak (pl. a canin AdV-1). Ennek oka gyakran az egyes AdV-ok gazdavaltasa lehet,
melynek soran az Uj gazdaszervezethez még nem kellsen alkalmazkodott. Altalaban
gazdaspecifikus, fakultativ kérokozok, melyek a gerincesek minden jelentésebb osztalyanak
képviselbiben megtalalhatdak. Az AdV-ok burok nélkili, kozepes méretii (70-90 nm), ikozaéder
alaku, duplaszali DNS-virusok.

Munkam kezdetekor a ragcsalok adenovirusai koziil csupan az 1-es tipusu egér-AdV
(murin AdV-1, MAdV-1) teljes genomszekvencidja volt ismert. Ez a virus bizonyos egérvonalak
Ujszulétt egyedeiben encephalomyelitist okoz. Ezzel szemben a szintén régéta ismert, de
genomszekvencia szinten még nem vizsgalt MAdV-2 enyhébb, f6ként hasmenéses tiineteket
eredményez. A két virus genomja kozotti jelentés eltérést a virus-DNS restrikciés enzimes
analizise alapjan feltételezték. Mivel a ragcsalék adenovirusai j6 modellek lehetnek az AdV-ok
human gydgyaszatban valé esetleges felhasznalasanak vizsgalatahoz, célul tliztik ki a MAdV-2
telies genomjanak molekularis analizisét. Mik6zben a MAdV-2 genom-szekvenalasan
dolgoztunk, Szlovakidban egy MAdV-3-as tipust is izolaltak (pirékegérbdl, Apodemus agrarius),
telies genomszekvencigjat megfejtették és értelmezték. Maig csupan ez a 3 MAdV genom
ismert.

Hasmenéses tineteket mutatd voérds mokusokbol (eurépai mokus vagy kodzonséges
erdeimokus, Sciurus vulgaris), hazai kutatdkkal egyuttmiikodve irtak le Gj AdV-t. A mokusok
Eszak-Nyugat Angliabdl szarmaztak. Ezt kévetéen tobb esetet is leirtak Cumbria-ban, Anglesey
szigetén Wales-ben, Skdciaban és Nagy-Britannia tovabbi tartoméanyaiban is. Az elhullott allatok
béltartalmanak elektronmikroszképos vizsgalataval AdV-nak latsz6 partikulumokat talaltak,
amibdl latszélag sikerllt AdV-t izolalni egér eredetli sejttenyészeten. A masodik passzazst
kévetéen azonban a virus replikacidja leallt. Az ,izolalt” virus hexon génjének egy rovid
szakaszanak szekvencigjat meghataroztak. A filogenetikai elemzések kimutattdk, hogy a
mokus-adenovirus 1 (SgAdV-1) mastadenovirus, jol elkulonil az eddig ismert AdV-oktdl, és
kilon fajt képvisel. Nagy-Britannian kivil, Németorszagban, ottani kollégainkkal egyuttmikddve
elséként mutattunk ki AdV-t mékusokban. Az elsé kisérletekkor ugy tint, hogy sikerult izolalniuk
a virust, ezért kezdtik el a genomjanak szekvendlasat. Fontosnak tartottuk tovabba
sz(irévizsgalatok végzését mas ragcsaléfajok AdV-aira, Ujabb potencidlis AdV modellek
felfedezése érdekében.

A denevérek népszerl alanyai a viruskutatasoknak, hiszen bizonyitottan rendkivul sok és
érdekes virus hordozdi. Adenovirust eddig csak kiilf6ldon izolaltak denevérbél, igy elhataroztuk

a magyarorszagi denevérfauna minden fajra kiterjedé atfogé AdV szlirését. A denevér-AdV-
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okkal valé6 munkank kezdetekor csupan Japanban (rjukju szigeteki repulékutyabdl, Pteropus
dasymallus yayeyamae) volt ismeretes AdV izolatum (BtAdV-1). Szirévizsgalataink kezdetekor
egy németorszagi denevér-AdV izoldlasa kapcsan keresték meg laboratériumunkat a virus
molekularis jellemzésében valo segitség kérésével. Ezt a virust k6zonséges torpedenevérbdl
(Pipistrellus pipistrellus) izolaltak és a BtAdV-2 nevet kapta. A BtAdV-2 genom-analizise 6ta
Kindban (Myotis ricketti-b&l — BtAdV-3) és Indiaban (Leschenault-repulékutyabdl, Rousettus
leschenaultii) is izolaltak AdV-t, de a BtAdV-ok kdzil maig csak a BtAdV-3 genom-szekvenciajat
hataroztak meg a BtAdV-2-n kiviil.



Anyag és médszer

A vizsgalati mintak eredete

Mind a ragcséld, mind a denevér mintak esetében vizsgaltunk szervhomogenizatum és
bélsarmintat is. A 64 ragcsalominta tobbnyire kollégak gyljtémunkajabol szarmazott vagy a
Févarosi Allat- és Novénykertbsl. A ragcsalék rendjének (Rodentia) 3 alrendjébdl
(Mékusalkatiak — Sciuromorpha, Egéralkatiak — Myomorpha, Siilalkatiak — Hystricomorpha)
és 6 csaladjabdl tartalmaztak mintakat.

A denevérek esetében a 165 magyarorszagi minta szinte mind gy{jtémunka soran
szerzett bélsarminta, mig a 194 németorszagi minta szervhomogenizatumokat tartalmazé
mintagyUjtemény volt. A denevérmintak a Magyarorszagon eléfordulé mind a 28 fajt képviselték,
melyek a Denevérek rendjének (Chiroptera) mindkét alrendjéhez és 3 csaladhoz tartoztak.

A teljesgenom-szinten vizsgalt AdV-okhoz minden esetben kilféldi egylttmikodés soran
jutottunk (MAdV-2, moékus-AdV-1, denevér-AdV-2). Ezek kozil csak a MAdV-2 és a BtAdV-2

izolalt virus.

Polimeraz lancreakcio (PCR), genom-analizis

Az AdV-DNS éltalanos kimutatasara a kétkoros, altalanos Wellehan PCR-t (2004) hasznaltuk. A
modszer altalanos szlirésre alkalmas, de a nem specifikus termékek esetenkénti keletkezése
miatt a PCR termékek szekvenalasa elengedhetetlen. A tapasztalatok szerint ez a PCR mind az
Ot eddig elfogadott AdV nemzetség tagjait kimutatja.

A MAdV-2 és SqAdV-1 genomjabdl minél hosszabb szakaszok szekvenalasa céljabdl
tovabbi génszakaszokra, célzott, egy- vagy kétkorods, altalanos PCR-eket alkalmaztunk, amely
PCR-ek 4&ltalaban csak a Mastadenovirus nemzetség tagjainak felersitésére voltak
alkalmasak. Kétkéros PCR-t alkalmaztunk a Va2, valamint a pVIll gén egy megdrzott
szakaszéara, egykoros PCR-t a hexon gén és a pentonbazis szakaszaira. A konszenzus
primerek tervezéséhez a kozeli rokonsadgu AdV-ok homolég fehériéinek aminosav
szekvenciaibdl pozicionalis illesztéseket (alignment) végeztiink. A primerek kivalasztasakor
olyan, er6sen megdrzétt aminosav motivumokat valasztottunk, amelyek lehetbleg kevés (1-2)
kodonnal rendelkezd aminosavbol alltak. Az oligonukleotidokban az 6sszes lehetséges kodon
variacio szerepelt.

Az altalanos primerekkel felerésitett szakaszokat szekvenalaskor az addig megismert
szekvenciak alapjan tervezett, specifikus primerekkel kotottik 6ssze. A hosszabb

genomszakaszokat Ugynevezett primer-sétaval szekvenaltuk.
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A MAdV-2 szekvenalasat svajci kutatokkal egyuttmikddve végeztik, mig a SqAdV-1
szekvenalasa kizarolag a laboratériumunkban folyt. A BtAdV-2 esetében csupan genomanalizist

végeztiink.

Szekvencia-elemzés

A kapott nukleotid-szekvenciat a BioEdit programmal jelenitettik meg, ellendriztik mindségét
és javitottuk az esetleges hibakat. A teljes vagy részleges genom-szekvenciak téredékeit a
Staden szekvencia elemzd programcsomagot alkalmazva, a Gap4 programmal illesztettik
Ossze.

Az Ujonnan kimutatott nukleotid-szekvencidk AdV eredetét elsésorban a BLASTX
homoldgiakeresé programmal vizsgaltuk az NCBI honlapjan a GenBank adatbazis
szekvenciaihoz hasonlitva. A szekvencidkat 6sszehasonlitottuk az altalunk meghatarozott, de
még le nem kozolt AdV szekvenciakbdl allo belsé adatbazisunkkal is, a BioEdit programcsomag
BLASTX programjanak segitségével.

A MAdV-2 és BtAdV-2 teljes, valamint a SqAdV-1 részleges genomszekvencigjat a
JavaScript DNA Translator 1.1 programmal vizsgaltuk. Az igy nyert ORF-ek génként valo
mikodését homoldgigjuk, elhelyezkedésik és méretik alapjan valészinlsitettik. A potencidlis
splicing donor és akceptor helyeket egyedi vizsgdlattal hataroztuk meg a konszenzusos
szignalokat keresve. A poziciondlis illesztéseket a MultAlin és Genedoc programokkal végeztiik.

Filogenetikai szamitasokhoz harom kiilbnb6z6 modszert is alkalmaztunk. Mivel révid
génszakaszok esetében, a valdszinlséget szamitd bonyolultabb mddszerek megbizhatd
alkalmazasahoz az adatmennyiség nem bizonyult elégségesnek, inkadbb a tavolsagi analizist
(protein distance matrix) alkalmaztuk. Ehhez a PHYLIP programcsomag Protdist programjat
hasznaltuk, majd a Fitch programot teljes atrendezés (global rearrangement) funkciéval, amely
az els6é szamitas eredményeként nyert fa minden aganak helyzetét egyenként Ujra vizsgélja.

Hosszabb szekvenciaadatok, illetve teljes gének esetében a legnagyobb
valdszinliség (maximum likelihood), illetve a Bayes modszert alkalmaztuk. E szamitasokat a
Topali 2.5 programcsomag PhyML és MrBayes programjaival végeztik. A lehetd legjobb
eredmény érdekében, el6szér modellvalasztasi szamitast végeztink. Teljes fehérjék esetében
bootstrap szamitast is végeztliink, ami a meglévé pozicionalis illesztésbdl véletlenszerli mintakat
vesz, ezekre végzi el a szamitast, majd statisztikat készit. A bootstrap szamitast altalaban 100
mintavétellel végeztik. A tavolsagi analiziseket, a legnagyobb valdszinliség szamitas esetében
bootstrap értékekkel, a parizsi Pasteur Intézet honlapjan, a Mobyle internetes portalon
végeztilk. Modellvalasztasra a Topali 2.5 programcsomagot, majd a ProtTest programot

hasznaltuk. A kész torzsfakat a FigTree v1.4 programmal jelenitettilk meg és szerkesztettik.
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Eredmények

Uj adenovirusok

A 64 ragcsaléminta kozil (26 szervhomogenizatum, 38 bélsarminta) 17 bizonyult PCR-
pozitivnak (3 szerv és 14 bélsar), ami 26,56%-0s pozitivitast jelent. A 17 minta 3 fajhoz tartozott
és 4 kilonb6zd AdV-szekvenciat mutattunk ki bel6lik, amelyek kézll 3 bizonyult Ujnak. Eddig
ismeretlen AdV-szekvenciat mutattunk ki mezei pocok (Microtus arvalis) és vizidiszno
(Hydrochoerus hydrochaeris) szervmintaibdl, valamint pirok erdeiegérbdl (Apodemus agrarius).
A 15 pozitiv pirokegér-minta kozil 2-b6l a murin AdV-4-nek elnevezett Gj AdV szekvenciat (egy
szervhomogenizatum és egy bélsarminta), mig 13-bél a kordbban Szlovakiaban izolalt MAdV-3-
at sikerdlt kimutatni (mind bélsarminta). A szlovakiai izolatumban az E1B 19K gén csonka
(csupén 24 aminosavat kédol6) valtozata van jelen. Az altalunk hazai populaciéban talalt AdV-
bél felerésitett E1B 19K gén 4 nukleotid eltérést mutatott a szlovakiaihoz képest, ami 2
aminosav valtozast okozott, tébbek kézott éppen a stop kodonnal. Igy az altalunk kimutatott
MAdV-3-ban ,teljes”, 174 aminosav hosszu fehérjét kddolé E1B 19K gén van jelen.

Osszesen 359 denevérmintat vizsgéltunk 28 denevérfajbol (194 minta 17 fajbol
Németorszagrol, 165 minta 28 fajb6l Magyarorszagrol), mely fajok kozil 18-bol mutattuk ki AdV
jelenlétet. Az 57 pozitiv mintabdl 21 szarmazott Mo.-rél és 36 No.-bdl. Harmincnégy AdV
szekvenciat kulonitettink el, amelyek kozil 31 dGjnak bizonyult. Ezek mindegyike a

Mastadenovirus nemzetségbe tartozik.

Genomanalizis

A MAdV-2 K87 genomja 35.203 bp hosszunak bizonyult, viszonylag magas G+C tartalommal
(63,35%, GenBank szam: HMO049560). Az ITR-ek 121 bp hosszliak, a genomban 28 gént
azonositottunk.

A Németorszagban heveny hasmenéses tiinetek k6zo6tt elhullott voros mékusok belsé
szerveiben kimutatott SqAdV-1 genomjanak 20.602 bp hosszUséagu, a IVa2 és a pVIIl gének
kozotti szakaszat szekvenaltuk. Az ismert régi6 G+C aranya 45,72%, ami kiegyensulyozottnak
tekinthet6, és a szakaszon 17, a mastadenovirusok genomszervezédésére jellemz6, gént
azonositottunk.

A Németorszagban izolalt BtAdV-2 teljes genomjanak szekvenciajat ujgeneracios
szekvenalassal (piroszekvenalassal) allapitottak meg. Az 06sszeadllitott genomszekvenciat
elemeztem, és a tobbi mastadenovirus genomhoz hasonlitva megéllapitottam a géneket, ORF-
eket és a feltételezhetd splicing helyeket (GenBank szam: JN252129). A genom 31.616 bp
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hosszl, éatlagos 53,5% G+C tartalommal, 146 bp hosszt ITR-rel rendelkezik, és 31

feltételezhet® gént tartalmaz.

Megbeszélés

Uj adenovirusok

A fajok szamat tekintve, sorrendben a ragcsalok és a denevérek rendje a leggazdagabb az
emlésok osztalyan belll. Mindkét rend human-egészségugyi jelentésége is nagy virusrezervoar
szerepik miatt.

A vilagon elséként mutattuk ki AdV jelenlétét a tengerimalacfélék (Caviidae)
csaladjaba tartozd vizidisznéban és a horcsogfélék (Cricetidae) csaladjaba tartoz6 mezei
pocokban. Igazoltuk a MAdV-3 jelenlétét a magyar vadon él6 pirékegér allomanyban, valamint
egy Uj AdV-t is sikertlt kimutatnunk (MAdV-4). A 19 vizsgalt mintabdl 13 lett pozitiv MAdV-3-ra,
ami a virus jelentés elterjedtségére enged kovetkeztetni. Els6ként sikerilt kimutatnunk a
SqAdV-1-et a kontinentdlis Eurépaban, Németorszagban, mivel kordbban csak az Egyesiilt
Kiralysag szigetein irték le.

Az éaltalam PCR-rel vizsgalt, 6sszesen 359 denevér-mintabdl 57 (15,88%) bizonyult
AdV pozitivnak. A pozitiv mintdk ardnya a német mintdknal valamivel nagyobb (36/194;
18,55%), mig a magyaroké alacsonyabb volt (21/165; 12,72%). Ez valdszinlleg elsésorban a
mintak eredetének tulajdonithaté. A német mintak ugyanis mind elhullott allatokbdl szarmazé
bels6 szervek voltak. A magyar mintak jelentésebb része viszont egyéni urilék vagy
végbéltampon-minta volt. Ezeknél a pozitivitas kiléndsen alacsony volt (3/108; 2,7%).
Ugyanakkor a hazai denevérkoléniak alol gydijtdtt guano-mintak pozitivitdsat kiemelkedéen
magasnak talaltuk (17/54; 31,48%). A denevérekrél, idérél-idére bebizonyosodik, hogy szamos
zoonozisért felelds kérokozo, kdztiik igen veszélyes virusok hordozoi. A denevérekre hihetetlen
nagy biodiverzitas jellemz6. Az elhullott, vagy legyengllt gerinces allatok szilrésekor, a
laboratériumunkban eddig tapasztalt atlag 10%-os AdV pozitivitdshoz képest, ami az eml&sok
esetében még ennél is kisebb (2-5%), kiemelkeddé a denevérek ilyen magas pozitivitasi
eredménye. Egy adott denevérfaj egyedeiben eléfordulhat tébb AdV tipus is, ugyanigy, mint
mas allatokban és az emberben is. Ugyanakkor lehetnek olyan AdV-ok, amelyek tdbb
denevérfaj egyedeit is fertézhetik. Néhany pozitiv mintaban egynél tobb AdV tipus vagy
genetikai valtozat jelenlétét mutattuk ki. Harom esetben azonos AdV-t mutattunk ki féldrajzilag
igen tavoli mintakban. Két alkalommal a mintak eltér§ eredete Németorszag és Spanyolorszag
volt, egyszer pedig Németorszag és Kina. Ugyanakkor nem talaltunk szekvencia azonossagot

németorszagi és magyarorszagi pozitiv mintaknal, még megegyezd gazdafaj esetében sem,
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noha Magyarorszag kozelebb esik foldrajzilag Németorszaghoz, mint Spanyolorszag. Erre a
magyarazat az eurdpai denevérekre jellemzd északkelet-délnyugat iranyu éves migracio, ami
inkdbb biztosit lehetéséget az utvonal altal érintett orszagokban el&fordulé egyedek kozti
viruscserére.

A torzsfa-rekonstrukciék denevérek esetében is alatamasztjgk az AdV-ok
gazdafajaikkal vald egyutt fejlédését a vonatkozd denevér rendszertan szerint. Legjobban ezt a
korabbi Microchiroptera és Megachiroptera alrendekbe tartozé denevérek AdV-ainak tokéletes,
elkiildnilése mutatja. A Vespertilionidae, Hipposideridae, Rhinolophidae és Pteropodidae
denevér csaladok AdV-ai szintén jol elkulonllé csoportokat alkotnak, noha sajnalatos médon

nem teljesen monofiletikusak.

Genomanalizis

A MAdV-2 telies genomszekvencigjanak elemzése meger6sitette a virus helyét a
Mastadenovirus nemzetségben. A MAdV-2 GenBank-ba benytjtott elsé részleges szekvenciai
nagyjab6l megegyeztek az Aaltalunk meghatarozott genomszekvenciaval, eltekintve 12 nt
eltéréstdl, amelyek 3 leolvasasi keret-eltolodast (frame shift) okoztak. Az altalunk végzett teljes
genomanalizis kijavitia az apré hibakat, és az érintett gének (protedz és DNS-koté fehérje)
megfeleld hosszUsagat is meghatarozza. Osszehasonlité genomelemzésiink bebizonyitotta,
hogy a MAdV-2 genom (35.203 bp) jelentésen nagyobb méretét a tdbbi murin AdV-hoz képest
(MAdV-1 - 30.944 bp, MAdV-3 - 30.570 bp) els6sorban az egyes gének hossza okozza, mig a
gének szama alig tobb vagy azonos. A jelentés méretkiilénbség ellenére a harom MAdV genom
szervezédése nagyon hasonld, mindéssze néhany apré eltérés figyelheté meg. Az E3 régidban
talalhato 12,5K és az U exon (egy feltételezhetd gén elsé exonja) hianya a MAdV-1-ben és 3-
ban szinte kivételesnek szamit. Ezekkel szemben a MAdV-2-ben a homolég ORF-eket
azonositani tudtuk. Mig a MAdV-1 és MAdV-3 szinte barmilyen gént alapul véve a torzsfa-
rekonstrukciokban mindig monofiletikusnak bizonyul, a MAdV-2 kovetkezetesen ezektdl
elkulénald, de veluik monofiletikus vagy szomszédos agat alkot. A filogenetikai vizsgalatokra
alapozva megallapithatjuk, hogy a MAdV-ok tlinnek a leg8sibbnek az ismert mastadenovirusok
kézll. Mindharom MAdV koz6tt a teljes genetikai tavolsag meghaladja az 5-15%-ot, ami a
sziikséges eléfeltétele az AdV-ok kilon fajba sorolaséanak. Ennek kovetkeztében, mindharom
MAGYV tipus kuldn virus fajba sorolhat6.

Mivel a mékus-AdV jelenlétét minden esetben klinikai tiineteket mutaté, vagy elhullott
vorés mokusokbdl mutattak ki, egy esetben viszont teljesen egészséges keleti
szlirkemokusokbdl, feltételezhetjik, hogy a vords mokust elterjedési teriiletérél egyre jobban
kiszorité, behurcolt, invaziv keleti szirkemékus (Sciurus caroliensis) lehet a forrasa ennek az

AdV-nak. A SgAdV-1 vizsgalt szakaszanak genetikai szervezédését a mastadenovirusokra
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jellemzoének talaltuk. A vizsgalt régié a minden AdV-ra jellemzd szokasos 16, és a csupan a
mastadenovirusokra jellemz6 V-6s gént is tartalmazza. A IVa2, polimeraz, pTP és 33K gén
rendelkezik splicing helyekkel, vagyis e gének minden esetben két exonbdl allnak dssze.

Minden eddig talalt denevér-AdV, igy a BtAdV-2 is a Mastadenovirus nemzetségbe
tartozik. A mastadenovirusokban az ITR Aaltaldban hosszabb (93-371 bp), mint mas
nemzetségek AdV-aiban. Osszehasonlitva a kdzeli rokon CAdV-1 (199 bp) és CAdV-2 ITR-rel
(198 bp), a BtAdV-2 ITR-je (146 bp) egy kicsit rovidebb azoknal. A BtAdV-2-n kivil egyedili
denevér-AdV, aminek ismerjuk szinte a teljes genomjat, a BtAdV-3, &m ennél éppen a
végszekvencidkat nem hataroztak meg, igy sajnos az ITR teljes hosszarél nincs informéacionk.
Ebbdl adddik az is, hogy a BtAdV-2 az els6 denevér-AdV, melynek a teljes genomja ismert. A
BtAdV-2 ITR els6 40 bp-ja teljesen azonos a CAdV-1 és CAdV-2 ITR-jének ezen szakaszaval,
ami UGjabb bizonyiték a denevér-AdV-ok és CAdV-ok kozeli genetikai rokonsagara. A
Mastadenovirus nemzetség tagjaira jellemzd splicing mintazatot a denevér-adenovirusok
(BtAdV-2, BtAdV-3) is igazoljak.

A canin AdV-ok (CAdV-1 és -2) mind filogenetikailag, mind pedig
genomszervezédésik alapjan nagyon hasonlitanak bizonyos denevér-AdV-okra, és
feltételezzikk, hogy valamilyen denevér-AdV eredettel rendelkeznek. Egy kozelmdltban
megjelent tanulmanyban az 1-es tipust 16-AdV (EAdV-1) teljes genom-szekvencigjat és
elemzését kozoltek. E munka alapjan vilagossa valt, hogy a CAdV-ok mellett az EAdV-1 is
valészinlleg denevér-AdV eredetl. Az E3 régidé vizsgalata fontos, hiszen az egyik
legvariabilisabb régiorol van szé, rdadasul az eddig vizsgalt itt talalhaté fehérjék hataséarol
mindig valamilyen gazda-virus kolcsonhatast modulélé aktivitas igazolédott be. E régidban
talalhatd gének altaldban nem homolégok, vagy ha igen, azok is csak az egymassal nagyon
kdzeli mastadenovirusokban taldlhatok meg és nincs olyan E3 gén, amely minden
ORF talalhat6, amely homolég a BtAdV-3, valamint a CAdV-1, CAdV-2, és EAdV-1-ben
megtalalhatdé E3 ORF-el. Masik, kordbban kozolt mastadenovirus E3 génnel nem homolog ez
az ORF. A hasonléan valtozatos E4 régidban a 34K-t6l jobbra négy tovabbi ORF talalhato a
BtAdV-2-ben, az ORFA-D. Ezeknek az ORF-eknek a homoldgjai a CAdV-okban, BtAdV-3-ban
és EAdV-1-ben is megtaldlhatéak, noha az altaluk kodolt hipotetikus fehérjék szerepe még nem
ismert. A torzsfa-rekonstrukciékon a CAdV-ok és az EAdV-1 mindig denevér-AdV-okkal esnek
koézel egymashoz, illetve monofiletikusak. Az E3 és E4 régidban tapasztalt hasonlésaguk

alapjan kozeli genetikai rokonsaguk megkérddjelezhetetlen.
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Uj tudomanyos eredmények

1. Adenovirusok jelenlétére PCR-rel vizsgaltam a Magyarorszagon
eléforduld 6sszes denevérfajbol és a Németorszagban eddig medfigyelt
denevérfajok zdmébdl gylijtdétt mintakat. Kimutattam 31 Gj adenovirust
és megallapitottam, hogy ugyanaz az egyed tobbféle adenovirussal is
fertézott lehet.

2. Elemeztem az izolalt denevér-AdV-2 teljes genomjat, és igazoltam
egyes allatorvosi szempontbdl jelentés mastadenovirusok denevér
adenovirusokkal k6zos eredetét.

3. Uj AdV-ok jelenlétét mutattam ki ragcsalokban, pirokegérben, mezei
pocokban és vizidisznéban. Elséként publikaltuk a modkus-AdV
el6fordulasat Nagy-Britannia tertletén kivil.

4. Részt vettem a murin AdV-2 genomjanak szekvenalasaban, elemeztem
és filogenetikailag vizsgaltam eredetét.

5. Meghataroztam és elemeztem a mokus-AdV genom mintegy
kétharmadanak a DNS-szekvencigjat.

6. A hazai pir6kegér populaciéban a murin AdV-3 jelenlétét tbbbszor
kimutattam. Megallapitottam az eredeti MAdV-3 izoldtumban leirt
csonka E1B 19K gén teljes hosszusagu valtozatat, és hogy az jelen van
a vadon él6 pirdkegerek virusaban.
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