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	Állati adenovírusok diverzitása és filogenetikája
	Diversity and phylogeny of animal adenoviruses

	
	Hipotézisünk szerint az adenovírusok ma ismert főbb leszármazási vonalait (amelyek egy-egy nemzetségnek felelnek meg) az emlősök, madarak, pikkelyes hüllők és teknősök saját, feltehetően velük együtt fejlődött vírusai képezik. Érdekes, hogy madarakban, a saját vírusaikat tartalmazó Aviadenovirus genus tagjai mellett még két, további vírusvonal (Atadenovirus és Siadenovirus nem) képviselői is előfordulhatnak. Feltételezzük, hogy ezek gazdaváltás következtében jutottak a madarakba a pikkelyes hüllőkből vagy egy másik, egyelőre ismeretlen gazdából. Gazdaváltásokat a pikkelyes hüllőkről kérődzőkre, illetve bizonyos emlős gazdafajok között is feltételezünk. A gazdaváltás egyik jelzője a szokásosnál erősebb kórokozó-képesség lehet. A PhD kutatás célja minél több állati adenovírus kimutatása. A lehetőségek szerinti részleges vagy teljes genom-szekvenálás után összehasonlító filogenetikai elemzések elvégzését tervezzük. 
	According to our hypothesis, different adenovirus lineages, classified as virus genera, have coevolved with mammals, birds, squamate reptiles and turtles. Interestingly, birds might harbor representatives of three divergent adenovirus lineages. Besides their own adenoviruses (genus Aviadenovirus), members of two additional genera (Atadenovirus and Siadenovirus) occur in birds. We suppose that these viruses have switched hosts either from squamates reptiles, or some other, yet unknown host. Host switches from squamates to ruminants, and between mammalian species have also been identified. Adenoviruses in a novel host can be recognized by their elevated pathogenicity. The purpose of the project is to search for novel adenoviruses in different animals. After partial or full sequencing, comparative studies will be carried out. 

	KIEGÉ-SZÍTENI
	Elvárások: 

A tudományos pálya iránti elkötelezettség, szorgalom, számítógépes ismeretek, magas szintű angol nyelvtudás, együttműködési képesség. Molekuláris technikai és zoológiai ismeretek, korábbi munka adenovírusokkal és második nyelvvizsga világnyelvből előnyt jelentenek.
	Requirements:

Devotion to scientific work, diligence, computer usage education, high level of English language knowledge, team-working spirit. Proficiency in molecular techniques and zoology, previous experiences with adenoviruses, and command of a second foreign language (preferably with certificate) are an advantage.
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