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Bevezetés 

A Rotavirus nemzetség a Reoviridae család köz-, és 

állategészségügyi szempontból jelentős csoportja. A 

súlyos lefolyású gyomor-bélhurut (gastroenteritis) 

eseteknek emberekben és állatokban egyaránt az egyik 

leggyakoribb kórokozója.  

Világszerte az 5 éves kor alatti gyermekek közel 95%-

a legalább egyszer átesik rotavírus fertőzésen. Évente 

közel kétmillió gyermek szorul kórházi ellátásra és 

félmillió hal meg a fertőzés következtében. A gazdasági 

haszonállatok állományaiban számottevő károkat 

okoznak a rotavírus fertőzést kísérő tünetek, úgyis mint a 

testsúlycsökkenés, fejlődésbeli visszamaradás, végül a 

súlyos folyadékvesztés nyomán bekövetkező elhullás.  

Egészségügyi jelentőségük miatt mind a humán, mind 

az emlős rotavírusok széleskörű kutatások tárgyát 

képezik. Ugyanakkor a házi- és vadmadarak 

rotavírusairól meglehetősen kevés információval 

rendelkezünk, bár gazdasági jelentőségük ugyancsak 

nem elhanyagolandó. A rotavírusok lineáris, szegmentált 

dsRNS genommal rendelkeznek.  Ez a felépítés 

lehetőséget ad a szegmensek vírustörzsek közötti 



keveredésére a (reasszortáció), mely nagyfokú genetikai 

diverzitást eredményez a rotavírusok között.    

A fentiekből következően az Új kórokozók felfedezése 

Témacsoportunk (MTA ATK Állatorvos-tudományi 

Intézet) különféle, ritkán vizsgált gazdafajokból származó 

nagyszámú rotavírus genom szekvencia adat gyűjtését 

és feldolgozását tűzte ki elsődleges céljául. Az azonosított 

vírustörzsek genomjának összehasonlításával egyrészt 

szeretnénk feltérképezni az egyes evolúciós 

mechanizmusok diverzitás kialakításában betöltött 

jelentőségét. Másrészt, a nyert adatok segítségével 

jellemezhetővé válik a rotavírusok országokon és 

tájegységeken átívelő eloszlása, és könnyen követhetővé 

a különböző járványos megbetegedést okozó törzsek 

migrációja. E járványtani megfigyelések a jövőben 

lehetőséget adhatnak hatékonyabb védekezési stratégiák 

kidolgozására. 

A széleskörű adatgyűjtés érdekében a korábban 

alkalmazott hagyományos laboratóriumi technikák mellett 

bevezettünk csoportunkban egy következő generációs 

molekuláris biológiai módszert is. Eredményeink 

tudományos bemutatására az így nyert adataink 

felhasználásával filogenetikai és összehasonlító 

vizsgálatokat végzünk.  



Célkitűzések 

1. Hazai eredetű, valamint nemzetközi 

együttműködésben kutatócsoportunkhoz eljuttatott 

ritka vagy nehezen azonosítható A csoportú rotavírus 

(RVA) törzsek genomjának meghatározása 

klasszikus molekuláris módszerek adaptálásával. 

2. Új generációs szekvenálás (IonTorrent 

szemikonduktív szekvenálás) módszerének 

bevezetése a klasszikus molekuláris módszerekkel 

nehezen vagy nem jellemezhető A csoportú 

rotavírusok (RVA) teljes genomjának 

meghatározására.  

3. Irodalmi összefoglalók alapján az egyes 

gazdafajokból származó A csoportú rotavírus (RVA) 

törzsek genetikai diverzitásának feltérképezése, 

majd az általunk feldolgozott minták 

összehasonlítása a nemzetközi adatokkal. 

 



Anyag és módszer 

Minták 

A vizsgálatainkhoz felhasznált 12 rotavírus pozitív 

bélsár/bélszövet mintát a Nemzeti Élelmiszerlánc-

biztonsági Hivatal (NÉBIH), a CEVA-Phylaxia 

Oltóanyagtermelő Zrt., a kuvaiti Public Authority for 

Agriculture and Fish Resources, valamint az írországi 

Irish Equine Centre munkatársai bocsájtották 

rendelkezésünkre. A minták ló, ó-világi teve, kutya, 

házityúk, fácán és pulyka gazdafaj eredetűek voltak, 

melyek Magyarországon, Írországban valamint Kuvaitban 

kerültek gyűjtésre. 

Molekuláris módszerek 

A bélsárminták szuszpenziójából a teljes RNS 

kivonása QIAamp viral RNA Mini Kit (QIAgen) 

segítségével történt. A rotavírus törzsek genomjának 

teljes vagy részleges meghatározását részben klasszikus 

molekuláris módszerekkel végeztük, a 12 törzsből nyolc 

esetében. Ennek során a virális dsRNS-ről egy-, vagy 

kétlépéses RT-PCR során készítettünk cDNS átiratot, 

melynek további PCR alapú amplifikálásához nagy 

számú specifikus primert terveztünk. Az így kapott DNS 

nukleinsav sorrendjét a klasszikus, Sanger-féle 



szekvenálási módszerrel határoztuk meg. A genom 

szegmensvégek meghatározását RNS ligálásos 

módszerrel végeztük. 

Négy rotavírus törzs teljes genomjának 

meghatározására egy új generációs szekvenálási 

módszert vezettünk be. Ennek során először egy 

módosított SISPA (sequence independent single primer 

amplification) módszerrel erősítettük fel a vírusgenomot, 

majd ezt követően a teljes genom meghatározását egy 

Ion Torrent szemikonduktor szekvenáló készülék 

felhasználásával végeztük (Ion Personal Genome 

Machine®, Life Technologies). 

A Sanger-féle szekvenálás eredményeként visszakapott 

szekvencia adatokat BioEdit, valamint GeneDoc 

programokkal ellenőriztük, és illesztettük homológ 

referenciákhoz. Az Ion Torrent szekvenáló készülék adta 

eredményeket a CLC Bio programmal 

(http://www.clcbio.com/) dolgoztuk fel. 

A filogenetikai törzsfák elkészítéséhez a MEGA5 

programot használtuk, maximum likelihood fa-

rekonstrukciós algoritmust és a Bayes-i információs 

kritérium segítségével kiválasztott szubsztitúciós modellt 

alkalmazva. A törzsfa megbízhatóságát 500-szor 

megismételt bootstrap teszttel ellenőriztük. 



Eredmények 

Emlős rotavírusok 

Nemzetközi együttműködésben először 

határoztunk meg két ló eredetű RVA genomot teljes 

hosszúságában. Mindkét törzs Írországból, közel azonos 

időből, azonos gyűjtésből származott, és hasonló genom 

összetétellel rendelkezett, ennek ellenére jelentős 

filogenetikai eltérést mutatott. Az egyik ló RVA törzs 

nagyfokú szekvenciális hasonlóságot mutatott egy Dél-

Afrikából származó ló RVA törzzsel. A másik írországi ló 

RVA törzs kisebb mértékben, de eltért az együttműködés 

által feldolgozott, illetve számos azóta publikált további ló 

RVA törzsektől. Egyes génjei Argentínából, míg más 

génjei Japánból vagy Nagy-Britanniából származó ló RVA 

törzsekkel mutattak rokonságot. A ló RVA-k 

epidemiológiájának jobb megismerése érdekében 

irodalmi összehasonlító vizsgálatot is végeztünk. 

 Meghatároztuk egyúttal egy teve eredetű RVA 

törzs részleges genomját, melynek bizonyos génjeiről 

elsőként szereztünk szekvencia információt klasszikus 

molekuláris módszerekkel. A meghatározott gének juh, 

szarvasmarha, sertés és humán eredetű RVA törzsekkel 

alkottak egy leszármazási csoportot, elkülönülve további 



Egyiptomból és Kuvaitból származó teve RVA törzsektől. 

A filogenetikai elemzés alapján feltételezhető, hogy a 

vizsgált teve RVA törzs humán és állati RVA törzsek 

reasszortációja során keletkezett. Az NSP4 gén 

szekvenciájának nukleinsav hasonlósága a korábban 

meghatározott 14 féle E genotípushoz viszonyítva alatta 

maradt a 80 %-os hasonlósági határértéknek, ezért a 

Rotavírus Klasszifikációs Munkacsoport 

hozzájárulásával új, E15 számú genotípusként lett 

bevezetve. 

 Meghatároztunk továbbá egy kutya eredetű RVA 

törzs teljes genomját új generációs szekvenálás 

módszerével. A kutya RVA törzs legnagyobb, teljes 

genomra kiterjedő szekvencia hasonlóságot egy 

olaszországi eredetű, bélgyulladásos gyermekből 

származó humán RVA törzzsel mutatta, és NSP1 gén 

esetében e két törzs egyedi (A15) genotípust hordozott. 

Ugyanakkor a kutya RVA törzs más kutya/macska RVA 

törzsekkel is mutatott leszármazási kapcsolatot. A kutya 

RVA törzs és a 99%-ban hasonló humán RVA törzs 

alapján feltételezhető a kutyáról-emberre történő 

gazdafaj átmenet. 

 



Madár rotavírusok 

Meghatároztuk továbbá hét, magyarországi eredetű 

madár RVA törzs teljes, illetve részleges genomját fácán 

és pulyka gazdafajokból, valamint egy laboratóriumi 

kontrollként alkalmazott, házityúk eredetű rotavírus 

izolátum teljes genomját, klasszikus molekuláris 

módszerekkel valamint új generációs szekvenálás 

módszerével. 

A házityúk RVA törzs genomösszetétele eltért a 

korábban az irodalomban leírt házityúk RVA törzsek 

genomösszetételétől, és inkább pulyka RVA törzsekre 

jellemző genotípus konstellációval rendelkezett.  

A fácán eredetű RVA törzsek (n = 5) meglehetős 

változékonyságot mutattak, egy törzs nagymértékben 

hasonlított már korábban meghatározott németországi, 

illetve magyarországi fácán RVA törzsekre. Két fácán 

RVA törzs magas fokú hasonlóságot mutatott pulyka RVA 

törzsekkel. Két fácán RVA törzs tyúk eredetű RVA 

törzsekkel mutatott leszármazási kapcsolatot. 

Feltételezésünk szerint a fácán RVA törzsek könnyen 

vesznek részt reasszortációs eseményekben más 

madarak rotavírusaival.  



A két meghatározott magyarországi pulyka RVA 

törzs között nagyfokú nukleinsav szekvencia hasonlóság 

állt fenn, valamint további pulyka RVA törzsekkel mutattak 

szoros leszármazási kapcsolatot. A hazai madár RVA 

törzsek teljes vagy részleges genom meghatározására 

részben klasszikus molekuláris módszereket, részben új 

generációs szekvenálás módszert alkalmaztunk. 

 



Új tudományos eredmények   

1. Részvételünkkel elsőként került 

meghatározásra ló eredetű A csoportú rotavírusok teljes 

genomszekvenciája. A filogenetikai elemzés a ló RVA-kra 

jellemző erősen konzervált genom konstellációt tárt fel. 

2. Elsőként határoztunk meg teve eredetű A 

csoportú rotavírus részleges nukleinsav szekvenciáját 

VP7, VP4, VP1, VP2, NSP2, NSP3, NSP4, és NSP5 

génekből. A filogenetikai elemzés után javaslatot tettünk 

új NSP4 genotípus bevezetésére (E15), melyet a 

Rotavírus Klasszifikációs Munkacsoport elfogadott.  

3. Elsőként határoztuk meg egy hazai eredetű 

kutya A csoportú rotavírus teljes genomszekvenciáját. A 

filogenetikai elemzés eredménye bizonyítékul szolgált a 

szokatlan NSP1 A15 genotípus kutya RVA eredetére, 

mely alátámasztja a direkt kutyáról emberre fajok közti 

átmenet elméletét.  

4. Elsőként határoztuk meg magyarországi 

eredetű, madár gazdafajokból (házityúk, fácán, pulyka) 

származó nyolc RVA törzs teljes vagy részleges 

genomját. Megállapítottuk, hogy ezen madár RVA törzsek 

genomösszetételére a különböző gazdafaj eredetű gének 

alkotta mozaikosság jellemző, melynek hátterében a 



reasszortáció állhat, hozzájárulva a madár rotavírusok 

genetikai állományának változékonyságához. 
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