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Szakmai zardjelentés

A vadon éb madarakban éforduld virusok jeleriisége nem csupan abban rejlik, hogy egyes
fajok egyedeit megbetegitve vagy elpusztitva béfadjjak a madéarfauna Osszetételét és
mennyiségét egyes foldrajzi terlleteken. A vadmeldaslykor olyan virusok gazdai is
lehetnek, amelyek rajtuk kivil gazdasagi haszomda vagy embereket is
megbetegithetnek. Ezért a benniifa@iduld virusok vizsgalatanak allat- és kbzegésaggg
jelentbsége van. A palyazat irasakor (2006-ban) korabhatésaink eredményei alapjan
tudtuk azt, hogy legalabb két flavivirus faj (a ggtrnilusi virus és az Usutu virusyfelrdul
hazai vadmadarakban. Ebben az évben jutott el @mnddenza H5N1 szerotipusanak magas
pathogenitasu, tavol-keleti eredetirzse Magyarorszagra, ami rairanyitotta a kozaéley
figyelmét is a vadmadarak virusfézést kozvetit szerepére. A palyazat tamogatasaval
folytatott kutatbmunka célja a vadmadarakbafoetiuld, koz- és Aallategészséglgyi
jelentbsédi virusok kimutatasa, gyakorisaguk és elterjedtséfglinérése, a jarvanytani
folyamatok nyomon kdvetése, valamint a virustorzgehketikai jellemzése volt. A projekt
idétartama alatt a vizsgalt virusolétrdulasaban gyokeres valtozasokat tapasztaltum&lya
szadmos vonatkozasban a kutatasok kiszélesitéaét) gzempontok figyelembe vételét tette
szikségessé. A projekt keretében végzett kutatéanwemkdmeényei véleménylnk szerint
hozzajarultak ahhoz, hogy tisztdban legylnk a vltsgrusok vonatkozasaban a hazai és
eurdpai jarvanytani helyzettel, valamint hogy peatadban meg tudjuk itélni a vadmadarak
jarvanytani jeleritségét a virusok terjesztésében.

1. A nyugat-nilusi virussal kapcsolatos vizsgalatok

A nyugat-nilusi virus (West Nile virus, WNV) Raviviridae csalad,Flavivirus nemzetség,
Japan encephalitis virus szerokomplex tagja. Asvieamészetes gazdai vadmadarak, vektorai
foként aCulex nemzetséghez tartozé szunyogfajok. A virus iradimes gerinces allatfaj
fogékony. Bar gyakoriak a tiinetmentesdeéisek, a virus szamos gazdafajban lazas altalanos
tinetekkel jar6 megbetegedést, valamirkhitéseket okoz. Az igazi veszélyt az jelenti, og
bizonyos esetekben a virus eljut a kdzponti idedgeerbe és annak nem ritkan halasos
kimeneteli, gyulladasos elvaltozasait okozza (neuroinvazyitaAgyhartya-, agy- és
gerincveb-gyulladast leggyakrabban egyes madarfajokban klma és emberekben okoz a
WNV.



A virus vilagszerte elterjedt, a torzsek k&€t tovabbi, legaldbb 6t kisebb genetikai vonalhoz
(lineage) soroltak. Az 1. genetikai vonal (lineahg képvisebit az Antarktisz kivételével
minden foldrésail kimutattdk mar. A 2. genetikai vonalhoz (lineagg tartozé virusok
korabban csak Afrikanak a Szaharatél délré testletein és Madagaszkaron fordultak. el
2004-ben egy lineage 2. csoportba tartoz6 WNV towdskant fel a Koros-Maros Nemzeti
Park tertletén és okozott elhulldsokat héjakbaecipiter gentilis). Ugyanez a virustorzs
okozott megbetegedéseket 2005-ben héjakban, kharmalgccipiter nisus), valamint juhban.

A megbetegedések ebben az évben &z advivel megegye helyen (vadmadarak), illetve
annak kb. 30 km-es kozelében (juh) fordultak&. €1006-ban nem diagnosztizaltunk WNV
fertozéseket magyarorszagi vadmadarakban.

1.1. WNV kimutatasa vadmadarak elhullott egyedleib

Kutatasaink kdzéppontjaban a vadmadarak WNV-reyurinpassziv surveillance felmérései
alltak, amelyet elhullott madarak vizsgalatara aempnk. Az Ocsai Madarvarta, a
Természetvédelmi Hatosag és a nemzeti parkok mérdeat a Magyar Madartani Egyesulet
munkatéarsai, valamint solymaszok kozidddésével vadmadarak elhullott egyedeit
gyijtottik, fajukat meghataroztuk €s morfologiai paédeneiket dokumentaltuk, amebib
adatbazist készitettiink. (A teljes adatbazis bet@sdea terjedelmi okok miatt nincs méd,
ezért a tovabbiakban csak a pozitiv esetek isnésdet szoritkozunk.) A madarhullakat
korbonctani és korszovettani modszerekkel felddigqzaz elhullas okat megallapitottuk, és
a feltételezhéen virusferdzésben elpusztult madarak mintait viroldgiai vidatgkra
bocsatottuk. A madarak agyéelmintdibol virus RNS-t vontunk ki, amelyet polimera
lancreakciora alapozott nukleinsav kimutaté modstevizsgaltunk a nyugat-nilusi virus
genetikai anyaganak detektalasara. A modszer a ViBBBzes ismert genetikai vonalahoz
tartozd torzs, valamint rokon flavivirusok kimutsééa egyarant alkalmas. Emellett az
agyvebbdl és egyéb szervekb készitett korszovettani metszeteken immunhiszto&é
vizsgalattal mutattuk ki a virusantigén jelenlésgtecifikus ellenanyagok segitségével. A
pozitiv mintakbdl szoposegerek intracerebralissait@al és Vero sejttenyészetek deésevel
kiséreltik meg a virusok izolalasat.

2007-ben harom, a Koéros-Maros Nemzeti Park és dobBaéagyi Nemzeti Park terlletér
szarmazé héja és harom kék vérdsaldo vespertinus) mintaibdl mutattuk ki a nyugat-nilusi
virus jelenlétét. A korabbi évekhez viszonyitvailuy mérsékelt foldrajzi terjedését figyeltiik
meg (kb. 80 km a 2004.-2005. évi esetekhez képest).



A 2008. évben a virustorzs varatlan és jélerbldrajzi terjedését tapasztaltuk. Ebben az
évben a megvizsgaltak kozul 25 madar bizonyult ajunglusi virusra pozitivnak.
Legnagyobb szamban héjakban (n=17) mutattuk kiws\élenlétét, de emellett harom északi
sélyom @alco rusticolus), két Harris 6lyv Parabuteo unicintus), egy kék vércse, egy
szalakota Coracias garrulus) és egy gyongybagolyfyto alba) mintait talaltuk pozitivnak. A
virust tdbb mintabdl sikeresen izolaltuk. A viruggebben az évben mar az orszag kdzéps
€s nyugati terlletein isdabrdult, valamint felbukkant Ausztria keleti részisn(hat héja, egy
saskeselly [Gypaetus barbatus] €s egy kea Nestor notabilis] eset), ami a 2007. évi
elterjedtséghez képest tobb mint 300 km-es tavotgatent.

Folytattuk a virus éfordulaséara iranyuld vizsgalatokat 2009.-ben isbdtb az évben 16
vadmadar-mintabdl mutattuk ki a WNV jelenlétét. &é(n=5) mellett egy karvalybdl, egy
vandorsolyombdl Kalco peregrinus), egy nagy fakopancsbéDéndrocopos major), egy
hollobol (Corvus corax), egy erdei fulesbagolybdolA§io otus), egy hazi veréld (Passer
domesticus), két vorosbegyll (Erithacus rubecula), egy nadi tiicsokmadarbdlLdcustella
luscinioides), egy hazi rozsdafarkubdPKoenicurus ochruros) és egy foltos nadiposzatabdl
(Acrocephalus schoenobaenus) mutattuk ki a virust. Ez volt az élsév, amikor hazai
enekesmadar-fajok is féadttnek bizonyultak. Mivel a virus 2008-ban gyaktithg az
orszag egész teriletén elterjedt, 2009-ben mar neih lehetiség tovabbi terjedést
megfigyelni a hatdrokon belll. Legnagyobb szamUalvee az évben is az orszag kd#eps
részén talaltunk eseteket, bar ezt a minipéyi helyek eloszlasa is befolyasolhatta. A virus
ebben az évben is okozott elhullasokat Ausztriatkebszén vadmadarakban (hat héja, egy
kea és egy hdbagoliNjctea scandiaca] eset).

2010-ben az ék6 két évhez viszonyitva kisebb intenzitdsi WNV didist tapasztaltunk
hazai vadmadarakban. Egy héja, egy szajkarr(ulus glandarius) és egy hébagoly mintabol
tudtuk kimutatni a virus nukleinsavat. Ezeket a anaklat Kozép-Magyarorszagonigipttik.
Emellett Ausztriaban egy héja és egy kea mintaikétilt kimutatdsra a virus. Az
alacsonyabb esetszam hatterében &jaidsi viszonyok vektorokra kifejtett hatdsa mellet
nagy szerepet jatszhatott a fogekony populacidkbkorabbi években kialakulo atvészeléses
immunitas, illetve a fiokakba jutd maternalis imntas is.

A mintagyijtés és feldolgozas a 2011. évben is folyamatban Malmozott esetszamot vagy
jarvanyszeit megjelenést a korabbi években a nyar koZe@t el$ fagyok bekdszontéig;
donen az augusztus - szeptembetiszhkban szoktunk tapasztalni. Ez a WNV jarvanyok
jellemzje, ami a vektor-fajok fedzott egyedeinek nyar végi felszaporodasaval

magyarazhato. Az élgozitiv eset — egy héja — 2011-ben is megallaitéesrilt mar.



1.2. WNV kimutatasa egyéb fajokbol

A WNV emlésok kozul leggyakrabban lovakat és embereket leteg. Az el§, hazai,
WNV okozta 16 agyveigyulladasos esetet 2007 szeptemberében diagndiekiza 2008-as
jarvany soran 12 16 agyuigyulladasos eset hatterében bizonyitottuk a WN&hjékét. 2009-
ben tovabbi 5, 2010-ben pedig 3 WNV okozta agygglilladasos esetet diagnosztizaltunk
lovakban. Emberekben 2007-ben 4 nyugat-nilusi laeast kerllt diagnosztizalasra
hazankban. A 2008-as jarvany soran nem csak mauarads lovakban, de emberekben is
halmozott esetszamot tapasztaltunk (19 eset). Aetkéwd évben az emberi esetszam is
alacsonyabb volt (7 eset), majd 2010-ben ismétledébt tapasztaltunk (19 eset).

A virus szunyog vektorainak azonositasa és bennikres elterjedtségének felmérése
céljabdl szanyogmintakat @pottink, azonositottuk a fajokat és valds idgjolimeraz
lancreakcios probaval vizsgaltuk a szunyog-poolaokla WNV RNS difordulasat (25-50
szunyog poolonként). A 2008-ben Kardoskutorijjt 25 Culex pipiens pool-ok kozul 2
bizonyult pozitivnak. A mintadijtéseket 2009-ben és 2010-ben is folyattuk, bacsalay
intenzitdssal, mivel a dytés, hatarozas és PCR-es vizsgdlat koltségei rsmu

szunyogmintan nagyon megterhelték volna a projéks&gvetését.

1.3. Szerologiai vizsgalatok a WNV elleni ellenaggt kimutataséara.

A pélyazat irasakor a WNV szerodiagnosztikaja kitizi allatfajokbol gyijtott savomintak
esetében nehézségekbe Utk6zott. A rutin szerologmobakhoz (pl. ELISA,
immunoperoxidaz, immunofluoreszcens vizsgalatojgpiecifikus szekunder ellenanyagokra
van szikség. Ezeket a probakéként emberi savomintak vizsgalatéra fejlesztettélék
validaltak; a fajspecifikus ellenanyagok lecserélbsfolyasolhatja a probak megbizhatésagat
eés esetenként nem is lehetséges (pl. ritka vadniagé&nal). Azok a hagyomanyos
szerologiai probak, ahol a gazdafaj nem szamit (pitusneutralizaciés proba,
haemagglutinacio-gatlasi préba) sajnos a WNV eset@SL3 korilményeket igényel, ami
az allatorvosi alkalmazéast jelésen korlatozza. A projekt futamideje alatt kezdk
hazankban forgalmazni az ID-Vet cég (Montpellieiari€iaorszag) kompetitiv WNV ELISA
kitjet, amely a gazdafajtél fuggetlentl képes méegteeni a WNV elleni ellenanyagok
jelenlétét a savomintakban. Vizsgalataink soramugtiakat gyijtottiink vadmadarakbol. A
mintagyijtés egyrészt énekesmadaraktgigétaborban befogott egyedib szarmazott.
llyenkor a gyijthets vér egyedi mennyiségét jelésen befolydsolta a madarak testmérete.
Tovabbi mintadkat g§tottink hazi galambokbdlQolumba livia domestica), amelyeknek a

virus jarvanytanaban kulonos jeléséget tulajdonitunk. Emellett ragadoz6 madarak,



valamint fehér golyak Giconia ciconia) és tuzokok Qtis tarda) savomintait vizsgaltuk.
Osszességében 241 madarsavét vizsgaltunk a kompEliiSA mddszer segitségével,
amelyek kozll pozitivhak bizonyult 2007-ben egynaarétihéja Circus aeruginosus), egy
karvaly, illetve egy fehér gdlya savominta; 2008+tkat fehér golya; 2009-ban két héja, egy
barna kanyaNJilvus migrans), négy hazi galamb, valamint tiz tGzok savominta@l0-ben
harom hazi galamb, 2011-ben pedig 35 kék vércedugsn tlzok savomintaja.

A kompetitiv ELISA specifikussdgat 16, kecske ésbem savomintdk vizsgélataval
ellendriztik. Megallapitottuk, hogy a teszt nem képesoklikéget tenni a WNV és a
kullancsencephalitis virus (Tick-borne encephalirsis, TBEV) ellen termelt ellenanyagok
kozott. Ezért az ELISA alapu szeroldgiai vizsg@sipan a savomintakisésére alkalmas, a
pozitiv mintakat specifikusabb szeroldégiai modsaerr leginkdbb  plakk-redukcios
virusneutralizacios probaval (plaque-reduction raisation test, PRNT) szikséges vizsgalni
a WNV és rokon flavivirusok (pl. Usutu virus, TBE®lJen termelt ellenanyagok elkulonitése
€s a vizsgalati eredmény validalasa céljabdl. Bzekezsgalatokat csak azokon a mintakon
tudtuk elvégezni, ahol rendelkezésre allt elegeneennyiséf savo a PRNT vizsgéalathoz.

Vadmadarak esetében a PRNT méggette a pozitiv eredményeket.

1.4. WNV torzsek genetikai elemzése

Meghataroztuk egyes, a 2008-as és 2009-es maggagorés ausztriai eseteékbszarmazo
WNV torzsek részleges nukleotid szekvenciait ésgéhetikai vizsgalatoknak vetettik ala
6ket. Az NS5 nem strukturalis fehérje (RNS-dependehsS polimeraz) gén és a 3' nem
kédolo régié6 675 nukleotid hosszUsagu szakaszanmbbyarorszagi és 6 ausztriai
vadmadarbol szarmaz6 mintat hasonlitottunk 0ssze reggyarorszagi 16bol szarmazo
virustorzzsel, a 2004-ben felbukkant héja-torzzsel2003-ban felbukkant lad-térzzsel,
valamint a WNV kulonbd& genetikai vonalaihoz tartoz6, a génbanki adatbébisn
fellelhett szekvencidkkal. A torzsfa-rekonstrukcids vizsgitateredményét az 1. abra
mutatja. A 2008-2009-ben, Magyarorszagon és Augrn kimutatott WNV torzsek a 2004-
ben felbukkant, lineage 2 genetikai vonalhoz tartaérzzsel képeznek jol elklloril
csoportot. Ez a csoport tovabbi agakra oszlik, aachzonos évben, ugyanabbdl az orszagbdl
kimutatott virusok k6zds agakon vannak, am vannaktélek is, valamint a kis genetikai
tavolsagok miatt a bootstrap statisztikai analf@sn tdmogatja ezeknek a csoportoknak az
elkulonitését (70% alatti bootsrap-értékek). A nagyszagi és ausztriai torzsek ugyanakkor

jol elktldonulnek az afrikai lineage 2 vonalhoz tend torzseldl.



Az E burokfehérje gén részleges szekvenciainaketssonlitdsara 7 hazai vadmadar, 13
ausztriai vadmadar, és két hazai 16 mintaibol saadmWNV szekvenciakat hasonlitottunk
0ssze a 2004-ben és 2003-ban Magyarorszagon felbukWNV torzsekkel, valamint
reprezentativ génbanki szekvenciakkal. Osszesazd8/encia 6sszehasonlitasara kertilt sor
867 nukleotid hosszusagu szakaszon (2. abra). Zsfediszerkezete hasonlit az NS5-3'UTR
régio vizsgalata soran feldllitott torzsfaéhoz. A02-2009-ben Magyarorszagon és
Ausztridban kimutatott virustdrzsek a 2004-es hatazzsel allnak egyértelien a
legkdzelebbi genetikai rokonsagban. A torzsfa eagdn belll tovabbi elkuloniléseket nem
lehet megfigyelni. A hazai torzsek egyertébn elktloniinek mind az afrikai, lineage 2

virustorzsekil, mind pedig a WNV tébbi genetikai vonalaihoz tend torzseldl.
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1. dbra: Az NS5-3'UTR régio részleges nukleotid skeenciainak Neighbor-Joining algoritmussal végzett
filogenetikai analizise alapjan készitett torzsfaA vizsgalataink soran meghatarozott
szekvenciakat gazdafaj - orszag kéd (Hu: Magyarorsmy, AT: Ausztria) - kimutatas éve (08: 2008,
09: 2009) kédokkal jeldltik. A magyarorszagi torzsket piros szinnel, az ausztriai torzseket kék
szinnel emeltik ki. A génbanki szekvencidk kodjainafeloldasat a fliggelék 2. tablazata
tartalmazza. Az elagaz6dasoknal olvashaté szamoko@otstrap analizis értékeit mutatjak (1000
ismétlés, csak a nagyobb elagazdédasoknal kiirva)zAbra bal als6 sarkadban a lépték a genetikai
tavolsagot mutatja.
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2. abra: Az E fehérje régio részleges nukleotid skeencidinak Neighbor-Joining algoritmussal végzett
filogenetikai analizise alapjan készitett torzsfaA vizsgalataink soran meghatarozott
szekvenciakat gazdafaj - orszag kod (Hu: Magyarorsm, AT: Ausztria) - kimutatas éve (08: 2008,
09: 2009) kédokkal jeldltik. A magyarorszagi torzsket piros szinnel, az ausztriai torzseket kék
szinnel emeltik ki. A génbanki szekvencidk kodjainafeloldasat a fliggelék 2. tablazata
tartalmazza. Az elagazodasoknal olvashaté szamoko@otstrap analizis értékeit mutatjak (1000
ismétlés, csak a nagyobb elagazédasoknal kiirva)zAbra bal als6 sarkaban a Iépték a genetikai
tavolsagot mutatja.

A filogenetikai vizsgélatok eredményei aldtdmasztjdhogy a 2004-ben Kelet-
Magyarorszagon felbukkant virustérzs valt endérdiags terjedt el 2008-ban az orszag
nyugati részén és Ausztria keleti teriletén; neméiglt behurcolas eredménye a 2008-as
jarvany.

2010-ben Gordgorszag észak-keleti teriiletén 19ldeptt agyveéigyulladasos esettel és 35
halalos aldozattal jar6 WNV jarvanyt tapasztaltdlemzetktdzi egyittitkodés keretében

hozzajutottunk a terlleten @yott szinyog mintakhoz, amelyek PCR vizsgalattaNW



pozitivnak bizonyultak. Meghataroztuk a virus teljgenomszekvencigjat, ami alapjan
megallapitottuk, hogy az a legktzelebbi rokonsag@004-ben Magyarorszagon felbukkant
virushoz mutatja. Ez arra utal, hogy 2010-re asveuBalkan-félszigeten dél felé terjedve
eljutott Gordgorszagba. Legujabb, Szerbiadbafijtgit szianyogokbdl kimutatott WNV-re
iranyuld vizsgalataink is megsitik ezt a hipotézist. Ezzel szemben bukaresti &rum
esetekBl kimutatott, szintén lineage 2 csoporthoz tarto¥dNV térzsek nem a
magyarorszagi, hanem a 2007-ben Oroszorszagbangoifdld kornyékén felbukkant
virushoz hasonlitanak leginkabb.

A WNV egyes torzsei eltér gyakorisaggal okoznak kodzponti idegrendszeri
megbetegedéseket. Kordbban szamos kutatd azoneaémyen volt, hogy a lineage 1
genetikai vonal virusai ko6zott vannak neuroinvakjvanig a lineage 2 csoportba tartozo
virusok nem birnak ilyen képességgel. Sajat kutatiseredményei mellett dél-afrikai
vizsgalatok is bizonyitottak, hogy a neuroinva&sitnem fligg a genetikai vonalhoz
tartozast6l. A neuroinvazivitas hatterében allo efdai markerek tisztazasara uGjabb
vizsgalatokba kezdtink. A teljes genomszekvenci&kzéhasonlitdsaval azonositottunk
potencialis neuroinvazivitds-markereket, amelyekziikdegyesek (pl. az NS3 régioban
talalhatd H4dP szubsztitacid) lineage 1 WNV torzsek vizsgalataas a virulenciaval
Osszefug§ markernek bizonyultak. Tovabbi kutatdsaink a habaeage 2 torzs teljes
genomszekvencigjat kifejgzfertvzé klon dsszeallitasara és azon indukélt mutageredziss

feltételezett virulencia markerek valtozasainalotgrusos hatasaira iranyulnak.

A nyugat-nilusi virussal kapcsolatos vizsgalatadbhlazdmos hazai és nemzetkozi férumon
szamoltunk be. A 2008-as és 2009-es jarvanyokaerieth, a projekt szempontjabdl
legfontosabb cikk kéziratat 2010-ben benydjtottuk Bmerging Infectious Diseases
szakfolydirathoz, ahonnan azért utasitottak eltmdrazai human esetéltlrsak szerologiai
alapon tudtuk bizonyitani a WNV férést, igy a kézirat egyik lektora nem latta
bizonyitottnak az dsszefliggést az allati és az amasetek kozott. 2010szén egy hazai
beteg agyvélgyulladasos tunetekkel elhunyt. A beteg ag§meintajabdl PCR modszerrel
sikerdlt kimutatni a WNV nukleinsavat. A nukleinssxekvencia vizsgalatok igazoltak, hogy
a virus megegyezik a hazai madarakbdl és lovakbaltatottéval. Ennek az informéaciénak a
birtokdban a kézirat atdolgozott valtozatat bemtfik a Journal of Infectious Diseases
szakfolybirathoz, ahol most a szerkébitottsag dontésére varunk. Ezért a projekt
elbiralasakor kérjuk, hogy a kovetke2 évben a kutatasokkal kapcsolatban megjelen

tovabbi publikaciokat is vegyeék figyelembe.



2. Az Usutu virussal kapcsolatos vizsgalatok

Az Usutu virus (USUV) a WNV-el kozeli rokon, szUmk &altal terjesztett flavivirus.
Eurdpai elsként Ausztridban figyelték meg a felbukkanasat, | getents elhullasokat
okozott vadmadarakban, kulondsen feketerigokb@ordis merula). Kutatécsoportunk
nemzetkdzi egyuttiikkodésben szerteagazo vizsgalatokat végzett a gémustikai, szeroldgiai
és jarvanytani tulajdonsagainak jellemzésére. Aokdzé Magyarorszagon is felbukkant
2005-ben. A projekt keretében veégzett kutatasokarsomz USUV altal okozott
agyvebgyulladast diagnosztizaltunk 2007-ben &e®008-ban pedig egy, Budapesten talalt,
elhullott feketerigbban. Nem talaltunk USUV pozitgeteket 2009-ben, 2010-ben viszont
egy Ujabb elhullott feketerigé vizsgalata soranesik kimutatni a virus nukleinsavanak
jelenlétét. Ezt a madarat Kunadacson talaltak. z8galatok eredményei arra utalnak, hogy a
virusfertbzés tovabbra is jelen van a populacioban. Meghatigkoa Budapesten 2005-ben
felbukkant Usutu virustorzs teljes genomszekveatidi torzs 99,9%-o0s hasonlésagot mutat
az Ausztriaban 2001-ben felbukkant virushoz.

A virus ausztriai felbukkanasat kogenh tovabbi foldrajzi terjedést mutatott. 2006-ban
Svajcban és Olaszorszag északi részén is meggdarhullasokat okozotdként baglyokban
és feketerigbkban. Nemzetkdzi egyuitidés keretében részt vettiink ezeknek az eseteknek
a feldolgozasdban és publikaldsaban. Genetikaiebaspnlitd vizsgélatok segitségével
megallapitottuk, hogy a Koézép-Eurdépaban kimutatdBUV torzsek tobb mint 99%-ban
hasonlitanak egymashoz, emiatt valdsleig egyszeri afrikai behurcolast kéyedlterjedésre,
mintsem fliggetlen behurcolasokra kertlt sor. Az UStbikleinsavat mutattdk ki spanyol
kutatok Spanyolorszagban igitt szunyogmintakbdl. A rendelkezésiinkre bocséatot
mintakbol meghataroztuk a virustorzs teljes genekganciajat és megallapitottuk, hogy az
96%-0s hasonlésagot mutat mind a kozép-eurdpai,d maz afrikai ismert USUV
szekvenciakkal. Ez arra utal, hogy Nyugat-EurOpdmtSUV mas térzse forduléelmint
Kdzép Eurépaban. Nyugat-Eurépaban — bar a leginkadpekonynak itné gazdafajok jelen
vannak, és szerolOgiai pozitivitasuk is bizonyit@git. az Egyesult Kiralysagban) — nem
tapasztaltak USUV-fefzéssel dsszefliggésbe hozhaté madarelhullasokat, \edésziri,

hogy a térzsek kozott virulencia-beli eltérésekaasnak.



3. Tovabbi virusok éfordulasanak vizsgalata vadmadarakban

Szunyogok altal terjesztett, madarakba#fartulé virusok a kordbban emlitett flavivirusok
mellett leginkdbb aBunya-, Reo- és Togaviridae viruscsaladokba tartoznak. Madar-
bunyavirusok kozép-europaisc@rdulasanak vizsgalata céljabol molekularis diagtikai
rendszert fejlesztettiink ki tobb bunyavirus L gespagmentjének konzervalt szakasza
kimutatasadra. A PCR-alapu rendszert a Sedlec virusezteltik. Ezt a virust cserfeg
nadiposzatabolAcrocephalus scirpaceus) izolaltdk Csehorszagban. A modszer segitségeével
elssként hataroztuk meg a virusgenom L szegmenséneklegés szekvencigjat. Az
eredmények arra utalnak, hogy a viruBuayaviridae csalad,Orthobunyavirus nemzetség,
Simbu csoportjahoz tartozik. A WNV surveillance &orgyijtott madarmintédk egy részét
megvizsgaltuk bunyavirusok nukleinsavanak jelendei€. Az eddigi vizsgalatok negativ
eredménnyel zarultak.

Reovirusok hazai élordulasara iranyuld vizsgalatokat is terveztinlprajekt keretében.
Palyazatunktol fuggetlenll, és a munkatervi Uterslegé szereflreovirusokkal kapcsolatos
kutatdsok megkezdése 6l értesiltink arrol, hogy a Magyar Tudomanyos Adtath
Allatorvos-tudomanyi Kutatointézetében Dr. Banyaiisgtian kutatocsoportja ugyanezen
téma vizsgalataba kezdett. A parhuzamos kutatad@kriéése céljabol ezért nem
foglalkoztunk ezzel a résztémaval, helyette figyiatket és anyagi forrdsainkat a
flavivirusokkal és egyéb madarvirusokkal kapcsal&iatatasokra forditottuk.

A togavirusok kozul Europaban leginkabb a Sindlias/(SINV) ebfordulasa ismert. PCR-
alapu diagnosztikai modszert dolgoztunk ki a SIN\Wkleinsavanak kimutatédséara
diagnosztikai mintdkbol. A modszert referencia sftuzson teszteltik. A madarakbdl
szarmazo6 mintak SINV-re iranyul6 vizsgalatai edukggativ eredmeénnyel jartak.

A palyazat irasanak idején bukkant fel Magyarorema@z Influenza A virus magas
pathogenitast, H5N1 szerotipusu torzse, és oketbttlasokat §ként bitykds hattylban
(Cygnus olor), majd késbb baromfi-allomanyokban. Ezért a munkaterviinkbegrepelt a
H5N1 hazai éifordulasaval kapcsolatos kutatdsok vegzése is. djektr futamideje alatt
ugyanakkor nem fordultak &laz orszagban tovabbi, a magas pathogenitasu HafX$htyz
kétheth megbetegedések vadmadarakban. A 2006-os esetetikgeés kortani feldolgozasat
az Orszagos Allategészségiigyi Intézet (mai nevéBMgAllategészségiigyi Diagnosztikai
lgazgatdsag) laboratériumaiban dolgozd kollégakexétk, a vizsgalatok eredmény@ib
azoéta szamos publikacié és két PhD dolgozat sziik@e. Szeleczky Zsofia €s Dr. Palmai

Nimréd tollabdl). Bar mindenben segitettik az eetfifiatal kutatok munkajat, nem lattuk



ertelmét annak (és a korokozo hat0sagi allateggigge jelentsége miatt nem is nyilt
modunk arra), hogy a madérinfluenza virussal on&ldéfent emlitettekkel parhuzamos
kutatasokat folytassunk.

2008-ban jelentek meg az &lsamerikai publikaciok arrdl, hogy a papagajfélek
mirigyesgyomor-tagulattal jar6 betegségének (Ptawdar Dilatation Disease, PDD)
hatterében egy kordbban nem ismert bornaviruéziest all. Ez azért volt meglépmivel
bornavirust koradbban csak démbkben talaltak. A téméaban végzett kutatasaink $aapc
elssként igazoltuk a korokozé magyarorszagdifetdulasat, valamint genetikai vizsgalatokat
végeztink Eurdpai koreseteéklgyiijtott virusok dsszehasonlitasa céljabol. Megaltdhik,
hogy Eurépéban legalabb négy kulonb@enetikai vonalhoz tartoz6 madar-bornavirus fordul
els, és ezekdl harom jelenlétét Magyarorszagon is bizonyitottrlssként mutattunk ki egy,

a papagaj-bornavirushoz hasonlo kérokozaot PDD diioen elhullott kanariSerinus canaria)
korszovettani mintaibdl. A WNV surveillance sorgifgott vadmadar mintak bornavirusokra

irAnyulo vizsgélata eddig negativ eredménnyel jart.

Az OTKA K67900 projekt tamogatasaval végzett vidat@nk jelenbsen hozzajarultak
ahhoz, hogy a nyugat-nilusi virus altal okozottdiaallati és emberi megbetegedéesékr
naprakész és részletes tudomanyos adatokkal rexdéikk. A vizsgélatok eredményeire
alapozottan hazank hivatalos képwuiseflelkészilten tudtak beszamolni eurépai és egyéb
nemzetkozi forumokon a nyugat-nilusi laz hazai gaghelyzeté&il. A kutatds nemzetkozi
elismertségére utal az is, hogy a projekt soramt @l&lomanyos eredmények alapjan az
Eurdpai Unid FP7 pélyazati rendszerében Kkiirt EWNV tovabbi vizsgalatara iranyulo
projekt (EDENext, futamiél 48 ho, kezdet 2011. és Vectorie, futaéni®6 honap, kezdet

2010.) konzorciumi tagjaként nyilik médja kutatgesdunknak a vizsgalatok folytatasara.



