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	Magyarországon előforduló kutyacircovírus-törzsek genetikai jellemzése
	Genetic characterisation of canine circovirus strains in Hungary 

	
	A téma rövid összefoglalása:
A circovírusok kis méretű, burok nélküli, ikozaéder szimmetriájú szimpla szálú cirkuláris DNS-t tartalmazó vírusok, amelyeket számos fajban, sertésben, kutyákban, más húsevőkben, madarakban és halakban is kimutatták.
A kutyacircovírust először 2012-ben azonosították az Egyesült Államokban vérzéses gyomor -és bélgyulladásban, vérérgyulladásban, valamint granulomatosus nyirokcsomó-gyulladásban szenvedő egyedekből. Ezt követően a vírus jelenlétét világszerte igazolták.
A kutatás során felmérjük a vírus hazai jelenlétét, prevalenciáját, valamint megkísérlünk megállapításokat tenni az esetleges kórokozó képességére, célsejtjeinek azonosítására in situ hibridizációs vizsgálatokkal, továbbá részletes filogenetikai elemzésekkel derítjük fel a vírusok magyarországi eredetét, ill. kapcsolatát egymással és a GenBank-ba feltöltött szekvenciákkal.


	Angolul:
The circoviruses are small, non-enveloped, icosahedral, circular single-stranded DNA viruses belonging to the family Circoviridae. Circoviruses have been detected in pigs, dogs and other carnivores, in various avian and fish species. 
The canine circovirus was first identified in the United States in 2012 from dogs with hemorrhagic gastroenteritis, vasculitis and granulomatous lymphadenitis. Later it has been described worldwide.
The work aims to investigate the presence of the virus and estimate its prevalence in the Hungarian dog population. We will also investigate its pathogenicity and cellular targets in clinical samples by the use of in situ hybridization. Phylogenetic analyses will be carried out on positive samples to unveil the origin of the virus in our country and to investigate the relation of the strains to each other and to sequences submitted to the GenBank.

	KIEGÉ-SZÍTENI
	Elvárások: Állatorvos-doktori diploma, angol nyelvtudás

	Requirements: DVM, English language knowledge

	MEGVÁLASZOLNI
	A meghirdetett téma finanszírozására rendelkezésre álló, már elnyert forrás:
	

	
	A téma meghirdetőjének az elmúlt 5 évben megjelent, a meghirdetni kívánt témával összefüggő 3 publikációja; MTMT azonosítója:

	MTMT azonosító: 10023087
1.) Igriczi Barbara, Dénes Lilla, Biksi Imre, Albert Ervin, Révész Tamás, Balka Gyula

High Prevalence of Porcine Circovirus 3 in Hungarian Pig Herds: Results of a Systematic Sampling Protocol

VIRUSES 14 : 6 Paper: 1219 (2022)

	
	
	2.) Szilasi Anna, Koltai Zsófia, Dénes Lilla, Balka Gyula, Mándoki Míra

In Situ Hybridization of Feline Leukemia Virus in a Case of Osteochondromatosis

VETERINARY SCIENCES 9 : 2 p. 59 (2022)

	
	
	3.) Denes L, Ruedas-Torres I, Szilasi A, Balka G

Detection and localization of atypical porcine pestivirus in the testicles of naturally infected, congenital tremor affected piglets

TRANSBOUNDARY AND EMERGING DISEASES Paper: DOI10.1111/tbed.14355 (2021)

	
	Egyéb közölnivaló:
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