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8§ bFrear t Rz R b rEosncchheirtiicshi®s col i t 8§rsfertRz®s
§bA af ert RzR bronchitis 8ltal okozott petev
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8. 8bAza 8tl agos | efedetts®g az illesztett read
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3 ¥sszefogl al §s

A csir k ®ko nfcehrittR zsRgidi aovokaviais (IBV) a Coronaviridaec s al §d o n
b el ¢Orthawaonavirinaea | ¢ s a | %Bdnmacororavirusn e mz et s ® g lgacovikus a z
alnemzet s®gbe tartozik

PhD °szt°nd2?2j aeagy®udi2m t& lAdarsttoRbavirglgly - Tj t e m@®ny

Vizsg8vyZmumkgenomi kai . MNMeagkB8n&l 23 @eBrelt i - s szekyv
k®sz¢ie®kbhrboszag Bt u plmomformatikai szoftvereket alkalmaztunk.

A jelenlegi | BV genotSil paekventisSke | @ neaPg rgd k 2kv®p e z
hasznos az | BV genot2pusok ®s | eAzanBan madiess i von

genomszekvenci§ k vi zs g8l at aademmm eljedssz@egrekie zaedt ®nek ®s mTk?°
felt8r8s8ra, valamihtia $tfof§zbhhktkdpEhjigdi.nf or m§
ny %j t a V2rus terjed®s®nek nyomonk?®veek®s ®hez,
vV®gz®s ®hez, val amint dakcipad te 0 ¢ selz @pcSokamsa denetiRa a

mar kerek azoAomdt 8kEh8ris epidemiyvole- Jioait okalbm®r &
annak meghat 8rozg8s8ban, hogy al g&aedi draav 2vraursi o8kc

bi ol -giai tulajdonsg8gait.

At °rkjsel |l emz®sekor felt8rult azok genomj 8nalk
bizony2t ®kul szol g8llveant Rs ®@ge®kroemb a n 8cor-onpe2r usol

El emz®kemokat tf®lgy h¥lgwgs®ng Reakkenci 8§ a nagym®rt ®K
g®nbankban me gt aAvign kadnavirus tnf8rsz feknol - g szakaszai
szekvenci 8peB & elz 2 r elsdgyedi xasr i 8nsoknak, a k®sRbbi ekt
genetikai vonalak k ® p v inseekl R e lekazkebgeé iRot 2 (G s@Ine | .

AzIBV-r e j el lagggmz Rjeanent i kai ®s8lat tkz®PRobyzgRgvari 8ns
cirkul 8ci-ja egy adott feldebpokka®gi nbggszBmki
nN®hg8§ny szinte az eg®sz vilg§gon el Rfordul, m2g sz
r®gi - kra korl 8toz- - di k. Aviaghedrogavimsag ebnaent i8kt atie kci snat peat rt
®s azok f°ldrajzi elterjed®s®rRI el ®& hetR | egfon

Vizsg8lataink sor8n felhalmozott aad dBvVo k t ov
geneti kai v8l epzdéemssBggivai ,kapesblaabprdoagggaiangls %l y
fektetve a wadrivualgi®swmomSes@gyas t°rekekbkfAgeitra.

Ezen eredm®rzy&lk 8r ul t geketikai vonalak s@l8d n s 8 g i Vviszony
jobb me g ® rets GasDbsakz lehetnek majd a di agnos z taitkoaki ®vsi z Bap 8§
vakcinajel ]t ekfefretjRzeRs Zbta@®sfGhbenzy,a b | ek ¢ zd®s e ®r d¢



4 Summary

Avian coronavirus (Infectious bronchitis virus, IBV) is a member of the family
Coronaviridae, Orthocoronavirinae subfamily, Gammacoronavirus genus and lgacovirus
subgenus.

In this study, the complete genome sequences of 102 IBV strains were generated by
using next-generation sequencing methods and the data were analysed by various
bioinformatic tools.

S1 gene sequencing is the most widely used method for classifying IBV isolates into
genotypes, therefore analysing complete S1 sequences is extremely useful for identifying IBV
genotypes and lineages. However, examining whole genome sequences provides an
opportunity to explore the entire structure and function of the genome and provides a more
comprehensive picture of viral evolution. It may also provide additional information concerning
the epidemiologic monitoring of circulating strains, performing comprehensive recombination
analyses, and identifying genetic markers related to pathogenicity and vaccine design.
Molecular epidemiological surveys are becoming increasingly important in determining to what
extent genetic variation affects the biological properties of coronaviruses. Characterising the
strains revealed the mosaic structure of their genomes, serving as further evidence that
recombination plays an important role in the evolution of coronaviruses.

Analysing the complete genomes, the coding sequence of four strains differed greatly
from the genome sequence of other Avian coronavirus strains available in GenBank database.
Thus these strains may be considered unique variants, possibly representatives of new genetic
lineages within the Gl genotype.

IBV is characterised by high genetic variability and the simultaneous circulation of
different variants in a given geographic region. A huge number of variants are emerging
worldwide, some are widely distributed, while the distribution of most variants is confined to
specific geographic regions. In this thesis, the most recent knowledge about the distribution of
the genetic groups of Avian coronavirus is reviewed.

Our data and findings provided further information on the genetic diversity and
epidemiological properties of IBV, with a strong emphasis on the variability of the viral genome
and recombination between individual strains.

These results contributed to a better understanding of the genetic relationship among
genetic lineages and will be useful for the development of diagnostic tests and new vaccine

candidates, in order to combat infectious bronchitis more effectively.
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5 Bevezet ®s

A jelenleg i smert, szimplasz8l ¥ ribonukI ei
v2Zruscs a?tt®Cwuwdoavikidaec sal §d k®pviselteti mags8t a | egt
hum8®&s 81| ateg®szs®g¢gyi szempontb-1 jelentRs v?2

A Gammacoronavius nemz et s®g tagj ai f Rk ®n't madar akat

| egnagyobb gazdeads§ i? rj-Avitheaojdaivsa®gggmel v csir k®kben |

patogenit8st | f¢gg(Re®gcsRy zRE w8 Bswdvzenhdszeri
(vesegyul |l ad®®l,reggeomer i (proventriculitis; mi 1
ivarszervi me glbneRtetg e d ® s/ik ,0 k bf aen toj 8shoz ®m cs°k

toj 8smi nRs®g roml 8st (t o] §Cavanggh ROODS i zavarokat)
A csirk®k feis$®zMARiabammnavrdsInfectious bronchitis virus, IBV)

az 1930cas ®vekben az Ameri kai Egyes¢lt Cll amokban
komoly probl ®mg8kat okoz a baromfi 88gazatban, ®s
k- rokoz: jtal®n ts(3thatka®rsHawn, 1931; Beach ® sSchalm, 1936, Bhuiyan et

al., 2021). Gazdas8gi jelent Rs®ge mi att a fertRzR D

rendel kez®sr el sROPguEklya®s Lomniczi sz8molt be a
(Derzsy ® d.omniczi, 1966; Lomniczi, 1966). Az el sR hazai v2rusizol §tu
Stipkovits nev®hez fTzRdi«§t azzdmoa2tvdrtu$Sk smEEmors
8§81 | om§ ny (Lamniazn® sbtipkovits, 1968; Benyeda et al., 2009; Kiss et al., 2015).

AzIB a csirk®k heveny | ®gzRszervi t¢netekkel

A fertRz®s a nagyg¢zemi baromfitart8ssal fogl al
megbet eged®sekbRI, el hull 8sokb- 1, val amint a k°
komoly terhet jelent a baromfi88gazat sz8m8r a.

Az 1 BV k¢l °nb?°zR genot2pusait ®s ggS)eel klai v
azSlal egy «®getl - genomi r ®gi - szekvenci 8 8nak el e

(Valastro et al.,, 2016). Az egyes t°rzsek el Rfordul 8§sa f°ldra,
megbeteg?2tR k®pess®gyg¢k, val amint a kivsgltott k|

jel ent Rsen megnehez?2t]i a betegs®g diagnoszti k8] 8§

Az | BVn yke®z et i hat 8sokra (hRm®r s®kl et , deter
ell en®re tov8bbra is az egyik |l egelterjedtebb be
Magas mor bidit§8s, de a l egt°bb esetben al acso
m8&8sodl|l agpcksozk kr j el enl ®t ®b e n, vagy nefropatog®n

eset ®n f e lejl ehguyl éCritlset@s Huggins, 1986; Raj ®s Jones, 1997). A
baromfi 8l 1l om8nyokban tapasztalt gyakadi &IBRfs&mrd!L
®s rag8lyfog- t 8rgyakkal tort ®MR gkhy ®s3apatsit er j e d ¢

20000 A magas prevalenci8hoz hozz8j 8rul az is, ho
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t°rzsek ko9zott.i rekombin8ci - mi att kial akult ren
vRdekez®st ,bdted gkdd®aljj iSe ®s & Rmd&kge nt ®zked®seket i s.

A v2rusok jedyrenzi®eslk®d®b a mol ekul §ri s m-dszer

jell emzRi veszik 8t a szerepet a klasszikus vir
Yaj gener 8ci -s tezbdkhvé&g8E&l §Wrnyer ®se | ehet Rs®get te
telies genomszekvencia adatainak megi smer ®s ®r e, mel yn
okoz- v2rusok genetikai v8l tozatossg8ga ®s | esz
m-dszerek si®hemk?28Faav®IsR soron seg?2ts®get n:
di agnosztikai m- dszerek ®s a megel Rz®sben haszns§

Mi ndezekkel °sszef ¢gg®sben vi zZAsiagpn&oranavieus n k f R
t°rzsek tebzkeesicia@almdmi nak gyTjt®se ®s jell emz®s
genomj 8nak ©°sszehasonl 2t 8s8val szeretn®nk t°bb |
vZrus geneti kai diverzit8g8s8r -1, az egyes evol Yc

jel ent Rs®g®Ry RFI,t ®s®razsvek rokonsggi kapcsol atair -

13



6 Il rodal mi 8ttekint ®s

6.1 Acoronav2rusok rendszertana

A Coronaviridaec sal 8d tagjai a gerincesek k°z°%tt sz®
RNS v2rusok, mel yek eml Rs° ket ®s ma d a koadktt a t fer

betegs®gek | efoly8sa |l egtPbbsz®°r-®enf§hkbatdg®egyge®g

kock8zatot is jelenthetnek. A h8zi8llatok k°r ®b
agyvel Rgyul l ad8st ®s mEgsyg®dieibdnitzdZ®ELY. okozhat nak
Emberben a coronav2rusok 8l tal8ban a | ®gzRsze
fel elnfedegkek s¥l yoss8§§ga t(Bubdlettal®20178.z RA R3S Ylf yoagsy, gy a
hal 8l os kimenetel T megbeteged®seket okoz- cor on.
azonos?2tott8ks akeetk laPEZRyzer vmnawzii-GdaV) WaRSk®° zel
kel et | ®g ¥toir osnaivia d RCONVa) MBRS a s %l yos akut | ®gzR

coronav?ru®V-2) ( SW&Sy wut -bbi 2019 -ta napjainkig
gazdas8gig¢@yi®s®s ®s zoci 8l i s (Partsdtal¥20032Zakietal.yi | §gs z
2012; Zhu et al., 2020; Zhou et al., 2020).

Az el sR coronav2rusokat | ®g Yat i megbet eged®shb
1930-as ®v e(8chatkkr® sHawn, 1931; Beaudette ® sHudson, 1937). A csirk®k fer
bronchitise az-ta is jelen van az intenz2v bar
fol yamatos probl ®m§t ®s jelenRs gazdas§8gi k8rt

i mmuni z8Ilt 81| omyCayandgib@sNagie2PB3p Aot onav2rusok a ne
el ektronmi krosziBnpkaph®Kk¢k maell yggjn a burokba 8gya
alkotott Abunk-sboto alak¥% nyw v&nyok a felsz2nhb
kel cs°n®°znek Hh. v§@ickamasikghaetal.,(2014).

1. 8!IASARS-CoV el ektronmi kroszk-pos k®pe. (Dr. Fred Murphy;
J8rv8nyg¢igyli Kezpont (Centers for Disease Control and
(https://phil.cdc.gov/Details.aspx?pid=15523).
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A cor on ayv Nidouviraleskr ea d e n

bel ¢ t al
v2ruscsal 8§8dba

Lordnaviridae |

mel yet a kor 8bhbi
Coronavirinae ® sTorovirinaea | ¢ s al 8§ d o k(Masters @ Feavlihan,2613). A Nidovirales
rendbe tartoz- v2rusok,

V2rusrendszertani

egnancg
tartoznak,

t axorl

29y a

Bi zotts§8g
al apjeénnt Hsel8t al ak 2t Ssaonn

coronav2rusok r

(I'nternational

eEsnentetk SarekgOélr8eilsRé&n a Ri bov
birodalom Nidovirales r e n d | @amnédvirineae al r e nd | ®b @oronavridaexzs-al § d

Orthocoronavirinaea | csal 8dj 8ba
nemzet s®geket f ogl al j ahttps:/talk.mtaogli8eboen/taxonomyl)
2. 8bra
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2. B8Mrcaoronav?2rusokat
A filogenetikai fa az RNS-dependens RNS-p o | i mer 8§z
felhaszn8l §s8val

§8br 8zol

(RdRp) nukleotid szekven

k ®s z plpha-,.Betd, Gam®may® dDeRacdiohawigiznt eemz eatzs ®ge kne k f
meg.
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https://talk.ictvonline.org/taxonomy/

Az Alphacoronavirus ® Betacoronavirusn e mz et s®g t agj ai nak el sRdl «
az eml Rgadnka- ®A dedta@anavdmadakakban ftegrl &4 z2z&t eksi |,
rezervoS8rjaik napjainkbagr i a-c @raowmed ma dissrokk Kk ®p v
cetf ® ®kben (beluga bi8$ naz ®s ong WNoadt &.82010;Kinglee | f i n)
al., 2018; L. Wang et al., 2020).

A B ®s vadon ® R 8l latok v2rusai k°z¢l j -0 nd
8tl ®pni a f aj ok hku°negont tme ghheett Sekparkd¥ée etdabe 2009; Ye et
al,, 2020). T ° b b e k BekaBormfatirus namzets®g b e t 8ARE-CGax/ a2000-es ®v e k
el ej ®n, -CavV 20RR & n , ®s -4A9Ch¥ygbet eged®sCoV-» R0D9z - SARS
ben jelent meg, s Yal y o(Reirig €8 al. \2808; Yakiket ab, 012, Cqlemndn® n t
® dFrieman, 2013; Lai et al., 2020).

A jelenleg 26 f aAptacommagEsSme mzegls®lgbe S8Rk ®n't a
COoOr onav HCaAVL2WE ® ¢ HaNd\6 3) , val amiinpl demleRRrkeete t ® ¢
sert ®leTGeEY)-i f er t Rz R v 2r ushABetacoronavirushamz ak s ®gbe 14
tartozik, tagjai embereket (SARS-CoV, MERS-CoV, ®s S AB2),denev ®r e&xsetms§8 s
eml RsP&rt RzR v2rusok

A Gammacoronavirush e mzet s®gbe kor 8bban csak a madar ak
azonban a nemr ®gi ben l ezajl ott mtdouohljetanleqii rev?2
rendszertani b e Gammazdradhavirual eamj 8tins &g h8&8r om al nemzet
mag 8ba, Brangadoviras, a Cegacovirus ® s lgarovirus subgenus. A Cegacovirus
alnemzet s®g®be a bel u®@augabwhdlencaronavious 8W1a tartozikuez a  (
Igacovirus ® sBrangacovirusal nemz elies ®medki g a madarakat fert RzR
Ezen feflRK®nta ver ®b al aPFadsaxiformes)e nd p®bez -( ®nekes mac
(pintyek, rig-f® ®k ®s f ¢ e mMgliac®rhnavirilse e MReRs ®g b en a

sorolj§ k . Gafmacoronavirus nemz et s ®g b e | eDebacdrosagirus®nte, mzaeet s ®g b e
pedi g h®t f aj tartozi k. A vadmadar akat fert RzR
Gammacoronavirus nemz et s®gbe tartoz- domeszti k81t madar

kez°ttpaoBE€gz,f @R RMN&lI i mer 8z (RAdRp), valamint a
nukl eokapszid (N) g®nek csup8&§n 56,6 ®s fTWopl%» k°z
et al., 2012; de Wit ® sCook, 2019; Mihindukulasuriya et al., 2008).

A madar akat Igatoeirusst RZIRnemz et s®gbe tartoz- I

gammacoronav?2ruszR lrrsdm&h®ikt ifse®rtt R(Ci nf ectAviaaous br o

coronavirus( i nf ecti ous bronchitis virus, | B\anelyreAz | B r
az ®rintett madar ak ®l et kor 8t -1, i mmunst 8t us z ¢
megj el en®s ®t-R2 % f k,°gmg°Rtetni 0mo (Rainakrishn&® Hampald, 2009y R

Az I B dokument 81t t°rt®net ®nek 100 ®ve al af

Kezdetben az egyre v8ltozatosabb k-rform8k ki al

16



v®del met megken (MR geBottzagus, vari 8§ns ®s a rekom
a | egnagyobb ki h?2v§8st (Bhuiynaeta.n2021)§gazat sz8m8r a

Az IB-t el sRk®nt kifejezett | ®gzRszer vi tenet ek
2rt 8k | e, k®s Rbb hasonl - tée¢neteket i dRsebb k o
megfigyeltek (Beach ® sSchalm, 1936; Schalk ® sHawn, 1931). A b8ntalom v2rusos
1936-ban Beach ®s Schal m-béndBeandettena k ®a) Huld3®d®nnak s|
embrion8lt tywwktoj §8s {Scthalk ® tHawn,§193h;iBeaudatte ® sHudsdn,o z - t

1937). A | ®gzRszervi forma -megj ekl®etnh@st@&  kt- or vk§Rbpbei k
Toj -8l l om8nyokban s%W yos termel ®s cs°kken®sr RI ®
sz8moltak be. A vesek8rosz2t - t°rzsek megj el en®s

k¢l °nb°zR szakaszainak k8robaoatd8§s€8¥Y¥miksé@lssk88ft@g®
vi | §g ¢Waegret ak, 1998; Li Yu et al., 2001; Ziegler et al., 2002; Benyeda et al., 2010;
Jackwood ® e Wit, 2013; Cook et al., 2012).

Magyaror sz8@asn LDenna <y i Sz 8mol #63-abse eal Rfeorrtdruzl @ss §

mel y fiatal j ®rce8l |l om8nyokban | ®gzRszef vi t ¢ |
c s ° Kk k en @t {Dersk ® g.omniczi, 1966; Lomniczi, 1966). Az el sR hazai v 2
i zol 81 8§s a Lomniczi ®s Stipkovits nev®hez f TzR

azonos2totts8k ms§r ma gy ar (Benyerdd @109; Ridsleb ah82035p k b a n i
Lomniczi ® sStipkovits, 1968). A90-es ®vekiag kegs8@8khb°zR MMssac®ssett
H120)szer ot 2 pus¥% t°rzsek jelenl|l ®t ®ts z egraazto?Pp ugske k ma |
terjedtek el i mmuni z8lt ®s v aKWorthinftanattal.,, 2008).81 | o m§ 1
A2000-es ®vek -ta Czss8brTT terpBaRe®XeODO®$2t ot t §k
haz8nkKkiMamn - et .alA. mea0@7 pged®s e k8 nfyRkkRentt @rrion tl eetrt8d
kifejezett vesek8rosod§st okoztak. A fin®t al k c
irreverzi-eBBros®sgp gdviaR k et . alA. QX2007fgsekkel kap
| ®gzRszervi te¢gneteken t W s¥%l yegsy ud d saedl€Srro d o dess r/
szindr - -anawl &s &rl - | dan8nmaodt al. 22R05;MMenne etal.,2008). Az ut - bbi
®vekben Vi s2z3ongenaot Gbusba-kelaerttiozer ekiPezt T-2)t °r zs el
t®r h-d2t8sa zajlik, Ssz8mos eur - pai orsz§8g§gban i
azonban nincsenek el ®r hetr@Bnzdet al.s2017g; [§sowskaretyal, g y i ad.
2017; Fischer et al., 2020).

6.2 Acoronav?2rusok @®@9oré$pnériges8ete

A corrosokai?e-160nm §t m®r Rj T, bur kos, pl eomor f v
Legf Rbb jell epeReakys af el ¢1 et | el eynla®aly@kn yan k
el ektronmi kroszk-pos felv®t el muatnak@Tpr&lold68n 8r a e ml @
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Szi mpl asz§8l Y, p oz i3TRivl oi br§8zm §su eRNS §egorhjukka? &
| eghosszabb | ine8ris genorflaatal,6 t98N@ el B.APpeRONMRNS v 2 r
5Nf v®g®n guanozin sapk§8va-A)farokkal Behjelkemek@Bourqmall| i ad e n |
et al.,, 1987; Gorbalenya etal.,,1989). A nem transzl 81 -d- r®egi -k (un

kul csszerepet |j8tszanak a v2rus RKBawickir2608)s zkr i pci
A

5’ ORF 1a ORF 1b s HpBlm o -k 3

\ T

nsp2 nsp3 nsp4 nsp5nsp6 7 nsp8 9 10 11  nspl2 nspl3 nspl4 nspl5nspl6
p p P4 nspo> nsp P p p p P p

tiskefehérje (S)

membran fehérje

(M)
nukleokapszid
fehérje (N)
burokfehérje RNS
(E) !
3. 8AzAvancoronavirusgenom semati kus fel ®p2t ®se ®s szerke

AStruktur8lis feh®rj®k a t¢ske (S), burok (REF)1l,abmeSmbtra8in (M
k-dolt nem strukt-u63l ®s &eh®r yPOkOoaspeh®rj ®k, kezt ¢k a 3a,
struktur8lis feh®rj ®ket k-dol:- szakaszok k®kkel, a struktu
®s | i leSlvta®t,elaezfett | 8r ul ®k os ¢gBRArze kA vh aarnn &voarlo nvaavn nrauks jneRl gyl vs

feh®rj® e a t¢ske (S), burok (E), membr8&n (M) ®s n

Agenom5v ®g®n ®1 t al-€§2 édrakt e z @t n e frsdrict®ral pr@®ding, nsp)( n o n
k- dol - nyitott | eolvas§8si keret (open reading f
k°zel k®tharmad8t teszi ki, ®s k®t poliprotein a
repli k8ci-j8hoz sz¢ks®ges feh®t) @lol i iphos zdo mEI®ing
8t . A poszttranszl|l 8ci-s folyamatok sor8n a vz2r.
i PLPT ®s a f Ri Mprod vag\83C-szer T prote§z) gammacoronav?2r
k¢l °nb°zR f r ag mpotipsoteiat, ahza s22¢t g t8kke z R kfceziy@pg8 ®ki r §1 i s
RNS-ek ®r ®s®hez ®s replik8ci:-j8hoz sz (Akes@yges enz
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SniAzderBéteadet ®b@ml1l®dH) mzplaf Ebh®®Ff

az Alpha-, Begacoronaviusgenusba tartoz- v2rusAzIORRdbr ®RIl §nos a
§t2r.-d- feh®rl ®k § bfuo8kleat!|-jia Caszs z e.

1. t 8bA 8czoartonav?2r urs-olk 8XRFrl-acb- nem szerkezeti feh®rj ®i
Feh®r j Funkci -
nspl gazda ®s v2rus g®nexpresszi- szabsg
nsp2 ismeretlen
nsp3 papain-s zer T pr ot etS§grdmim®§l, i N r ®9Sp3-n svp84y §ks®
nsp4 transzmembr gsp3-nad m& st als plbompl ex k®
nsp5 3C(cisztein)-s zer T proteing§zdom®n
nsp6 transzmembr 8§n-nmad m&msg ynespPplB omp |l ex et
nsp7 nsp8-c a | ®s-vabpka@mpl exet k®pez
nsp8 prim8z akt-telt®svyealaphdmpl exet ke
nsp9 szimpla-s z 81 ““k RN aktivit§s
nspl0 nsplda-gy el kompl exet k®pez, nspld4 ®s
nspll ismeretlen
nspl2 RNS-f ¢ g R-pRNS mer 8z ( RdRp)
nspl3 RNS heli k§z
360 exori Wen-diBteBrranszfers8z, replik
nspia aktivitg§s (proofreading)
nspl5 poly(U-speci fi kus endoribonukl
hsp16 2®-ri bz metiltran.szfer 8ezs, tmRANUSs % aiprk
antagonista

A coronav2rusok genamjoa om@gYyr isghesesbe®ben

feh®rj ®t

k -

dol

, mel yek sorrendben a t¢gske (spi ke

®s a nukl eokapszBd §b\r)a Af edht®r g K®tkYar f e h ®r ] ®k kozyg
gazdas peci fi cit8s szempso8ngtyj 8bz- |S kfuel hc®rfjoen,t omel y a v

ny %l v8nyeaxlRat

tk®per Kk®nt rmelgd led p(Dapagidedmbde, §990).

A coronav2rusok az S feh®rje seg2ts®g®vel kapcso

be a sejtekbe.

sz ks®ges,

furin.s zer T
S1 ®s S2

c®l sejthez

av2mbws ok

Mi veels aozsz$% 8f g lu®@fj2zi egy f Eh®r | e,

hogy a gazdasejt parotsetrtéihizhassos 8k a

enzi mek hat8s8ra egnotreghmnt88r dzdteta vieagse?
al egys®gre hasad. Az S1 alegys®gen te

val - mk Xk ? Rtirgsz@®e mbtfr 8§ hed Bsm®nt tartal maz:
®s a sejt memb(Cdanagh,2007).- [ BzZermifzelogl2ta aneu

antitestek isaz Sl1al egys®gen talBohak?°it Rihetélhebkel hel yezke

tekintve

szoros ©°%9sszef¢gg®sben vannak az S1 al ¢
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(HVR) sz ek v(eanaodglggt &.v1888; Kant et al., 1992; Koch et al., 1990). Az S1
feh®rje, fRk®nt annak hipervari 8hi lai serj®gir-oipi lzant
a gazdaspektrumot,2 geyz ek ben a r ®gi - kban t°rt®nR v8ltoz8so
hogy a wvemudst itpdldikz8d nydns s e [Cadaid ¢t al.s 20@3pShan et al.,

2018).

Az Avian coronavirus sejtreceptor 8t m® g nem sikerg¢lt
azonbam3k2tWsT szi &§lsav n®l k¢l °zhetetlennek bi zc
(Abd El Rahman et al., 2009; Wickramasinghe et al., 2011). A v2rus ®s sej t memb
szorosabb k°tRbd@stmaeodn®anf %ail -lsz2nTleg sz¢igks®ges
t°rt®nR k°I| @aterrehah,t2806). | ®Bj abb kutat 8§sok al-Hpj &8n a
(APN) az I BV egyik funkcion8li-8, rmgepn®veanl| Ebe3,
M1 t%poksp@§gR metall oprotein8z, mel ynek virsglis r
faj ban i smert. P®l d§ul a huwm®nE)coraonaertr@®se k2 2j9
hasmen®s®t (PEDV) okoz:- coronav?2rus, valamint a
Alphacoronavirus 1 receptora (Li et al., 2007; Li, 2016; Zhu et al., 2018). Mi guel. ®s mt
het er ol --~\g2 rguasz dmodel | ben madska APNatt(feli§ datus APN, JAPN)
tartal maz- pl azmi ddal t °©r t ®nrRc st°rga nBHE-@Tedejiell - t k ©\
megf ert Rz Rdived,tame & fARNB &erep® t mutat jlaBV gazdasejtbe
bejutg s § b(®liguel et al., 2002). Tove&bbi, az M41 | BVGaltuSgalus ®s a
APN, gAPN) kapcsol at §t c®l z - vizsg8l atok sor 8&n
mot2vumai t is az I BV S g®nj ®ben. AR AaYzxonYoos 2@ t t
AFXPPXxXxXWeadHNt ermin§lis dom®n r ®GiAYxaFkGaads2g egy
r ®gi - ban Ctgal YIARPN -nagy affinit8s?¥W pepkt2indgjlehiatanlatke
az | B megel Rz®s ®ben (Sureega)., 2Re)z el ®s ®ben i s

Promkuntod ®s mtsérzzael M4®g 2 BtVt i mmunhi szt o
sor8n arra az eredm®nyre jutotktPakk dam®yn j-&8 tgs kS
termi n8l i2s7225a3ami hd9savsg§hoz kapcsol -di k, val amint ,
aminosavak | ®tfonttd®sgszsSgviaks ked eNM®L | ®i nek k°t Rd®:¢
eredm®nyek azt mutatt 8k, hogy az N38S, H43Q, P6
| ®gcseRtjeihez val - k°t Rd®si k®pess®ge¢ket. Az M41
t°rzs S1 g®nj ®Rbte§ st razRonnRb dbre jruetm er e d mRaript, b B8et t k ©
ez a n®gy amigmaesdav ka pvcesrous- d8si ponton helyezkedi
Al9, S56 ®s 166 ®s a r®gi-ban talsg8lhastzi eg®®b
hozz8j 8rskedleh®r{ g Eromknto®eat & h2012).

Bouwman ®s mtwiazsg8bkt &gyes | BV t°%rzsekelvRssetro
t ®nyeKRkét®ZRvettropi zmus¥%, a nefropatog®n QX ®s
torzdekhaszans8tg §kef eh®r jk®K Rr elooepg®nor( RBD) ®s a c¢®l
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kel cs%°natatadrsud km8&§ky Kz m®r a RBD f eh®r j ®k Ils2eg®r |Isedtged)
al apj 8k arern & equtottak, Rogyra@X-RBD99.-159. ami nosavait mags8hb
r®gi - sz¢ksPoge®lkayw e¢ee hez val - --REPIUORMI®S.h eEo z 2Ac iQ-Xi
terjedR KIP aminosavai elegedd Rekvestettakj Bifnbobhez
m2g azXl BVciprok mut 8ci - teljesen megsz¢gntett
k ®p e s s(Bogwentan et al., 2020).

Mindezeken f el ¢l az S f eh(RbjL8)er Ws itmutmomr!| enelkirn z i ¢
(TNFO) aktivsgtor, ebbRI er edRe nWaag evad k2007 )nAaf ej | es

t¢skefeh®rje a coronav2rusok |l egvs8§ltoz®konyabb
mi att sz8mos szerol - -giai pr-ba az el l ene, vagy
el l enanyag ki mutat8s8n alapszi k ©°n§8l(Enjuaneset vagy @

al., 2016; Okba et al., 2020).

Az M ®s E strukt%rfeh®rj ®knek a w§bdmnwoéan fe
szerep¢k. A burokban di mereket k®pzR M feh®rje s
feh®rj ®ket a virion belb®ERNDY e y,8td me Islz&tiider pien ti esr fve
al.,2016). A 3c g®nr RI gt 2r-d- E protein, a |l egkiseb
tolt be a virionok ©°9ssze®pglB®a®bewa®amantsefjt @aRs
feh®rj ek®nicsladloainamif eendddkezik {Liu atlal., 1991; Nieto-Torres et al.,

2014).

Az N feh®rje a virs8lis nukl ei nsavhoz szor
nukleokapszidot alkotja, melynek az RNS-genomgzr % ®s e mel | et t a gen
szab8l yoz8s8ban (Lai®sCawamaghe 19¢7). Xam2russzerkezet fel
bet°l t°tt s zeesr etp2ep taselh hlgloMi ¢t &k ®mt8 |1 i ®sf emkRsen i mi
(Oh®sshin,2021). Az N feh®rj e, mininmdd nfukh ®&n jnssazi nten rend

ez®rt a k¢l°nb°zR diagnoszti kai m- dszerek gyakr e
vagy az N feh®P®n ®ki kutdadil gvagens ®aItuanmman, 199G €hang et
al., 2014).

A coronav2rusok genomja a szerkezeti feh®rj®

j 8rul ®kos feh®rj ®t imz ke®lkdl o k e v @8 § ® e s h zefgrya 8rlj@esdzi: &«
nem esszenci 8l i s a. Az2AvianscorcRdvieus gehbmp 8h &2 t al §ban
t°bbnyire ismeretlen funkci-j % j8rul ®kos feh®rj (
5a, 5b ®s &% oldalenht®arlj&R%h a@)b.r aA |j 8r ul ®kos OREh ®r j ®k e
ORF4 ®RF5 g®neket a struktur8lis feh®rj®ket k-dol
6b g®n a genom 30 v®g®n hel yeztipkudank et r ukrepl Bk E
szab8lyoz8s8ban vagy a gazdaszervezet i mmunr eak
(Lin ® sChen, 2017). Mi ndazongl t al sz8mos | 8r wb®BEOEV Areths®a K
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j 8rul ®kos feh®rj®i vel vagy mdmol sgbaghi ®8hPEp @B k
ismeretlenek (Liu et al., 2014).

Shen ®s mtsai. illetve Hodgson ®s mtmai. be
sz¢,¢ks®ges az | BV replik8ci-j8hoz, ami arra enge:f
r®szt ko°zvetl esnzglnta®RzzvidsBiwb RNIB®Tr | ®k (SkeR ptalR2DEs ® b e n
Hodgsonetal.,2006). Nemr ®gi ben igazolt 88k, hoghgnratotBaa vagy
a replik8ci-s k®pess ®gminhvivo® dnvikoead mberniu-8d o rd 8wsal a mid
(Liu et al., 2008; Laconietal., 2018). A k° zeihvitrtlhV t b8 981 at ok i gazolt 8k

®s 3b j8rul ®kos feh®rj®k g8tolhatj 8k a gazdas:
i mmunv_g8l apzBr®sBA kevetfRle®dr ja®IB ak ®sk She puis Ka- & E NI ®s
stimul 81 - f akt d¢Kinbekal.,2K4).i v 81 - d8§8s §t

Hasonl|l - k®ppen az 5a ®s 5b j8rul ®kos feh®rj ®kr
r ®s zt kezvetl engl az | B(Uasaisetpal.,i200%8; ¥oun at al.f 2005y a mat 8§ b
Azonban az 5a vagy 5b del ®ci -ja olyan wut-dvirion
f enot 2 pu sihvitmuntoew®tsravivov i z s g 81 at o k (Zhao et al.g20E0). Bgn t
m8 s iinkvivo viz s g8l at baheha®r | ®bbenh Bdelt @tr &lIst a vad t2pucs
°sszehasonl 2tva nem tudt a k ® s(Laeohit et tah, i 2018). z I FN
Felt®t el ezhet Ren az 5b feh®rje fontos szerepet | §t
ter mel ®s mo ¢Kintegdl.,.26818)b alki mtsai. ®eger Rs2t et t ®k, hogy a
k®pes a velesz¢letett mPomedi,§| liegyjagdsgatdisksiBr a ,
feh®rjeszint®zi s®t-®s emicolmad@anwl2r uasokalgf a al k - dol
(Kamitani et al., 2009; Kint et al., 2016; Nakagawa ® sMakino, 2021). l'ly m-don az |
feh®rj ® e kompenz8l hatja az nspl feh®rje del ®ci
(Peng et al., 2022).

63 A coronav?r Awao goroPaviruazep !l i k8ci - | a

A coronav?2rusok replik8ci-ja a ®¢jstReld Ppi®ts@p |
vii onoknak a c®l sejtek pl az mame mbAvignngordrfawwruzs t °rt ®
sejtreceptor 8t m®g nem sikerg¢glt -p8ktb®afm mepQgBhS
nN®l k¢l ©zhettTentilke na e k ¢ sk @ £ % th @b B&kRahman et al.,, 2009;
Wickramasinghe et al.,, 2011). A virionok az IBV-r e f og®kony sejtekbe, e
receptorhoz val - k°t Rd®st k°vet Ren, a v2rusbur ol
be. A v2rus k°t Rd®s e a rrent8ecpit-osr hvo8zl taozz §5s § te hi®d @ zei |
annak membr §nf YBelouzmrd étaln20t2). - jASts ey umembr 8§n f Yz
v2rus nukl eokapszidja kiszabadul a citoplazm8ba,

a primer transzl 8ci - (SAwicki20®nszkri pci - sz8m8r a
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A virs8lis RNS citoplazm8ba val - -rkRls zka°bzavdeutl |8esns
2r.di k 8t az ORF 1l1a ®s 1b. Az 2gy | ®trej°vRkR 1
folyamat ok sor 8n a replik8ci- s ®s trarem-zkripci
struktur8lis feh®rj®kk® (nsps) al akul nak 8t. E
hossz¥%s8g% negat2v sz8l % RNS m8solatot szinteti:
t empl 8t k ®nstz usbzgoel ngoS8mhi &l i s MRNS (Bawicki ® ssawilk, 1995).2 r 8§ s § h «
A transzkripci - sor8n teljes genom hossz¥%s8g¥ n
ezekr RI t°rt®ni k a wvd§s$d.i sAgrenlomk s®ksizodozpozit:
hossz¥%s8g% m8sol atok az ©°ssze®WoHIkPPbvwsikii ceAokalgen
Coronaviridaec s al 8d tagjainak saj 8toss8ga, hogy a pozi
templ 8t sz8l ak szegment 8l tan iseRBthat8hatnha&a.t Aan
regul 8tor szekvenci 8k (TRS) jel°liKVoékevls&«inzRen
2021). Ezen szekvenci 8k b Sdeperedéng RMSepoliti ner 8z n &INS( Rd
| ehet Rs®ge van a templ 8t sz§8I| -r&Njug®@a®@n feexh elzyel k
azadottmRNS-s z 81 szint®zi s®t. ¢€gy keklkeletkebnekzAZ azorms s z %s 8§ ¢
3M®gekkel ®s 5Nj |l eader (vezetR) szekvenci 8val re
ek hal mazg8t szubgendmiekl (Bethnddtt&, 6 J¥9).A coronav2ruso
8l tal 8nos rde.pl niki@mhbe | 8t a

A coronav?2rusédkbgagmR -plRdN SRS 8§z ( RdRp) aktivits
nspl2, az msPp& f®e h®r j ®v el egyveahsakkbpea-a kempl
(Q. Wang et al, 2020). Ez az alacsony ppotntmes £§&g “uk oRP S
(nsp12:nsp7:nsp8; 1:2:1) a magas genom-s zi nt T diverzit8s biztos2t§s
coronav2rusok sz8&8m8r a, hogy hat ®konyannye®&s di nan
v8ltoz8saihoz ®s a v8ltozatos szebdgfbanshinlpamsgeg?
aktivitsgssal nem r emsplfeniskpeBz i k p mpd 2 x nanmlga s hi ba
kompenz8l §8s8ra a coronav2rusok egyedi/ k¢l onl eges
a replik8ci- s kompl ex m8s -rsple komplex biznteo(s®®aieStud 4 @ v aanz
et al., 2019). A coronav?2rusok kPzhspiMr&bdemulkKklomZzer ¢BX
guanin-N7-met i I t ranszfer 8§z (Maoen@®lnt2015).ar Miah dhaz e k el |l end

coronav?2rusok jellemzRen magas66hdebed.ar 8nnyal repl
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A virus receptorokhoz valé
kotodése és membranfuzio

/ @ A viralis genom kiszabadulasa

o Utédvirion
kialakulasa
RNS genom

Polimerdz 4B 2 z
[ 4 @ Polimeraz lirbdasa
U s a replikaz-ranszkriptaz S, E, M és N fehérjék
komplex kialakulasa kombinacitja
@ RNS replikacio Renom replikacié

e
AN AN
@ Szubgenomidlis transzkripcié

ANNNN Nukieokapszid (N

ANNNN Tisk Y

ANANNN Memoedn (M) §

ANANANAN B a
4 8Araoronav28ouasok8nepl sé&mati kus il lusztr8ci-ja. Az 8br

felhaszn8l §s8val k®szg¢l t.

A genom k°zel k ®t har mad§t teszi ki az 50 v
poliproteint k-dol- ORFlab, mely ribos® M8khbj ke
majd 15, a v2rus replik8ci-j8ban fontosispd@ er epet

2r . dilke.8tol(dal oln t 81 BBEedey €t-al., 1989). Az lab replik§8z
k-dolt | egfontosabb enzsmekTkfrz®t ¢ 2zt ORLKr @) pada
vagya3Cszer T prote8§8z ( 3CGdipfrmy  blshw s a HrespBe aziRdRp

(nspl2),azRNS-hel i k8z (nspl3), az exonukle8z (nspl4dg),

Ometil transzf(lang&tal., (2018)p 1 &) genom fennmar ad- r ®s ze
g®neken kz2vgl a j8rul ®kos g®neket k- dol j-raRl Mi nd
egyetl en v2rusfeh®rje transzl 8ci-ja t°rt®ni k. f

nukl eokapszid (N), a membr8n (M) ®s a bekoRI (E)
t°rt®ni k. A j8rul ®kos g®nek ol yan g®etetleneka®k e k et
v2rus replik8ci-j8hoz, de del ®ci - j(dkHaapetaak,r an a
2002). A virsg8lis RNS replik8ci-j8hoz a replik8g8z
m8&8sodl agos serd&lekezReb' r®s 3 vVoegi UTR szekven
feh®r (& iiga et al ., 2010)

A replik8ci-s ciklus eg®sz@.a §dhrnejesmenarz m8 b an
m®r et T §tiratokcswmadwil rAidmbaukrk dla a gazdasejt troa
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gli koproteineket tartal maz- membr 8nj ai n, az end
Golgi-k ompl exen kereslzRd®s seIr t ®@inroR dei®Gklgi-me mbr §nr - |

l ev8l va keletkeznke&l ¢ Imajvdeai kej tmokban hal moz-dn
exocit - zi s(Abddl-Mopainy, 2007% k

6.4 Az Avian coronavirus 81 t al okozott k-rfolyamatok

A csirk®k csozred reasv eketjaditge nk ¢ 1 °nb°zR k-r k®pek ki
vesz .r® zv2ruski feeljserzke®nttt d PMygtzeRlsete r mpt at 81 | om8nyo
mut at {B&dch &sbchalm, 1936; Beaudette ® sHudson, 1937).

A | ®gzRszer vi f or ma mel |l ett megj el ent ek a
cs°kken®st ®s a toj 8sh®j mi n @eaGhg®R@®3cleakn, 1936)MEz8 s 8§t o0 k
k°ovetneagr el ent ek a vesekS 8r owsarti-§Wishetfi@ds®sdditchnar,e nd e | k
1962).Sz 8§ mos | BV bi z onty 2t asnitiggéagyosnargryeip ¢ ad8s ki al akul
i s. A betegs®g klinikai megjelen®st onDkpigai nRbar
f ¢ggRen | ®gzRszervrendszer:.i t¢netekben, a
em®szt Rszervrendszer vagy a vese (DabgstKotv&8&geasd ®s e
2014). Egy adott 8l |l om8nyban kialakul - k-rk®pek
szerot2pus8n ®s patogenit8&s8n k2v¢il szgemps egy ®b
van az 8l 1l om8ny kor 8nak ®s hasznos?2t 8si ir8gn
kor ¢l m®nyeknek, vagy az egyidej Tleg fennsgl |
szempontj 8b- I° tantid®nrsz xa K& lekz®z v@anenkaz alkalmazottvak ¢ i n 8 k
sokf ® es®ge neh(Heei RORL).k°r ¢ m®ny

A fertRz®sre minden Kkdreogssz/l &loys afbdbg @ keonreyt ,e kd ea
8§l |l atok fertRzRd®sEavanagh ® Naqi, 2003.k uE ghya k®rkiint et t g1 |
bel ¢l minden egyAthofealRz8st ®®VEB8®kE& a v2arus Vvir.l

8l |l om8ny kor &8nak, i mmuns8l |l apot 8nak ®s egy®b kgl
hat 8r otkmoko§hat{Cavanagh ® dNaqi, 2003).

A fiatal madarak eset ® b@& nbet egs®g | ef ol y8sa a t¢Plet ek s
nap. A fertRzR bronchitisben el puwusmaalull @k ¢fr ie@te & |

gyul l adBsraut os | TR RYY lulvéad 8hgns nhenman g 8RNI Aeny R

figyel het R meg. Esetenk®nt sav- s(Fenrfeldenal, ®¥7)f i gy el h
Acsirk®k fer ®Rz B KAbamn eoronakinussias az 8| | adeko & ®@mn nk8Db
(cseppfert Rz®ssel vagys pdjragrs e§teRegg Rvel pkasmBhaye
fert Rz(RabosKlov §cs,. A 2WE24)usrepli k8ci - el sRdl eges c@
t ¢dRben, a ves®ben, a petef®szkekben, az em®szt
szaporodi k. A fertRzR bronchitiisd®zzhreunelpekers et enl

k°vetkezt ®ben a kezdet.i expozzci -t KA° sikkerdsRen t ©°
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fert Rz®shez sz, ks®ges, hogy a t¢skefeh®aije S1
receptorokhoz k°tRdj°n ®s az S2azdlase)y $®d Y% zv dt®
(Wickramasinghe et al., 2011; Hulswit et al., 2016). Ezt k°vetRen a v2rus ¢
Harder-mi ri gy, a | G@xils®gz 28 hé k gRFonesxEj siojdan,l1878)n

A t°rzsek elt®rR virulenci §8j 8b- I ®s szervtr
kor 8t -1 ®s immuns8llapotsgt- -1 f¢igggRen is k¢l °onbzFR
el . A bet egse®gn e ntegvkerzoRr i a sokf®l e klinikai ®s |
h8tter ®ben r®szben a t°rzsek elt®rR sz°veti af fi

| ®zi - kat okozva az orrkagy!l széneekben, | pgceRérat ®kvbec
t ¢cdRb®s a | ®gE = &rklcigyombr-b ® | t r ak ¢ lus Gdtrsadabricii-t

®s a vakb®lit(cpecakt g9nRils) is gyaRrtaal §mdbss Baba
a klinikai t¢netek megnyil v8nul 8§8sankmegleagkjp8§n n ®g
| ®9g z Rskziew &lsagsez tv:i , nemi szervi ®s em®sz(BcRakzer vi t
® sHawn, 1931; Broadfoot ® sS mi t h , 1 9 5 4® sSapafsn2000;tJackwiodd ® sde Wit,

2013).

641 L®RgzRszervrendszert ®rintR fertRz®s

Az IBY aerog®n ferdlRe®sorbth®MR al @Rt ag a | ®gcsR
har mad8ban, d<irlglIRkd elbk§®@ss en yt § leksejtfeiB ek y & i t opl azm8 | §
sokszorAzl @gkt ak egy®b szakaszairhel®lsemzR°a Rh&nm tt

hat 8s8ra kial akul - sny 8A klaGhg8zrRsyzae rkv8r ots¢onde§t ek j el |
8l l omg8§nyokban alakulnak ki, m2 g hat hetes kor f
maradnak. A betegs®gkéndilytea %P d Rapgg ldlly aiaes-sa
Kovg8cs,, 2s0z1°4r)t y° g®s, nehez2tett | ®gz ®s, k°h°g®s,
t8rsul, eseeemgR@®At alelzlz@Rknarteag i s (OGaeagagh, 20058 Ah et R

| ®g Yt i v2rusrepl i@uiSax i kt vdhtaima®esanverus a szerve
sz ®t t gHopre d2021). A vir@mi a mi att az 81 1 at ok bg§gyadt
takarm8nyfogyaszt8suk jelentRsen cs®°kken.

Cltal §banhez k%t hBVR betegs®g | epé®gh®sb el ef o
t°rzsek 8Ital ak®s z okt°tv em&kelzd t®bgegen a | ®gut ak hel yi
sz8mottevRen roml i k, emi att a madarak fog®konr
fert Rz@®arcnt@&@d evi ne, 1 9 6@ Sapatsy 2000 t dWBisiod | agos k- r ok

mint az  ma thygoplasma fajok, Escherichia coli, Ornithobacterium rhinotracheale vagy a

Bordetellaaviumme gj el en®se eset ®n t ¢¢dRgyull ad8s, | ®gzs§
| ®phet fel. A morbidit8s szinte mindilgetlkOrygt -m?2,¢
a v2rustorzst RI ®s a m8sodlagos k-rokozld% megj el
t - | a k-ig terje@@t Yframakrishnan ® Kappala, 2019).
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A f RbbD makroszk:-pos el yBooyt g $8 b kadkt® z@®y &lakrat h
fel¢let®N nm&d kGlseawkighyur ut os k®s Rbb v8i banely n e | 8§t
teljesen el z §r(Teaeagipoaetah 20089Qherg atlkla2018). A | ®gcs R ®s a
hal vnys8rga sz2nezetT, ny 8l k§val fedett, megva
kifejezett bRv®r Ts®g mutatkozi k ®s az ©°d®m§san
v8l ad®k k al (DdbastKotv §tctsak 20 1Lavb-rsi nes i zzadm8nnyal 1
| ®gzs8kok a k¢l °nb?° Edhefichigkeoli®Irmitholmactdcikmartinot(aghéale)
t°ort ®nR t 8r sf do t B{\@mEmpel et al.A1P9A6;Dwars et al., 2009; Weerts et
al., 2021; Nordin et al., 2021).

Gty
7.

5,8 brFeer t Rz R b rEsncchheirtiicshi®s col i t8§rsfertRz®s.
A makroszk-pos vizsg8lat sor8n a fertRz°abnl @g ek ®k¥lenotttapa
ny8l ka-h8rakad8ssal | 8rs (vieyail®g e shftknberg fhiedg\ga IgsBasv-fibsnes
| ®gzs § k gyaitl RderdpSasn g(8nsyo?sl )b(Rwvg@riT)sS@®g a (NMooinet§ s a :
al., 2021)

izzadm§mmry al

642 A szapor?2t-szerveket ®rintR fertRz®s

A coronav?2@nusolkoas8wnifjutnalkhal pat ewwea &ktahlB8ea ,t vy
h8§msejtjyepbek8KA -nwmlatki pl iskog& 18 nd § a h8§msejtek puszt
funkci -cs°kken®s ®s megvsg8ltozott funkci- eokozt a
szindr - m8to ®s <cs°kkent tao jt8osjt Sesr m@@jl ®d ¢ f ocorknoizt, § sma
mi nRs ®g ®n e k r(Broadfddisenal., K954 Buff et al., 1971; Jones ® slordan, 1972).

Az |1 BV a reprodukt2v szervrendszerC®Izssanots] gi®:
a ny8l kah8rtya felsR r®tegeinek csill-s sejtjei
tal 8l hat - tubul us mirighkek2rsuzeknr®ctiojs- chRbeaj tg
k8r osod8s 8t , a propria gyullad8sogybeshTpRo®S@t
rendel | enes f e (Clinkbd®sidstad, 19F2pzi el R

Az |1 BV fertRz®sre fog®kony, fiatal kor ¥ j ®rc

mell ett a petevezet®k csill - s h§nGrieign®jHofstade Kk egy i
1972). Napos -2®@shelt es kor ¥ 8l 1l om8nyok fertRzRd®se a f
mar adand - k8r osod8&8s 8§t i d®zi e | R Ebben azResdtbent & t t e gy

pet evezedebddahiFmpszaford?2tWwhoktstama ®@emad®t yk el t
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pot enci &l j yBroadfoottetal., 1966® @Grinion ® sHofstad, 1972; Sevoian ® sLevine,
1957).

A n°vend®kkor ¥ egyedek nemi szerveiben hason
el v8l tozg8sok sz8ma ®s nmBahes®lee Siciss.ARDA@I kenpa®EleTr
de toj 8srak8sr a k®ps@gen kkeigyiela ik tedhet eket ne
el Rf ordul hatnak kitelt, | -g- hasY toj- -k az 8l om
8§l tal 8noss8§8 v§8§l §s8§gval, mely a fiatal egyedekben
bizt os@nti aa kviatedkh eln§sa k- r k ®pDavel@dr ® §kouwenhosen,or ul t
1977).

Toj -kor% 8l 1l om8nyok fertRzRd®setesiest &n @reR |seVi
toj8shozam kies®s, a tojBEh®ps pRE®®g®w¢8Esdemi§
okoz, amely a h® vastags8g8nak ®s pigment 8ci - &
nyi | v 8 nSeloiam®dgevine, 1957; Muneer et al., 1986; Samiullah et al., 2016; Sjaak de
Witetal,2020) (6. §.Br &aoj 8sfeh®rje h2g, benne fibrincsom
r ®t egei nek h a(D8hosK oevl 8ntoss, - dd k1 4® sdeJWitc2WBods ®r | et e s
fertRz®sekakor8nt aj 8ok t°mege is cs°kkent a ne
k ® p gGhousalkar ® sRoberts, 2007). A t oj §st er mel ®s a3 fhe®tt RzX&lsvta k&
el v8rhat - -hoz k®pest t°bbnyire al acsonyabb szin
kor ¢l m®ny ekl ekgtzPobtbte |laBVer t Rz°t t toj -ty¥wk toj 8ste
k°r ¢l be-ukneém kézde¥velt oj 8st5 h®K niel a fert Sewiant®sk°vet R
Levine, 1957). Az A8l t oj - szindr - maéeh@mreiarzti estmte r§ 1 lka tr kk® p:
vagy alig mTk°dR petef®szek miatt nem ter mel ne

toj 8ss8rg8j 8t a has¢regbe enge8rnvtey ®py lelzlzaed § kt° vek

6. 8Mbrfaert RzR bronchitis 8ltal okozott petevezetR gyull ad!
8tesett toj- -tywkok 8ltal termelt gyTrt h®) % toj 8s.
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K-rbonctani vizsg8latunkoiréms8Il§8|l tpéBba®s zRpk, ni
m®r t ®k ben fejl Rdett, sokszor cisztaszer Ten kit
| 8t haAmnlk®rintett ty¥“kokra jellemzR a petevezet
szegment 8§l is szTk¢l et h®®h @shalpez&edRet®kEzmMEs t
meg (Hoerr, 2021). A reprodukt2v traktusban megfigyel hetR
a fejletl en,szts@tgwrro®dsotvtagrys bar na el s(Bevome@Rd ®s e k
Levine,1957). A k- rsz°vettani v8ltoz8sok magukban f ogl
a szekr ®ci -hsi phoS8pnl (&zpushlij&8RtRoberts, 2007).A f i at al korban fer
®s k®s Rbb el hull ott 8l 1 atokban er Rt el jesen kit
toj -cs%°vet f i dGrieidnt®aeHofgtadkl97@)e g

Az I BV her ®e ®s mell ®kher ®r e gyakorolt eset/
v et Rd °Gatlardd et &l., 2011). Tbbek k°z©°tt heregyull adg8st,
KkRk®pzRd®st ®s k°vetkezm®nyes n®°vekvR ter m®ketl
vakci n8k hedslzem&ldaetvaz r uss al val - f (Boltz &R al. R2ZD@ s t k©°ve
Villarreal et al., 2007). Boncol 8skor esetenk®nt v°r°ses el sz2zn
t apas z t(Gallatu@et al., 2022).

643 A ki v 8dsazsezrtv:r endszert @rpihnrtoRp afteorgt@hz &s° r(zns e

Az el sR vesek8roszt - hat 8s eza1950-e 8 n ®& le ke zvFRR g I®B
sz8mol t 4Qosgrdvee 1962; Winterfield ® s Hitchner, 1962). Az IBV magasabb
patoge ni t 8§ s s al rendeékezvResegyul | ad8st okoznak ®s
mortalit8ssal j 8rnak, mi nt a -bzergendszen & rev rt Rz dRs z e
t°rzsek. A nephropat og®n t°rzsekkel t°rt ®nR f ¢
t°rt®nhet. Akutwv?2frest Bz®®gseR®enatal 81l hat - makrof
monocit 8k,aat kfeerdteRZzi v2rusreplik8ci - tehgta a | ®g!

virlBmias or 8 n | uvesed ki b el u ajbifemdaekjvdod ® sde Wit, 2013). A v es ®ben
t°rt®nR fert Rz @kloaki§anl aSkt2 tt§°sr§tb@mR af e htaR®PRd®@®y abb

%t vonal n§l , m®g egy nem nephr Uermkacega®,nl998)BAY t °r z s
petevezev®k V8NV fkerstGRzZI@&steesveseel v8ltozgsok ki a
(Jones, 1974). A kl o8ka ®s a petevezet®k felsz8II .- utat
a vese ir8ny8ba a klo8ka k°z®psR kamr §8®gban, a
pet evezet ®kny? | §Uemkaetal, kK988).As v e g usrepl i k8ci - a tub
citoplazm8j 8ban zajlik, melynek k°vetkezd®bLen a

®s a heveny veseel ®gtel englegs, ¥W74) (B! | 8Goel kbhh§8sa§t
fert Rz®s h“%gyk Rk®pzRd®shez ®s wegyidejTleg hashe¢
(Butcher et al., 1989).
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7. §bA anephropagsog®h IQKV t°rzs k8§rt®tele a ves®ben
I BV fertRz®s k°vetkezt®ben kialakult s%W yos h¥Wgysavlera
vesecsatorng8csk8k miatt a tubul &ris r ajmaolCktosj flel el®k gll %n 2

K-rbonctani vizsg8latok sor8n jellemzR el vsglt
ves®k, a h¥wgysavval kite°elt°tt tubulusok ®s el vez
(Dobos-Kov 8cs,. 2Krl4ni kus akt 2v gyul |l ad§gs eset ®n a
ki mutathat - Aa kveg&®bhRI |l ePvEl til®ng¥gok mell ett a n
t°rzsekkel t°rt®nR fertRz®st a ves®k szimmetri ku
a hal v8nyv©°°ro°st RI hal v8nyszg¢gr k®i g terjedR el sz
tubul usokkal finomzant8octv8§eryedm®nyed .nt & zsiger.i
v®gst 8§8di um¥% @ucher & dl.m®89;yZiegler et al., 2002).

6.44 A gyomor- ®s b®l rendszert ®nigyesgyémortgeyrut| R za®s8 s (t m
okoz:- t)yrzsek

Az enter8lis t¢gneteket okoz- | BV fertRz®sr RI
egyidej Tl eg (Wintdfielo® Hiwhner,d®62). Az -t a bebi zonyosodott
az eg®sz em®sztRrendszer ter¢let®n k®pes a h8m
V2rusg¢r ?(tCsa ck 2ns @rt. aAlz. ,| B2/0 led)t er ot r - p tul ajdons8g
S2 feh®rjealegys®g sz°vetspecifikus prote8z akt:.i
a b®l h8msResj tkeokbpee nz §hja j az g$eénfge r ° (paiddadalk ®pess @
2020).

A mirigyesgyomor-gy ul | ad8sban szenvedR madarak toll a
t¢e¢netek npkl embteHeez®rt ve a | ®gcsR sz°rty°g®st, a
orrfoly8st. Ezen fel ¢l jell emzR a -bhb®@bmen@®ssgel |

t¢e¢netekkel jJ8r--kf @me@s (Buding & al.81098;Benyeda et al., 2010).
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Boncol §skor a proventricul us (mirigyesgyomo
ny8l kah8rtys8ja megernpsdmayoaldn , f €B®r mirigyvsglad
k®s Rbbi szakasz8ban a proventriculus (@hangetl | 8i bar
al., 2018). Az em®szt Rrendszer m§ s r®szein i s ®szl e
nyomb®l fal el v®konyod8s§8t ®s (MetalgR0Il®l nyirokcson

6.5 Az Avian coronavirus genetikai jellemzR i

Az | BV gyors evol %ci -j8ban t°bb t®nyezR is s
repli k8ci - pontatlans8ga miatt kel etkezR mut 8ci
rekombin8ci -, il l etve a vakci n 8 zs8sesrazl R cnsaadka r a K

k°vetkezt ®ben ki al ak(Kdsters et al.e 1980k Hahadaset al.,y2004)8 s D |
vari 8ns t°rzsek megjel en®se vakd¥uet@lz 2001t Zzh&ul | o m& ny
et al., 2017).

Val as tnmtsai. 2@16-b an Yj , az S1 feh®rj®t k-dol - gen
elemzasampul - kl asszijfdwasdl-tsa kr,e nadmizterda tudom8nyo
befogadott (Valastro et al., 2016) (2. t § bal28. pldalon). Az S1 a |l egvari 8bild]
r ®gi - , j el ent Rs®g ®n ®| fogva pedig HzzakhsBaY genor
Val astro®k ©°sszesen 1286 |IBV t°rzs csaknem tel]
al apj8n hat genot2pust ®s 32 | esz8rmaz§8si vonal

|l esz8r maz8si vonal a GI-1-gce2vo AZIBWres pbal teamz B z mk g 4 ¢
mut 8ci -s r8t8nak ®s a rekombin8ce: -sehazéaRmnakelké
nyom8s folyamatosan % vari8nsok | ®trej°tt®t ere
Jelenleg a genetikai sodr-dgddealt vieci alzaleld It ®r g
vonal akba sorolt t°rzsek rekombin8ci-j8val | ®trej
k®pes kezelni. Ennek el |l eea®0ocn8agsnily odslcampie npe 3 @tu
(GI-GVI 1 1) ®s 8°lsesszzeSsrema zEZ smer. T bhkat k° 280¢ -8 GI
vonal akat ®s a GVI I genot 2 pu3sO vao nka®lzaetl nmi¥litnbiadna dK 2
ter¢l et ®n, a GVIII genot?2pus2 Lttenglhatopedg§gbarem
Hol | andi 8 ban (BavoJordan &thlo20208Chen et al., 2017; Domanska-Blicharz
et al., 2020b; Jiang et al., 2017; Ma et al., 2019; Molenaar et al., 2020).
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2.
®s

t § b Az8viam toronaviruse gy e s

genot2pusainak

megfel el R,

az oeagrycetsz pusok foldrajzi elterjed®se
I BV t°rzsek elnevez
EI Rf ordul &8s
Genot 2 Kor 8bhkeivez®ktan/t
Gl-1 H120, H52, Mass, M41, Ma5 gl ob§8lis
GI-2 Holte Czsi a ®@Amdikaz alt
GI-3 JMK, Gray Czsi a ®#Amefilaz al
Gl-4 Holte Czsi a ®@Amdikaz alt
GI-5 N1/62 Ausztr8lia ®s
Gl-6 Vic-S Ausztr8lia ®s
GI-7 TWI, TWII Czsia
Gl-8 SE-17 £ s z-Arkerika
GI-9 Arkansas (Ark) £ s z-Arkerika
GI-10 A,/ B,C,D Ausztr8lia ®s
Gl-11 BR-I, SAI K©° z ®ps {Dr@drika
Gl-12 D207, D274, UK/6/82 Eur - pa ®s Af
GI-13 793B, 4/91, CR88, Israel variant 1 gl ob§81lis
Gl-14 B1648 Eur - pa ®s Af
Gl-15 K-l Czsi a
Gl-16 J2,Q1 gl ob81lis
Gl-17 CAV (California variants) £ s z-Arkerika
Gl-18 JP-1,LDT3 Czsia
Gl-19 QX gl obsglis
GI-20 Qu_mv £ s z -Arkerika
Gl-21 Italy02 Eur - pa
Gl-22 HNO8, SAIBK Czsia
Gl-23 Variant 2 K© z-Kelet
Gl-24 V13 Czsia
Gl-25 GAO07 £ s z-Arkerika
Gl-26 IBADAN Afrika
Gl-27 GAO08 £ s z-Arkerika
Gl-28 LDT3 Czsi a
Gl-29 - Czsia
GI-30 -- K° z ®&ps B@drika
Gll-1 D1466, D212, V1397 Eur - pa
Gll-2 D181 Eur - pa
GllI-1 N1/8, N1/88 Ausztr§8lia ®s
GllI-2 Q3/88 Ausztr8lia ®s
GllI-3 N18/91 Ausztr8lia ®s
GIvV-1 DEO72, GA98 £ s z-Arkerika
GV-1 N4/02 Ausztrg8lia ®s
GVI-1 TCO7-2 Czsia
GVII-1 - Czsia
GVIl-1 IB 80 Eur - pa
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Az |1 BV 8ltal okozott megbeteged®sek megel Rz ®:

az Y abb ®s Yaf abb vari 8nsok megj el en®s ®nek m

el Rf ordul 8s8nak mol ekul 8ris genetikai m-dszer ekk
(Jordan, 2017). A szert e8gaz- - ®se @-E@eikedalini kapdsdadatok miatt

nemcsak a hazai, hanem a k©°r nyeRgR - &rbsam§ gco krbkaunl , § |
t°rzsek folyamatos monitoroz8sa is sz¢ks®ges. Ez
Gl-19 (QXszer T) ®skehekPzelPB8dethalGba tartoz- | BV t°
sz®l esk°r T eur - fRanzo etlat, 2017aelbRanska-Blicharz et al., 2020a;

Houta et al.,, 2021). Jggnryw ®d e | mi szempont b | az enzoot i k
monitoroz8§sa ®s azok genomszintT vizsg8lata is
teljes genom szekvenci 8k korl 8tozott Sz 8ma h ¢

°sszehasonl 2t 8s8tf e®dbulakan®%] ogemramt 2 pus ok fel der 2
r ®szl eges S1 szekvenci 8k haszngl at a az egyes

vizsg8latg8§ra | ®nyegesen befoly8solhatja ®s torz?
66 A coronav?r Awao goroPaviruae v ol Yci - | a

A coronav?2rusok evol Yci -j 8nak fR hajt- -ereje
r ek omb iDe®itetal., 2011; Jackwood, 2012; Lin ® Lhen, 2017). Acoronav 2 r us ok gy or ¢
evol Yaci -j a nehez3stah Bttis 8§ g a8irkv 8 pytnd rois megi smer ®s ¢
befoly8sol hat | a a di agnosztikali vizsg8l at ok ®

hat ®k onyRss§ gleedvezhet a2l Kermuln®sgil asgem®nyeknek,
megnehez?2 ampagd i smerel lkemio kvo&@achkwvead @BLR). i s

Az RNS-v2r usok repli k8ci - -j 8ra rendk?2 vyl magas
10'4-10°hi b8s be®p¢l ®s nukleotid poz2ci-nk®nt), miVve
®s RN5B-j av?2t - mec (Daffyi2@l& Brsegokski etal., 2000). A k ° r 26-B7&b ¢ |
hossz¥%s8g¥% genommal rendel kezR coronav?2rusok, k-
RNS v2ruscsoporton bel ¢1I , mi v el nagy repli k§z
tartalmaz az nspl4f e h®rn,® amel y jav?2t - - vmeeczhamMzmdanoabaint al
| BV becs¢lt szub®*zl0Ps Zach s zst irt8%4c8ij-a/ ploz2ci -/ ®v) mE®

me®l t-, ®s jelentRs eyv(erdnzoectial,8017)ot Emti Bbkrbizetaswt
megj el enR var i §8n 9ReiWitetall 20blzJackwoeds2818)a

A javz2zt- - mechani zmusok hi 8nya mi att j el l em:
k°sz°nhet Rew?2 mzs oRNSegy m8ssal rokon VvZrusr ®szec
popul 8ci - j §t al kot j 8k (uag ®a Gamanagim 19873 zAd genetikad e | ¢ |
v8l tozatoss§g, mi nt a genotz2pusok ar8nya (genet
gyakoris8ga a popul 8ci - ban, a v2rusgenom repl ik
del ®ci - k, inszearr8cii -l ®s em®k gy mkA S8d v &Di sjplernc i le®t rsez.
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k¢l °nb°zR genot2zpusba tartoz:- Vv2rus egy fertR:
el Rf ordul 8s §t jelenti, mel yek potenci 8l isan k
gazdaszervezethezz. A v2r us ikefzegyielck TR jelent Rs®ge, hogy
biztos2t a v2rus sz8m8ra, hiszen a v2ruspopul 8ci
amelyek a v8ltoz- k°rnyezet i (Dbnangd e®dl. 986; Kissetk j o b b a
al., 2010).

A coronav2rusok genomj8ra |jellemzRt Yraig-aks, mu
del ®ci -k ®s inszerci-k el Rfordul 8sa) al&sosyzef ¢ ggo¢
hat ®k onhyisbh8agjYavz2t - (proof (Maed.j201) 8Bti ezt 8sfheahan
el engedhetetlen a gen®ds®lkez B0 k B®lsezse®ge ko ? vel ny
al kal mazkod8shoz, felt®telezhet R, hogy a | egt?®°hbl
nem felt®tl eng¢gl eredm®nyezi (Twrogtal;r20K).f i t nesz®nek

A coronav2rusok genomj 8ban megfigyel hetR mag
a v2rus diverzitgsg®rt felelRs kHewseket@aln20bls s 8g¥% e

Marandino et al., 2017). A mut 8ci -k el sRsor ban az Il BV S f
hal moz - dnak, amel yek k©°zg¢l nN®h8ny ak8r c¢cs°kkent'
mar ker mut 8ci - az S1 a(Cavapagis @ qlh £988). Ugyanakikolr az &2 R

al egys®g mut 8ci - i megvsg8ltoztathatj 8k a v2rusr ®s:

mad8r gazdafajok mell ett eml Rs(kangeoat,200%.i 81 i s f er

A mut8ci -k 8Iltal fenntartott kv8zispecies |
v8ltozatoss8g8nak m8si k fontos forr8sa a rekomt
egyszerre fertRzR k¢l °nb°zR v2rustorzsek kezott. ,
coronav2rusok replik8ci-j8nak Ka®p&t®rsss 8ydaRp (tsezmp
vglt - mechani zmusa) nagwdhraRNS-eed Ris@®mgaé It i &k . r &g is-zigh arn
temp8gt 8s sor8&n az RdnRp e ml @8gyli k( &®NBonor templ |
akceptor templ 8tra) v8lt 8t a szint®zis k°zben,
®s ki m®mal BRKSI| §t(Lah 8992; Sin®h-lroeere ® sHolmes, 2011).

A coronav2rusok genetikai sokf ®|l es®ge a maga:

vez®relt adaptzv (elonwes 2009, m2 gr admBmygwes mut 8ci - s r §

minim8lis jav2t- mechani zmuséphkk8ai regsomdnngell
vglt .- me ¢c hani z mu s(laia K992k 1%gnardi rethad,t 2820; Simon-Loriere ® s

Holmes, 2011). A fitnesz n°vel ®s ®nek val - -sgadamilmgdjaa.re
Ell ent ® ben a v®l etl eng¢gl fell ®p R mut 8ci - kkal, m
k8&8r osak i s, a V2rus rekombin8ci - j a az adott }
fenot2pusokat expressz§glI - s z e k v BMorobeys @ sHMMegz, © t t | 8
1999 A rekombin8ci- gyakran fordul el R szimult§ 8n

vadv2rus i zRplpgyummkngl k2 s®rl etes k°r ¢l m®nyek k©O z
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A rekombin8ci - 81 tal egyi k |l eggyakrabban ®r
k-dol - g®n Yla ebal., d99%, BdReyat, 2013; Ovchinnikova et al., 2011). A Vv 2r us

felsz2n®n el helyezkedR t¢skefeh®rje a gazdase|]

membr 8nf Yzi - ban ®s a gazdasejtbe val - bejut ¢
konform8eipiftéeépgRi a v2rusneutral i z 8I|(Mooraatdl,i t est ek
1997). A rekombin8ci- jelentRs kih2vg8§st jelent az
al kal mazott oszt§8lyoz§8s az (V&8abtrogt@h 2046).eAkombam ci §) §n
kev®s i smerettel rendel kez¢nk az | BV genom f en
esem®nyekrRlI. Ez®rt el Rfordul hat, hogy az S1 al a

t ®nyl eges evol Yaci e lso nbirnsS8Geniet§BItygumlza®mi erl v®gz ®s e n
rekombin8ns t°rzsek Yj genot2pusokk®nt val - t ®
(Rohaim et al., 2020).

A t¢i¢skefeh®rje mellett az ORMEpR IspE - @plB,: r ®gi
Ssz8mos mut 8ci - s ®s rekombi n§8c(Thorset &l.p 2OAl).pPont ot 1

mut 8ci - khoz hasonl| -essre m®nryeko mbsi n &8aih-ass nak a viru
(Huang et al., 2020).
A coronav2rusok ko°zotti rekombin8ci - font os

®s aksgr kezvetlenghava3drwezeahek & borz8j) uk Kkaj
me gj el e n @xkwbod 2t al., 2010). A rekombin8ci - cs%°kkenti a
geneti kai vari 8ci -t teremt ®s VijWotolSey @ Halrkes, me gj e |
1999).

Az Avian coronavirust °r zsek k°9z©otti rekombi n8ci-est i gaz
®vek kezdet e(Kustersaeta,y1990; Wank et al., 1993; Jia et al., 1995; Cavanagh
et al., 1992). Az | BV t°rzsek k°9zotti rekombi n8ci -t t el
sz8mos al kal omméEbtever etl, POO3; Hal et aB, KL995; Kusters et al., 1990;
Lee ® Jackwood, 2001, 2000; Mardani et al., 2010). Sz 8§ mos t anul m8ny sz8mol t
®s vad t2pus¥% | BV t farzz gkets ®raikrcti fba w&Ilramierkt k° z©°

gyakorisg8ggal el Rf ordul - (ree ® @auokwbod,@0D; -Mardari ete m®n y e k
al.,2010). gy teh8t arra |l ehet k°vet kektegetthaszhébpt az
meghat 8roz- szerepet | §Jaskwdok® daee,017).81 i s evol %ci - b

Sz8mos, | ®g Yat i t¢enet ekkel j 81 - j 8rvg8§nyos me
hg8tt ®r ben a vi |l 8§ gl eakcine (MdssttsZzmid %) H®s vad | BV
rekombin8nsai 8l I nak. Az Zz¥sjeockn nlkhhz ¢flel puk n®M-8ny B

vakcinav2rusok ®s m8s v2rusok k°z°ttiliueteak ombi n§g
2014; Marandino et al., 2022; Quinteros et al., 2016). Besz8moltak pA®| d§ul
attenus8l t akeopbpdat ?pus % QX v2rusok k©°z©°tl9i, val
vonal ba tartoz- V2r us o KXulktClz 2018t Lian et al. k202th T & b b - |
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p®l da az adott r®gi -ban idegen, attenus8lt | BV v
K° 2lkel eten bevezetett D274 ®s a 793B szerot2puso
kot RMak m&@r r ®gi - ban ®szl el't | ®g Yt i megbet eged®se
v2rust°rzsek mut at hat - ak ki ®s sz8mos esetben
rekombin§ | - d 8§ s(Gakapathly et al., 2015; Hosseini et al., 2015; Rohaim et al., 2020).
Megfigyelt ®k, hogy vakci®t8z &8sgl@mne|l hiepaer vaari 8§
r ®gi - j 8n%/k®vl ,&5 mut 8§ci -s r 8t 8&ja, m2g vakcin8k alk
(McKinley et al., 2008). Tov&8b b8 azt tapasztalt8k, hogy a vakec

vari 8nsok k°zg¢l n®mel yek kiszelekt8l -dnak az ol
|l ®v R mut8ci -k is megjelennek, amelyek i dRvel ro°
al apdtcsRh°znek az immunvs8lasz elkerg¢l ®s®hez, a

Yaj abb vari 8ns okKisketa,201Rul 8 s §h oz

Al egtttabrbul m&ny al apv et Rdrre s av@dy arindkedy ® ®js z ®n )
alapul , amely az | BV g&homemdeéegento®lbj ami nm2 gl 0
patogenezi s®t ®syisley § meadpicampESsHt egy g &nZ ¢hsatt 8Serto z :
al., 2007; Laconi et al., 2018). Ezen fel ¢l a jelenleg rendel kez®s

Sanger-s zekveng§l §8s sor 8n kapotticsszaekk va n d iRdlboknal plopp

vizsg8l at §t teszi |l ehet Rv® ®s nem veszi figyel ¢
%j gener 8ci s szekvens8l §si (NGS) technol -gi 8k sz
ny2dnrkek vi zisgg,8lamelrya a j °vRben t ov 8ibabjid rl®shzelteRveR
a v2rus evol Y%ci -j 8gval kapcsol at ban.

67 A fertRzR bronchitis elleni v®dekez®s

A fertRzR bronchitis ell eni fol yamat-lmms ®s ex
v®gzett nemzet k©zilBfalbm®r®saf iat apmain®adzl entl BRygeskzker
bet e g(@awa, 2016). A fert Rz®s terjed®s®nek m®rs®k|l ®s ®F
int ®zked®sekre p&®&h d®d®Y KB®E,p hmilrytr RI  t°rt®&nNR rends

szigor¥% takar2?t8s ®s fertRtlen?2t®s, il l etve <csa
tart§ s @de Wit ® sCook, 2019). Az intenz?2v baromfi tel epek | 8r\
ment esen tart8sa azonban l ehetetl en feladatnak
szembeni j o eRlglee nrBil d t-tk ®pae yWelgkelz®IsR bi zt ons§8gi
mellett a rutinsz@eWiteta.k0ll)n §A8seaz®pg®gek cs°kke
megfelel R v®del em kialak?t8sa az 8l l om8nyok akt

tipikusan®l R attenu8lt vagy inaktivs8lt vakcin8kkal ®
(Cavanagh ® dNagi, 2003; Cavanagh, 2007).

Ezt a v®dekez®si straa®»gnmn@Ban nanhaegzd?ftoik 2 genet.i
v8l toz®konys8§ga ®s a k¢l°onb°zR vari 8nsok egyide
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bel ¢ImagAs mut 8ci - s ®s rekombin8ci - s r§t 8nak k
8l tal 8nosan gyenge ker eswvzatrv &delokmnjeetlze®ratredke $niepd?, R

egyetlen szerot2pust tartalmaz- vakcing@andd kal maz
et al., 2015; de Wit et al.,, 2016). Egy konkr ®t vari 8ns el |l eni vedel
vZ2rumeghkel el R t(°hrozmosle-lggw®gzeatit vakci n8z8ssal vagy
az adott wvari8nst .| elt®r R t°rzseket tartal maz:

m-dnt°rt®NRI es?t ®se az Ysgynevezett Aprotektotz2p
k¢l °nb°zR szerot?2pus%» vakcing8k kombin8ci-ja j- Kk
(Cook et al.,, 1999; Jordan, 2017; Karimi et al., 2019, 2018). A szerot2pus spec
f¢ggetlen keresztv®delem a megfelel R t°rzsek vak
P®l d8Midssaachusett ser®sl 79 39 Be rheett2 pus¥% t°rzseket t
kombingci-j8val hat ®k o nsyz evr®d e® se me 2 rlthdem aRs 1%6i | v 2ar iQ¥n
v2rust °r zs ek kHadibiesat,20hh Eemeginosetal.,2008). K2 s®r | et es k°r ¢l
kezott a H120, -sazelx2f74v atkscian §®@X kombi ngci -ja sz®I ¢
k¢l onb°zR, nem rokon virul ehes(Briud¥l., 2027y, zsek, p®I d§

Azonban a keresztv®del em sepke®h ernu ns8enna kj asvza®sl cel st:
t°rzs vakcinak®nt t°rt®nR egyidej T al kal maz §s a
rekombi n 8c(Bongeeat,®998).®t A meghé&kcehBR kombin8ci - -k kivsg
figyelembe kell venniatelepens peci fi kusan el Rf ordul - vad v2rust
az aktus8lis j8rvs8§nytani helyzet fel m®r(J®dam, ®s a
2017; Toro, 2021).

A vakcin8tgat®gia elt®r a bargmfi® Inlbd okBam.yA el has z
n®°vend®k ®s brojler 8l 1l om8nyokban 8l tal 8ban ®I R
attenus8lt wWeskcinma&k ikvo8mhti n & (Jackwo8dt 20E2). k al maz z § k

Az embrion8lt ty¥ktoj8shban passz8Ilt ®I R, att:

1950-es ®vekt RI kezdve haszn8l|lj8k az | Butekaz | eni [
inaktivsglt wvakcin8k, mel yeket el sRsorban az ®IR
i mmunv§8Il asz f okhoazt88ssa) (®brodoeskti®bren al kal maznak, mi v
°nmagukban nem ny%j t an@avanaph,008)| Aeglakoriath@dadrojiere t

®s toj -8l 1l om8nyok i mmuni z8l 8§8sa napos kor ban to°
vakcing8kkal. A keltetRhg8=miz®laelkeibbh§iAisr Hpy @ Ewst2R

ily m-don <c¢s®°kken{Faezo &lal., 2016k ° IAt -sBRegjetke ny ®s z 81 | om§
eset ®ben a vakcin8s v®delem fenak@bdamsia’® RIss zmMergih
attenus8lt, maj d k ®s Rbb inaktivsglt v2russal val
el l enanyagok a materns8lis i mmunit §s (szi ki mmun
ny %j t anak a k°vet kezR IMien azr égyes szerad 2 pm$ 0 & kg z©°t

keresztv®del em el eny®szR, a megfelel R immunit$§s
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3 h®t eltelt®vel t°rt®nNR i sm®t | ®se (azonos, Vvag)
antig®n vari8nst tartalmaz:- evakti mal al kal mag8yva
vagy t°bb antig®n t2pust tartal maznak ®isel 2 gy sz
folyamatosan jelennek meg Yj t°rzsek, ez®rt a n
megl ®v R vakcin8k kombi m&cie-sje§tl egyeask rkeermr etsezd avt®aleil k
(Smialek et al., 2017).

Annak ellen®re, hogy @l Vehkhci " ®h§tll kz®¥ ztheeg =®@d
®s sz¢iks®gess®ge megk®r dRjelezhetetlen, a vakcin
al kal maz8sa sz8mosJondgnt20&8nnyal | 8r hat

Az I BV elleni olt&8s bead8§8so8ubnakalislVd g o ptzi m&Eloindal
nem praki kus nagysz8m¥% mad §ackwood Rsden\§t,z2213)a Enoiatt a
nagy¢zemi 8l lattart:- telepeken az ® R attenus8lt
aeroszollal juttat) 8k be(GoughpasAexandergP79,eMathijsiete t e s Kk ¢
al.,2005).Az olt-anyag t°meges vakcin8z8s sor8n to°orte@é
vakcingkkal t°rt®nR egyidej T alkal maz§8§sa ®s het
haszng8l ata mind negat2van bef ol (@e8Wit®IgJoak, 2819). i mmu n i
Napjainkban elterjedt az egy d-zisban adott t©°b]
al kal maz§8sa, azonban a k¢l °onbozR i dRpont okban
hagyom8nyosan h a t n8tshoestafb b arfa dbtoSvse kK @ s a | ®gzRh8m e
ol t 8sok k°9zo°otti r(Gogketrale 1989 Ded\& st al., 2010aJordan, 2017).

A vakcing8z§8si programok hat8&8sa nem el hanyagol
vakcina eredeempofAtriz8§ekl sem. A ® R attenus8lt v
m§ s, nem vakcin8g8zott 8l 1l om8nyokr a, ®s ,wrulems r kul 81
v ar i Samkulhdnak ki (Matthijs et al., 2008; Jackwood ® d_ee, 2017; Moreno et al., 2017).

Ezen fel ¢l a vakcin8k haszn8lata feltehetRen no°
nehezedR i mmunol - g(Jaekivoodhet al.mBE2). &7 iamt ®n a vakcina
t°rzsek k°9z©otti k°l cs°nhat 8sokat jelzi, hogy bec

mi ut 8n fel hagyt ak aalhmao§ G&nvzavéad. c2014,8R16)aAnhkak
®r dekm®b hogy megfelel R k®pet kapjunk az wegyes

§tl 8t hat - vakcing8z8si programokra van sz¢ks®g, a
®rt ®kelni a j8rvs8§nytani fel me@WIar2017er edm®nyei nek

Annak el l en®r e, hogy a fentiek alapj8n az ;
el engedhetet! en, i nnovat?2yv | BV vakai naz adltm¥%int:

®vtizedekben. Az 1 BV elleni hat®kony v®dekez®sr e
alternat2v technol - gi 8k meg@drdan, 800178sa | el ent Rs ki h
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671 £EI R attenus8lt vakcin§gk

El sRk®nt Btaasdfgm®lst ak-bdre d1095 2] a felfedez®srHF
virulenci 8ja c¢cs°kkenthetR embrion8§lt toj 8sokon
f ennmar ad§ {Brandmet kll, E952). Ezt kovet Ren fejlesztett ®k
vil 8gszerte haszn8l at os Massachusetbt2s ®sMaldk3g 0)t ?
(Bijlenga et al., 2004; Jackwood, 2012). Junghndgsair1958@ban i gazolt8k az
vzrusizol §tumak t 8Sbet i i k@ungherdesa® d3&).eArz 1960-as ®s

1980-as ®vek k°z°tt vil8gszerte sz8mos tanul m8ny |
| BV t°rzsek sokf @@=e,s®@Rg®gy .azhA dletl dreRleant i g®n szer
t°rzsek a heterol-g fertRz®s ellen nem ny¥jtanak

attenus8lt wvakcinat °r z s(Holstadf 1958| Lelsert, 1986% ®dole 2984).e z et et |
Eur - p8bhantapMak%st-52 H-52& @®¢ Mab) a D274 ®s 7938B
|l eggyakrabban hasznglt att enu e twit etBN 2021 kKAc i n 8§ k
Magyarorszg8gon al kal mazott ®l R attenusglt t°rzs
szerot2pusba tartoz- H120 vagy Ma5 t°rzsek mel |l
(4791, D274, 249G) t ar f &Bangeda-etak,2009).i n8kat haszn§l

Az1950-es ®vekben az ®| R altetsezntu@slet wvaalk-csizn?8nkT | keigf e
hat ®kony v®dekez®s | egfontosabb kezdR | ®p®se vo

felhal moz-d- adatok azt jelzik, hogy ez a strate
fenn8l |l 8s8hoz ®sJosda, 30b7s b SO0 2 anul mE§ny t §mas zt
j °vRben az I BV ell eni hat ®kony kontroll hoz sz

hel yett ead2tte®@sn@&rte2 v technol -gi 8kkal (Biganegtlalt, ol t - a
2021; Franzo et al., 2016; Jordan, 2017).

Az1980-as ®vek -ta sz8mos tanul m8ny h2vta fel a
evol Yci - j 8ban betol tott szerep®re ®s a bar o1
k°vet kez nfiasiterset al., 8990; Wang et al., 1993; Jia et al., 1995; Lee ® sJackwood,

2001; Jackwood ® d.ee, 2017). A j el enl eg alkal mazott attenus8lt

ny %j t anak hat ®kony v®del met , 8§m az Yaj t°rzsek
s%l yosb2tj8k a prolbt ®m&kci Mgk ®d IRk alt man&fE8nak kon
a benn¢gk tal 8l hat- v2rust®rzs az oltott popul 8ci
®s visszanyerhet.i ma tko°gzevnei ttl 8esng§ ®ks© rEneygel zReet Rbsei kock

jelenthet amfog®Rkomgz oBandeceya)., L0LE; McKiley et al., 2008;

Meeusen et al., 2007). Tov8bb8 az ® R attenus8l tozhateak ci n 8§k

i mmuni z8Ilt fiatal madarakban ®s al kal mideWisuk ese
® Cook, 2014; Wakenell et al., 1995).
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B8r az ®I R attenu8lt | BV vakcin8k al kal maz§8sa
vil 8rgtsezeel terjedtek, mert: 1) e®@sREtwZliadagzzt®mBS] t®xN
K i kivsgl . vedel met ny % tva a homol -g fertRz®s ¢
induk8lnak (steriliz§gl- i mhobant 8%3) eadygakm@ipoapulb
vakcina el R8I 12t8sa k°lts®ghat ®kony ®s 4) k°nny
tesznek | ehet Rv® n y(83 ukzan®s8iiddlgp, 020).k er es zt ¢ |

672 I nakti vsgl't vakcing8k

Az el °lt k- rokoz-t tartal maz- inaktivsglt vak
8§m Kkev®sb® hat®konyak, mi nt az ®I R attenus8lt
inaktivg8l 8snak k°®sz°nhetRen azonbamimé&m- -k@pes &k
biztons§8gi t ®nyezRk miatt prefer8lj8k gyakran ¢
attenus8lt vakcin8khoz k®pest al acsonyabhb hat ®k
inaktiv§glt vakcingk mepbe®gbR nemR«p@aP@E syl &ah
i mmunv 8l asz (Gollisson lettag, 2@0; dadman et al., 2002). A z i naktivsglt ®
alegys®g vakcin8k eset®ben is a haft®kengdijbv § msn
hozz8ad8s8vappenm Rs2®i tk.az | BV ell eni vRdekez®s s
tartalmaz- olt-anyagot 8l talg8ban csak toj -8l om§
has zn §dejVBitket al., 2022). Az ®I R attenus8lt | BV wvakcing8k:
ny8l kah8rtya i mmunit8s8nak fontos r®sz®t k®pezR
naposcsi b®kben majd n®h8ny het eos(Chhabma&ial§d0l5at ok en
Guo et al., 2008; Okino et al., 2013). Toj -8l 1l om&8nyokban ezt k°vet Rel
el R6t h®t t el mi nden mad8kap nmakhumd&d 81 ivakan tni8tt e g ts¢
(Bande et al., 2015; Box et al., 1980).

6.73 Rekombi n8n5DN5ekkst oarl egys®gvakcins8k

Az I BV el l eni v®dekez®s | eghat ®konyabb m- dj
attenu8lt ®s inaktiatdnlatz -t ©odzsakgtagok al kal maz§s
vakcin8k azonban nem v8ltanak ki®smegfelesl R memuRs
val amint a gy 8rt 8si k°lts®g ®s a kijuttat$8s
al kal maz h a(Bande 8tglu20XE5tCollisson et al., 2000; Ladman et al., 2002; Meeusen
et al., 2007). Ez®r t Yaj biztons8gos, hat ®kony ®s m e

kifejleszt ®s®r eA vmagygszeghkis ®g@péeélat tsazrStm8r da elt er vez
technol -gi 8khoz olyan vakcin8k sz¢iks®gesek, amel
hat ®kony t°meges iaakoi h8k83g®reAeBNBredm@nyeket
ovo¥%st on al kal mazwas osRuded mak @&Hocaydskiket@ll, 2003).
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A k2s®rleti S feh®rje alegys®g vakEdemeay j el ° 1t
et al., 2017; Jordan, 2017; Yang et al., 2009). Cmt ekben az attenu8lt vakec
el ®r het R v®delem kulcsfontoss8g%¥%h korl 8tja a rerfr
injekt8l hat - alapi mmuni z8l 8si ®s b ¢kldentesyetaly akci n§
2017). Ez a tulajdons8g®sl etyojnk&lblbo nm8nnyyokks zs z § m8r a
al kal maz8sukat. Mi v el a megfel el R szerkezet T
megl ehet Rsen k°l ts®ges, az S feh®rje alap% aleg
jelent (Balka et al.,, 2020). A hat ®kony vakcina el R8I 12t 8§8s8t az
coronav?2r usokyd el visdEnDanpgR@&]ak)2016).

Jelenleg Y%gy tTnik, hogy az | BV immundoming8n
vektorvakcing8k jelentik a | egmegfel el Rbb alter
repli k8l -d- v2zZrusvektor jel°lteket fejleslztett ek
hi ml Rv @Vangstalk2009),aMarek-b et egs ®get ®s a kacsapestist
(Lietal., 2016; Zhang etal., 2012), k¢l °nb° z R (dotnsametal?2 20@BsTor& et al.,

2014), ®s my yp@wvar usok mind (Abmozeid¢tal.®018;Khajidetlal’, 2021e k

Shirvani ® sSamal, 2020). Sz8mos vakcinajel©°lt si keresen ex
azonban t°meges vakcin8z§8s (Jadar, 2007.n | A2 gv enketno ravl akkacl i
nagy el Rnye, hogy region8lisan relev8ns | BV sz
kifejez®s ®r e(Heim 2tadh,h2821). a kA hem®B8 zs ®g ¢, gy be&€nv-2a SARS
fertRz®s megel Rz®s®re al kal mazott mRNS technol - ¢
| ehet s®ges, hogy al kal maz8suk a baromfitermel ®sb
kijuttat §8s uk(Pdtekehad,20R2).® v 81 i k

Avakcin8k megfelel R alkal mazg8&mekeardg ®| wagylbel
al kal maz8soA wo®&lnzot't vakci n§az8alott ®rrd@gi®bbeann f coinrt ke
t°rzsek/ geneti kai vonal ak pontos ismerete, az ®
kombi n &alaminthaoogy mi nden mad8r teljes d-zist kapj ol
®s tart8stechnol  -gia (Rm®rrs/®kjl8rtv,8 nsyzveRldleR z2®s )®s
fert Rz®sek me g el Rz ®s eelengedhgtetlen.] AzkIB\z dlléns mem ielet

mentes2teni, de a fentiek betart8s8val hat®konya
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7 C®Il kitTz®sek

Munk 8nk c®lja a t er ¢ IRARan boropamirash igénetikai

v8l tozatoss8g8nak megi smer ®se:

1.

2.

3.

4.

bj gener 8ci - s s zekvenngalg8yss z $m'g telits°@enBGy €8In a k
meghat S§ramellelg el ent Rs m®rt ®kben hozz8j 8rul hatu
bRv2t ®s®hez

Akapott szekvenciaadatok el emz®se, az egyes Vv
genetikai diverzit8s8nak ®s filogenetikai kap
k ¢ | ° n bidinbofiRatikai szoftverek s e g2t s ®g ®v el . I'ly m-don info
az Avian coronaviruse vol Yaci - s mechani zmusair - |

19]] vari 8nsok ®s geneti keaegy veom ad atka az@ano5 8 It tsa
al agpémnot i pi z §8Ilk8istie rrjeensdzstz®esre ;
Tov8&bb8§yeadsz geqmot 2pusok foldrajzi megoszI| §s8r a

az Y onnan gener 8lt .adatok felhaszn8l §s8val
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8 Anyagok®s m- dekz er

81 Afel has zn8tl°r zvszerku s

A felhaszn§lket vZergysttdmiike dR par-Phylaxme i nk ,
Ol't -anyagt.e@smeeRnz Bt t £1 ebimd tseres § gl cl Hiitveagt®eslz s ®g ¢ ¢
Diagnoszti kad (INfAaRIgotCB3EF)pt t §k r eanld eal nkteozi ®m if nokl ryea d
i zoF8Frm8§BRaek KOOzdgV2rustd®CEX¥A-Phyl axi a Oldgl-RaRnymratgt er
osztott meg kutat: -csoportunkkal efer nBinktatt bk zi
v8l tozatos teneteket nmiszetriakt ¢ na ttefk®lg enl@ $ ket z2¢etnt
n°veked®sbelliaze |8ma roant®ngye? bo@alt tollazat, Kk °t Rh §utl y ag 8§ s
z°%| doeRd ®Er hasmen®s vol't megfigyel het R. Boncol §s|
m8j gyul |l ad8g,yudpgeald-§lsy&®s bel sR v®rz®sek voltak m

Hazaiegy ¢t t mTk° d R RANEDBH ¢r-t:Cidkt §r me ®t k magyar or sz §
brojl er 8l 1l om8nyb-Az i&lolla8m8nytokmasn. megn®vekedett
boncol 8sakor vesegyull ad8s, val amint Av&lIsh®ebvReiny |
k®sz¢glt homkfgeing lz%s zmj 8b - | 21876-ker @b t-dd 2t BrEA e k et
Vi zsfges8rlittRz R bt ons ék zd.dnet & iRkthlmazza.

82 Mint 8k el RePpesdt@®eprpomm mzekvens8l §s

821 Vi r &itkielmsavk i voa § s

A minaS8katkl einsav]l akot 8c&8mit ehiRttga &080@g t s ®g ®V
fordulma Sz%mrc al att il ep2t edtdbeggrkes f en@§ kiseznddrRR e | ¢ |
(Nantong FilterBio Membrane Co., Ltd., Nantong,K 2 hsae g2t s®g®vel a bakteri §l
sejtes t °r mel ®kt RI nmegir 8§ki 8t at®iswke c s k ®k et pedig ez
Vi sszamar adt szennyezR nukl einsav mol ekul 8k el
kever ®kkeA ftPlryta@mat.Olsof §In¢ I1W@Dz -vhRogzt ®FF ogat ban Tur
puffer, Turbo DNase (Ambion/Thermo Scientific, Waltham, USA, 2 U/QL), RNase | (Thermo
Scientific, Waltham, USA, 10 U/G_), Benzonase (Novagen, Merck KGaA, Darmstadt,

N®met 0r26W/€y®s nukl e§z mentes B2z kewvetr R&®ta amit mutk
percig 37AC-on, majd 10 percig 75/C-on tartottuk. A sz Tr ®st ®s em®szt ®st
nukl ei ns awaz innzPREPSMirgs DNA/RNA Kit (Analytik Jena, Jena, N®met o)y sz 8¢
seg?2ts®g®veal gy@gedzt uk as?2 t § A&ivont RINS-t r68Agchnet | SenlloR et n
tovs8bbi felhaszn8l 8si g.
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822 K®t | Rp®gseszrtraspakirmecg8z | 8ncreakci

Az RNS 8dzékveBcm-§ ¢t ggerntdwerr z t r a(RF)z keraikpcd az-bsa n
FR26RV-N (Djikeng et al., 2008) r andom pr i mer meynek 8 ® g ev ratgigrk
hexamer ekbRI gl 1, 506 v®ge e gky® viestnRe&Rt ® psRerk&vne nci a,
komplementerpr i mer ( FR2 0 RW)5GkCaqi>4 &0T CT@ CAG ATA TCN NNN
NN-3 gDjikeng etal., 2008). AZRTr e a k250 ®gt ®r f ogat pnelga viegtekd z R
reagenseket tartalmazta: 501 R N®M HR 2-8 pivher (Djikeng et al., 2008), 400 O M
dezoxinukleotid-t r i f odBITAJ k8et v e((Tt@kno Fisher Scientific, Waltham, USA), 1x AMV
puffeOe®ygs®@g (uni t, U) AMV r ev,dviadisont USA)h.s zEl 8 Rt §:
| ®p®sben az RNS ®s a r andom-oonl i5g opneurkcliedgg mdijeédn akteuvreSr
j ®gk §sehift °ott kRveEREPBadt uk a reakcia- keVYebPRésgze
a r eakcieleR s2z§°08 10 percig, majd 4 2 Ao@ 60 percig, Vv ®g ¢on 157peréicC
i nkubg8ttakgy R ekomptekenteredezoxiribonukleinsav (cDNS)f el sokszor oz §8s
PCRrel t °rt ®nt . A PCR Oleak®gt @ fegyatb5# a teewerzt al maz
transzkoni Prikel etkRIZew tF REZDNRY pGCC BRAGCT CTE EAG
ATATC-3 dDjikeng etal., 2008),400O0M d NT P Kkt éTheento ®isher Scientific, Waltham,

USA), 1x DreamTaq UpuDrfeeamTa®s DNS5 p ol ThemeorFler e nz i me
Scientific, Waltham, USA).

A kezdeti 3perchos sz %s 8gB/ACt°rt ®nR dé rsant®u d RIRu s b 410
(95A0NE§8 paic, 48AMEsDUper72Ppec) 2811 - ampl i, makdci - k?©
folyamatut ol s - edy®yp&srec es-on72A€Ct ®n Roltel ong§8ci

823 PCR term®kek ell enRrz®se ®s tiszt?2t8sa

APCRt er mPlaglhet gl gl rof or ®zi ssel el |l emR%i zt ¢k.
0s agar - z (LomBBael), oS8 N Vv ®QOADLttgskh o r-&tt isSdia®in-
tetraecetsav (TBE; Lonza, B § z e I) puffethegng §0d/-on, 25 percig. ADNS | 8t hat - v 8§
t ®thezl ®elRed (Biotium, Hayward, USA) f e s talakmaztunk 0,5 V/V%-0s
koncent r,®clielbuwlnat ° me gpedigOrd lIGemle® rRtu | e r Thé@mMbS-isHer®t r 8t  (
Scientific, Waltham, USA). Az el ektrof or®zi8s esRg§twVaf@®yben vi z
eredm®nyeidMetcr €Sdc Syst ems g®l dokument 8ci - s renc
Power Shot G12 kamera, Canon) r°gz2tettg¢k.

Ag®| bRI0O a®s2 2000s §pb &R zP ®Y R v SegtmakkaeGellPCR K i
DNA Fragments Extraction Kit (Geneaid Biotech, Hszinpej, Tajvan)s e g2 t s®@ig®x eld,t ot t uk
a gy 8tbsatazdEintt A ti szt dtratgimebDNB ket tov8RIPiAGT el has
t8rol tuk.
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83 Pjgener8ci -s szekvens8l §s

8.3.1 lonTorrentszekven8l §s

Az 1l on Torrent k®sz¢l Gkerk vtedo8t ®EMRgs¥q gelniefr iSk § |
cDNS-bRI enzi mes §6®gegmeph-Beat NEBast DNA Fragment at
Prep Set for lon TorrentE kit (New England Biolabs, Ipswich, USA)s e g2t s®g @y &lIr t -
ut as 2t 8 s aAlfragménaeghiezBadaptereket k ° t ° tat &K1 kneygvyte8dria kj el ° | ®s @
pedig az lonXpressE Barcode adaptereket (Thermo Fisher Scientific, Waltham, USA)
has z n.8Aztegykdi adaptereket t ar t alkmaz VDNS t i s z taz GeBPECR DNA
Fragments Extraction Kit (Geneaid Biotech, Hszinpej, Tajvan)os z| opos m- dszer ®v el
a tismitrtt DRA-0 2, el Rr e gy(@hetmo Figher §c@htibick Wattham,

USA)el ekt r of or3edt0i z®&s| t3Wbk). bA Kk PCRm-tdis zteerrrne® k eakmept! i f i
NEBNext E Fast ntAtNm& Library BrapeSet for lon TorrentE kit (New England

Biolabs, Ipswich,USA)haszn g8l a®Ag v ampsloirfBink 8 v et k et@Ralnfa®Ruyx:;r o f i |

) kezdet,9 8 AoB t °r tnPpreR IE®nati)al28ampl i fi KBACMH Oc iI5BIACS
30mp , 72 /A@), iIBO®®gsR elsonlge8pcRson 752 Agercig. Az 2gy
k°nyvi 8§ m®t tiszt2tottuk Gel/ PCR DidneaidFBioghment s |
Hszinpej, Tajvan) |, maj d Qu IBR Adsay HiteeldThérmo Fisher Scientific, Waltham,

USA) fluorometri 8s mennyi s ®§zegyrdeagldptarekBel eol zI 884t o0 tvi® g e z
nNg konceDNSS8t ergn®klesks z e k e veegrytng8ks,t nka®jvde t Rekkemu |l zi - s
kl on8lis amplti®mnitk §clpoanr SapniSegrned 91 @ yf° &glys z2 n ®n . Az emt
PCR-t lon OneTouch™ Template Kithaszng8l @hn&Valc¢ch v2 k®geaztl ®K en
gy 8rt - audlaspjt 8rs. Eazta mpad v dti Rl t -tk tmyvtag rmal@®K r ®s z
d%s2t 8§s8t ThEIESn rOm®ttal hajtottuk v®gre. A szek
Genome MachineEv GgReszzBI&GRkKielnl . 318 ta2z puBGMEchi pek:e
Sequencing k istzheekzv eanj88 iBlsot tpr At &klgd I°Int mlkeQv entevne n e\
mTszer ek ®s klisher Kciemtific WakharmSA)c ®ge r m®Kk e i

8.3.2 llluminaszekvens8l 8s

Az lllumina NextSeq5 00 k®sz ¢l ®k k el t°rt ®nNR Y OB er §ci
kenyvt 8§rak K®daumi @sad& @&Nz2xtera XT DNA Li,Samary Pr e
Dieago, USA) haszn 8| at 8 v a A DNS°fragm@nsek egyedi j e | ° | ®sNex}teeazXT
Index Kit v2 Set A (lllumina, San Dieago, USA) indexeket ha s z n 8HItsuRk . | ®p ®s ben
amplifik8lt 2DNS wdgtt@rkfang/a®lb ak o ®ch@€ngt2rtSoctit-urka, ma |
tagment @akci®hoze k e \65&r Tagnkent DNA pufferrel, valamint 2,501
AmpliconTagment Mix reagenssel. A r eakci5®2AB@pertci g i GeneA@E | t uk
PCR System 9700 (Applied Biosystems, Waltham, USA)k ®s z ¢ | ®k beTit © th®jALC | e h
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ra. Ezt k ° vaezt oRhenna | h o 2,5 @ aNdutralize kTagment puffert ® perci¢
szobahRm®rismkd keRletblNKS k° nyvt §r 75K0NexetatPOR Rdsterz

mi xet ©°ssze k2b5\0d5r®tsgindkx p@mes e | ®s a NSagmenntt8&lotz adt |
majd PCR-relamp | i f i K§I9BEAICMBAKkEECRet i dehZatairkSlc®s5ACGlt §5l |
10mp, 55AMp, 30300n®), amit eogy FACi g tart- - | ®PPsSR el
kovetett, majd a mi-mtAkaitgy ehdndlteREBatkto AGvt §r at
Gel/lPCR DNA Fragments Extraction kittel (Geneaid Biotech, Hszinpej, Tajvan)t i szt 2t ot t uk,
osz|l opos tiszt?2t8si protokol |t KitteV (@Hemwne Fishena j d Qu
Scientific, Waltham, USA) f |l uorometri 8s mennyi s®qgi meghat 8r o
DNS-eketa megf el el R koncent r 8podloz8rsa udeE88mb ® o R8jhad gkt §s
denatur 8l t15kpMn wwtg&rRa tk o n Nexts5eqr580550 -Mid ®utput flowcell-re

(llumina, San Dieago, USA)t © | t.° tA ¢skz e klvlelngmi8rsa E500N(#umning San

Dieago, USA)k ®s z ¢ | ®ken v®gezt ¢ k.

84 Szekvenciaadatok el emz®sm®rer makiakaihzmt tds be

841 Szekvenciaill eszt ®s ®s annot 8| §s

Az Yij gener 8ci -s szekyvenf8dI§8do |sgodbedisuaiPymer t ada
szoftvers e g2 t s ®¢ ® yB®Matters Ltd., Auckland, D {Z ® | a(Kahise et al., 2012). A
readek gyors taxon-miai kl asszifiks8@MenzgleralKai j u w
2016). Mi n Rs ®g i el | ean Rrozs&sz umiShnRs@®gT vagy t %l revid
ki szTrt¢k, valamintl ea8)gadargdkepet ar ko@grekhats szekve
| ®t rehoz 8s aegRradcernBank-eh sz8r maz- referencia t°r zs
i 11 e&kz2tgeytvtz ¢ ust Rlieg gagykk © z e | teljes genomj 8tA si ker
mappel ®s minden esetben a Geneious mapper seg?t

®r z®kenys®gagel ®s a Geneious alapbes8ll 2t8&gsaival

Next Seq 500 szekven§l - berendez®sek 8I1tal gene
mennyi s®ge el t®rt, ez®rt a Geneious javasolt bes§
A kapott konszenzus genomokat mafraf&dndéias an | a\
szekvenci 8k k@GnBasi®Rseadat b§8zi srBbad g o rBLtAWUTS s al t©
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cqgi) (Altschul et al., 1990). Amennyiben a BLASTn
algoritmus 8ltal javasolt el sRilrledsezate®xcsa@al tfemss
teljes genomot hi 8nytal anul meghat 8rozni , a ree

il 1l esztett ¢ k.
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https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

A dolgozatban vizsgs8lt 102 t°rzs k°z¢l a do
szekvenci 8j 8t helyeztgBbah. aAGk®Bd@®keadat bgsek :
a3. t8bl §mdt§8d admmt - ak.

3. t 8bA 8dzoaltgozatban vizsg8lt saj8t t°rzsek GenBan

BV t°rzs az: Si”??}”gs“
11518/Kiskunmajsa/2010/HU MT984583
211776/Imrehegy/2011/HU MT984584

D1478/2/2/2010/GR MT984585
D1530/2/3/2010/RO MT984586
D1530/4/1/2010/RO MT984587
D1561/8/2011/HU MT984588
D1617/3/2011/UA MT984589
D1623/1/1/2011/HU MT984590
D1654/1/4/2011/RO MT984591
D1656/2/2011/BY MT984592
D1719/1/2011/GR MT984593
D1760/2/2/2011/GR MT984594
D1783/2/3/2011/RO MT984595
D1871/1/1/2012/HU MT984596
D1944/1/3/2012/RO MT984597
D2002/2/2012/PT MT984598
D2220/2/2013/GR MT984599
D2353/2013/PL MT984600
D4000/3/2017/RO MT984601
D20222/2/3/2012/RO MT984602
D2326/3/13/CM MZ325296
D2326/4/13/CM MZ325297
D2328/15/3/13/GH MZ325298
D2334/11/2/13/C] MZ325299
D2334/12/2/13/C] MZ325300

842 Evol Yaci - s ®s eflielnozgRsneekt i k a i

A kodon al ap% t°bbsz°rco°s szekvencia illeszt ®s ek
v®gezt ¢k el , a Muscle algor-azomuasgs hais z9BES mdat. § sAo
filogeneti kai el emz®seket a MEGA X &mnwafetal,er ¢ s o ms
2018). A filogeneti kai f8k rekonstrukci-j8hoz al ka
model | kivsg8lasizt §smant &n dBayes al apj 8n t°rt®nt . A
maximum-l i kel i hood m-dszerrel t°rt®nt , az el k®s z¢
el emz®ssel (1000) el l enRrizt¢k. A szekvenci 8k

t 8vol s 8§mbikattamce m- ddzekr kli .sA8mekombin8ci -s ese
szoftver RDP (Martin ® Rybicki, 2000), GENECONYV (Padidam et al., 1999), Bootscan (Martin

a7



et al., 2005), MaxChi (Smith, 1992), Chimaera (Posada ® sCrandall, 2001), SiScan (Gibbs et

al.,, 20000®s 3 Bengetal.,2007)m- sdzerei nek seghos®g®veluka(l egme
elfogadott P-®r t MR e 8§81 | 2 (M&tm taal, P021). El Rvi gy 8z atmeessaddy b - 1, a
becsl| ®s ®r dekWybreaeak e®emglyi n8ci -s esem®ny abban az e
amennyi ben azt mi ni mum °t, az RDP5 progr amba
(P-®rt ®R<EBDedm®nyeiSinkPltt szofver ( 3. 5. 1. haerznBl at §val
me g er Rgoledt al.,, 1999), me |l y n ®| -2 paranfetem(2Pp modellt futtattuk

al ap®rtel mezett bes8ll 2t8&8sokkal

85 Adat B8 ®s adatel emz ®s

Az el emz®seket a GenBank adatb8zisban tal 8lh
teljes S1 szekvenci 8k (1620 nt) alapj 8n v®gezt ¢
1440ntn 81 r°videbb r®szl eges S1 szelsheévalasiro®tal., nem ke
2016). A szekvenci 8khoz tartoz- j 8rvg8&nytani hg8tt ®r ¢
hel y®t ®s i dRpontj §t is kigyTptatbkkanAmemnyiob ¢
hogy pontosan mel yi k ®vedrenl t®si znod I8l 8arr saz 8agzb aand okt t
szekvenci a, akkor a szekvenci 8hoz tartoz:- publ i
adat ok8 thad®dbys zekvenci 8t ki z8r t.unfkz aezl earizeRszb®&s eak bGe
adat b8zi s.8§jblani 2+ix8 2308ttt °Ilszekvenci 8kat vontuk be.
Vizsgs8lt 3590 S1 g®n szekvencia 43 orsz8ghb- |
sz8rmazott.

A felt°ltett szekvenci 8k filogenetikai besor
Maxi mum Li kel i hLo)o ds eng-2dtssz&g®v(eM , 1000 bo(kumart rap i S
etal,2018). A szekvenciaadatok el emz®se sor8n a tel]j
el emz®snek vetette¢c¢k al 8, annak ®rdek®ben, hogy &
|l esz8r maz8si 8gakba nem sorol hat - rekombingns t
verzi - ) pr ogr amo(Martirh et sak, n2815)t u kA Kk ®r d ®s e s t°rzseket
el emz®s bRI .

9 Eredm®nyek

Eredm®nyei nket k ®t nagyobb alfejezetben t8rg
el emz®seit veszi sorr a, a m8si k alz- IS a ®ne reo nmis Ziun
el emz®sek eredenPRiye, tdeeebben az i oakfa)] Eget henSm§
alap¥% genotipiz8Il 8§8si adatokra is. Ez WalsamelTyes

t°rzs genomszintT el emz®s®t fontosnak tartottuk.
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9.1 AzIBVgenomszervezRd®s®nek vVvizsg8lat a

Vizsg8l at d02rdlx, st rb8nsi®ajergblelno m8ny ok b -IBV tsPzr&rsma z -
tellesgenoms zekvenci 8j 8t hat S§etegyukt mé&g° dROIR-2007r ®gBi nk
kezharzaine®z et8°lzoim§ nyo&krmmdzre j 8NVl emzR t¢inetegy!
h8zityYkzookl bAlIltvE kz s g8l at ban szer eptloRvy SibBbiott M e is ek & t
(izol 81 8s ideje, hebzylaneltl Rikthledzka, vakci n§8z8s)

A dol gozat ban delies genoentszekven8 Ir g mp@tkener 8ci - s s zek\
k®sz¢ ¢l ®kek AGM®s Toédmuenitha Next Se@PgeQArdesrande t s ®g ®v
genomr a | bzekeeshcatrdadek e nnyils®geTorrent eset®Wden 8§t

(min. 14 865, max. 124 277) , I'l' 1l umi na ese63®238 Min-8178 449%noag.an 1
3 754 443) volt (8. 8)bA at el j es gelnmm Tnernrt é®mt Xgmirknmu®@ B n 36 2
maxi mum 917), 11 umi nd (mminamn 3830 enaximyne W id58) véltOa3 4

szekvens8l 8s 8§e(Qag®dsr an®l ys ®g
Ctlagosan a gener §l t -s(miaikume2n 4%, maximena9d,289 79 %

vol t az ©°%°ssze8ll2tott konszenzus genomokra il
folyad®kb - | $e28r madza-pt EBY dWazhagsia [mrekkisaveldet T
mar ad ®k ok el t8vol 2t8sa fizikai ®s mdyfeleltk ® mi a i |

v8rakoz8sainknak.

~ A 7

T +taGflr 3248 f STSRSGG4as3
FNIIPSYyesSoSy

L (X
MAa AR @
‘e
)
o: '
3N e
°
M nanna
oo 8 e °
'J
100
MA  nnn MAN Anan M ann Aann MA  nnn

ot (ifl 325 alS1 0S8yt twalt vYI22a5BSPOSY dAYR &4

8.8brmz 8tlagos |l efedetts®g az illesztett readek
Azxtengelyaz8§t | agos szekyvetn§le§eidanEitaygeig@zgllesztettreadekmenny i ®g ®t
es alap% logayi 8migg8blt | ®&®rt ®k ek
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9. 8Miza.il l esztett readek mennyi s®ge a teljes adatKki
Az x tengely az illesztett teleadadkammeamBOjeisPDeapPeatp Ya 2 oy atr é n gne |
®rt®kek) 8br8zolja

911 Het erogeni t8s az | BV genomban

Aszekvencia-r eadek referencia genomelgrhati8lrlogszt @&s @\
egyest °r zs dnar § 2esk vge n&k 108 jelgd genom hossza a poly-A f ar ok n®I k¢
27099 @®k82R 7nukl eot i d ( rAfpdly-Ak °f za°r totk w&llt- sz chtots.s z 8t n_
Az 5N ®s 3Nj-mMemgtir &pRUTRRE 228t eol vasgsi keret (
Frame, ORF) sorrendje 8 | | a n-lTR-14-EINB-3a-3b-E-M-4b-4¢c-5a-5b-N-6b-3 Nj UAR) .

k ®t poliprotein, az la ®s lab, 2a Sisthafisnkg8cion®]l
feh®rj ®tnsdhG)p2 er e dan®gygse@RFek szekvenci 8 8nak hos
k°vet kezRk®pap eln0 2a lta’kruzist t el jes gen@RRja8lAaadB- vi zs g 8§
11 883 nt; ORF1lab, 19 725 - 19 917 nt, spike (S) g ®,18447 - 3510 nt, ORF 3a, 174 - 187 nt,

ORF 3b, 177 - 213 nt, burok (E) ® s me m(M) pgotein g® n ¢ X79 - 348 nt ® £33 - 717 nt,

ORF4b, 243 - 288 nt, ORF4c, 162 - 174 nt, ORF5a, 138 - 201 nt, ® SORF5b, 249 - 273,
nukleokapszid (N) g ®nl1221 - 1236 nt ® sORF6b, 183 - 231 nt. Az egyes t°rz
genomszervezRd®s @imet ®@iulatptbe sen a
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912 Tel jes genom al ap¥% rekombin8ci - -el emz®s

Szakirodal mi adat ok szerint az I BY genom f
jelentRs szer geenoman, rhekbgrbii n8§ci - sa zfomrors-2p c8nst8anka k
tekintet ®ben kev®s @lhibaetal, 01). Arze nedded ikge zkRBisarleak ul t Kk
finoghta®s de k ®&bjesngenom szekvenci a adat ok fel haszné

el emz®seket v ® g esz® g¢ensk rae k d nebhiet8ci - s hel yek gy
el helyezked®s®nak RBPPMNA®®s G&iemP| ot p r. &lghbenaamo k s e
Vizsg8lat bramkombi n8ci - szempontj 8b- | kev®ss® \

koncetank.r 84z el emz®sbe °sszase&emB ,B@jErakvenmcidsett,T
mellett 24 GenBank-i vad t2pus¥% ®s 33 vakcina(A°viszsggle&t
alapj8n kapott adatok Xx@®pr.¥lzreamt 81 §s8ra szol g8l a

D2022/2/3/12/RO
7 ) AT
x
Tn 4/91 vakcina torzs (KF377577)
Rekombinéciés téréspontok kezdete: 1 nt, vége 8 524 nt
2| A rekombinalédott szakasz nukleotid szint(l azonossaga 99,71%
: RV
/
/
/
/ [

1148 vakcina térzs (KY933089)

Rekombinacios téréspontok kezdete: 17 311 nt, vége 23 571 nt
A rekombinalodott szakasz nuklectid szintli azonossaga 99,36%

100 8ArB2022/2/3/12/ RO t°rzs egyedovak giema mi?® rmrz2Rge k Kk gla rkea ks
szekvencia-hasonl - s8§giPl attaebhem3®m seg2ts®gyg®vel 8br§zolva. Az vy
t°rzsh°z val:- sz8zal ®kos azonoss8got, az x tengely pedig

Az elemz®aekekomdpmnn8§nsok felt®telezett major
az algoritmusok 8§ltal jelzett m-don oszt8lyoztuk
rekombin8ci-s esem®nyt azonos?2tottunk 51 -t°rzs?°i
vadus%p®s 20-i GeaBanka 29 &lsaettgdi.nkV/ sor 8n a rekombi
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t°bbs®g®t a vad t2pus¥%% t°rzsek

Mi nden al kal ommall

esem®nybPlngt Samal 2zi st v®gezt ¢nk
8br)8k Az el emz®s | egal 8bb 10 oly

mint 99%-0s hasonl - s8§got mut at ot t a

ami kor a hasonl -s8g a felt®tel ez

- X Q S5 X

D4000/3/17/RO

ko zott

vV a

| ami nt

, ami kor egy vakcinat8%crizss ®r i

a genobslzi nt T h

an esem®nyt azon

felt®tel

ett vakci

= ey — oo SR e

ix 99.87%

: . [
H120 vakcina torzs (GU393335)
‘ Rekombinacios téréspontok kezdete: 59 nt, vége 18 411 nt

En A rekombinalodott szakasz nukleotid szintli azonossaga

}

D1944/1/3/12/RO

o s e ouyu
: w RATE

L 1148 (QX) vakcina torzs (KY933090)

Rekombinacios téréspontok kezdete: 17 700 nt, vége 23 735 nt
A rekombinalédott szakasz nukleotid szint(i azonossaga 99,34%

¥

11. &8ArB4000/3/17/ RO ®s D1944/1/3/ 12/ RO

t°rzsek

regi -ira kiszg&masont r s§gkvattiathemd®Pm seg?2ts®g®Vvel

rekombin8ns t°rzsekhez wal - azz &z ale®lged yaperda gs &g t e

§brg8zolja.

egy

ezett Vo

naer ede

es vakec
8br g8zol
Il jes ge

Sz8mos esetben ki mutathat - volt aakk8rP blt ©bbs:
cl°nb°zR vakcilPeRgul ©raz zDs2e0I2-29 P/ BPR@s ( Bset ®ben 9

ukl eoti d s z dthapasztaktunkead/@lsess§ g®s -as 1l ®X)

enom k¢l ©°nb?© zIR s@vSanRl zoai el (e mz ®s
I sz8m2tott-hasmeHvesrBgiia adat okkal
el t ®t el eken8§§cirskomsem®ny a k©°
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rekombi

12.
A

t°rzseket a jobb
sz¢l Ri t A

m

§MAravad t2pus¥% ®s vakcina eredetT I BV torz

ngci - s esem®nyek kompl ex mi +iagBamaekat 8 n a k s
gener 82t urglbEA az 8br 8zol 8sm-d seg2thet

szekvenci 8kat azonos2tani

Gl-1

D1871_MT984596

D1B71_MT984596 ’ D1661_MT984588.

Vad tipust

D1760_MT984594.
CK79_MK581201

M sdi_FJ904722
D4000_MT984601

Massé1_FJ904713

I Ma5_KY628045

Arkansas_GQS04721

Mass41_FJ904713 -
ArkGA_MH779858
I ArkGA_MH779867

I Connecticut_KF696629

Vakena
Il

Gonnds_FJ904716
H52_EUB17497

I Cal_FJ904714
I Georgia_GQS04723

491_KFIT75TT

H120_GU393335 I H52_EUB17487

= = H120 GU3933I8
Gonnae_FJs04718
- : H120_FJ888351

Gl-13

D1530_MT984587 D1530_MT984587

D1530_MT984586
m D1760_MT984594
m 11518_MT084583
m D1783_MT984595
W 211776_MT984584
Ck255_MK581204
B Ck74_KT886454

Ckl2022_KPT780179
D1478_MT984585 I =

Ck6241_MG021194

Massd1_GQ504725

Vad tipusu
i

Ma5_KY626045

I Connd&_FJ904718

Conndé_FJ904717
D2353_MT984600

I Cal557_FJ904715

L1148_KY933090
| 1148-A_KY933089
A91_KF377577

m H120_GU393335
m H120_FJ888351

Vakcina

rekombing8ns t°rzsek a bal oldalon, a (
o

nor
I

e

f
ol dal i t°rzsekkel sszek©t
zagkemi tomaj ov®keny), bs§r e
z a

$
ezhetR. A egyszer Ts®g kedv®®rt cs
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Connecticut_KF896629
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A rekombin8ci-s forr- ®s hideg pontok-meghat
el os zgraBkent k ®s z 2 t €elB.t ¢ B)k(Hedth et al., 2006). Egy e s t°rzsek t
rekombin8ci - -s t°r ®s fnem&hiralada)ls’t den e&lt K¢ htae k r ek on
t°r®spontok a genomltodltjaks KkgdSn8§mseaml magy sz8&mb
g®n el Rttt 56 ir8nyban. Ebben a r®gi-ban wolt a |

konfidenciaintervall umon bel ¢l . Tov8bb8 nagy sz
ORFlab r ®gi - j 8bp8mspl2anzple) wlaint a bumk-®s me mbr ®k ke h ®r |
k- dog®nekben i s. A |l egt°bb 8tvitt fragmens az

kapcsoReldomkwbi ng8ci -s hidegpontokat a genom 5N ®s
nagyobb szakaszrknE|l ®@zaznmzmRess?i thkt tsuor 8§n azt tal 81 tuk,
rendk?v¢l gyakori ®s a genom szinte minden r ®gi

"

LI | Jelmagyarazat
]Hl LL (Wi Lokalis hot-spot
il
|

L 11 Lokalis cold-spot

|
|
i M 1 Sy [0 SRIR - B
A 1/l | DL L [ ,r‘ Nig 95% intervallum
Aqﬂm W M ! | P 99% intervallum
I \ RS T

Zodde 725

Breakpoints per 200 nt window
g F H

o
Nucleotide position in relation to Massdt_2005_F.J504713_vaccine Infectious bronehitis

B

Log(P-val)-log(P-val)
H

13628
Nucleotide position in relation to Mass41_2006_FJ304713_vaccine Infectious bronchitis

1a polyprotein CDS spike protein CDS__40 4

[ o Lo [l [om][o] oo [ o [ e [ o L]

() (X ’ o LY XX IR ) [ X (]

13.  § Breahpoint Distribution Plot-T° r ®s pont el oszl 8si 8br a
A rekombin8ci-s t°r®spont ok t&trfResgo-obnbt &b rogzzd |8&si § r8ab rka® s zRetkeo
pontok (piros pontok) | egink8bb a nem struktur8lis feh®rj ®|
rekombin8ci-s forr- pontok az nsp2, nsp3, nsp8,szngkk2 ®s
ter¢letek: a ve®letlenszer Ten baskohiidendiskntewallumaie k ombi n8ci -

913 Hason!l -nsi8ngti8 zaa ttoekl j es genom al apj 8n

A vizsgsglt t°rzsek genot?2pusokba ®s genet.i
besorol 8sa a tdelygfs®Ry®tj] &« - Dbl - genomi r ®Fi - nukl
t°rt®nt, mel ye@aalfgetbenltagldluaks(Ealastraet al., 2016).
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A teljes genom al ap¥% nukl eotid sza8kB2%®si a azc
99,96% k ° z ° tultak. AZ egkes genetikai vonalako n b gihtrg-lineage) nukleotid
azonoasls 8§ gk ° gafamivel magasabb, minimum 86,06% azonoss&8g ®rt ®k e
tapasztaltunk, de e tekintetben voltak elt®r ®s(4 Kk az €
t8bl)gzat

4, t 8bintkkt amneage teljes genom nukleotid azonoss8gi ®rt®kek

nukleotid
min max

Gl-1 99,57% 99,83%
GI-9 92,49%
G-13 90,31% 99,07%
G-14 99,27%
Gl-16 91,75% 99,96%
GI-19 86,06% 99,82%
Gl-21 92,15% 96,11%
Gl-23 88,42% 98.86%
Gl-27 94,13% 99,01%

Az S g@®@retkeormbt ABmrsek torearmsglytidljrgtle®mM®y® sszehason
s or §D3388/1/2/16/SAr e k 0o mb i n §alegmagdsabh ®ljes genom s z i nukidotid
azonossg8got (98,965 %pnad baCGd zti anrt t®nza r s§zba Yad erede
D3079/ 1/ 2/ 15/m3Aat?azreMézZget R° zi GenBank adatbgzi
seg?2ts®g®vel v®gzett klhprne s Prazomo@H8@8gyek®aht®w& t ar t
| TA/ 90254/ 2005 ( FN43049214% vok | A sna g yta®rrozressze§tigeit T
rekombing8ns t°rzsek k°zg¢l a-19D16»8Aal1 b ahazlad rHUo z |
11518/Kiskunmajsa/2010 93,79%-ban ®s az azonos vonal ba tartoz
(OM525804) g°r°g bahr egyezedt| meg9 Dykldakidb szinten. Az
211776/ 1 mreheggd t0Rdle sta®jr8zts gy TjGl-em®nwymRIl ba tart
D3426/ 1/ 16/ RO8%, ar GzandBlan®&3 ,at athbaStz-ilS®dlavrro ntad lb& I t ar t
IBVUKkr27-11 ( KJ135013) ou3%%Bonkt eprrdehzonoss.88gdt figy
g ®n e n rbeeklognbii -nt§ My d-&p-iD2584/ 12/ 1/ 13/ PH t°rzs a | e

genom nukl eot i d 95&720Dp nap sasz8ognoots Mm@szz8&Emag y e d i vari 8n
D2586/4/6/13/PH t °r z®sela JP/ Shimane/ 98 (iLCyap801l)r eGenB:
szekvenci 8val (91,64%) mutatta.

A k®t81 t al un ke gayzeodn o sv?atroit8tns D2586/ 4/ 6/ 13/ PH ®s
telesgenomsze k venci 8jia muwk Indg ®tn96,218nbang s mad g a D2804/ 3/ 3
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egyedi v B2804/8/2/13/IDa ° r z 25H6EA-ban egyezett meg. A D2334/11/2/13/CI
t °r 4®ga n(4dSW4 aD2334/12/2/13/CIt °r zsh©°®z hasonl 2t.ott nukl ec

A vizsg8lt t°rzsek k°z°tti genetikai rokons 8¢
az Yij vari 8nsokra ©°sszpontos2tva,Azm8gy@ge&inomar i §
t°orzldak p, S1 ®s S2miantegy8 ®GRNWa®a teljes genom p
azonoss8gainak ©°sszehasonl 2n8aab®5i sdagieBdan y®3 t Ge
t°rzsal&«l¥.l §blr8tnhat -

Az el ef8ntcsontpart:. Ya] vari 8ns t°rzs (D2334.
sznt T nukl eotid azonoss8got egy belga nefropatog®
egy m8s8lktaluerkefVtBmsg8§bhtparti t°rzzsel (A2334/1
| egnagyobb muwknleankt®nd iazmRlosksBgl a (1®/3K4,0c)5a,6RF ( ORF
6 b, bur ok, me mbr 8§n @®®Kk &tu k kge®inkehkp) 5-b @R4D (ID/BhBp |
(nsp2-nsp5, nsp9-ns p 1 4) eset @bengsi k el ef §ndt8da shtd@dgy a mtsip t ©°
(nsp6-n's p 8, nsplb5) ®%s z eakzv e GeRyFS8lj4dm | unkghv§ reasig8t °r zsh?o
(D2328/15/3/13/IGH)hasonl 2t otAz | %jgjwadrbjaBhnegypspitbyka eredet
(KR822424/ TCoV/ FR/ 2008) (R®t 4%)a,] 8?2 ®s aakikpPORF e B a1
t °r z (D16879/1/3/11/ZA, D1812/2/1/11/ZA, KP662631/ZA/2011) v o | t | egi nk8bb he
(97,13%).Az S1 ®s S2 alegys®gek eset ®ben a(7838 magasa
®s 95, 28 %) a saj 8§t t°rzsgyllj vemA@nhyp@RIt as 1 ®zmaz
(D2628/ 1/ 4/ 13/ MAY4 vahambatt &a®t cedl (kDa2nBe2réu/n3i/ U3/ rz
D2326/4/13/CM) mutatta. Az azonm§s 8§gkba n®h8§§nyopohgkarese@dECad
i s b e,k mivel, lat BLAST an al 2nzaigsy { o>R0%-os (legfeliebb 96,9%-0s)
szekvenci aadetzettos s §gasgsgl t t°rzs ®s a TCoV tor z
komplexben (nsp2-nspl16),ame mbr 8§ naz b M) ®mkleokapszid (N)g ®nekekvenci §i
k°zpPl4.t 8)br a
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az
k
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®s
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rokon
egi
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eredet

8§ns
n®gyzetek
i 8ns efgmagagDRBOLGEB] 861 Jlkink
egy m8si
nukl eot
vol t
Az S1
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var.i
|l egk®zel ebbi

feh®r
5b,

var
m8 s s &ji §itd otnWrz z sDBOVE1/3(15/ID)
e 083,068
sz8r maar i 8 n sszkH (PR2FB@4/6/13/PH), valamintegyaus zt r 8§l ref@encdad et T

A
t °©r z KWYoBeBOS/(2/AU)f i gy el (18.k §jberga

hRt ®r k ®p .
A
Yaj
azonossg8got
g®nenk®nt i
4c, b5a,
nuk.l

hal v&nyul nak.
ndon®z

d

|l egnagyobb

3 b sgz®8 MmMoegt s &kSevloe t i

szekvencis 8],5%-bah megegyezett.

§ArB2334/11/ 2/ 13/ ClI

14.
Az
eot

§brgzol
| egmagasabb

® shat ORF (ORF 4b,

nukl
ORF
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15. 8hAD2804/3/3/13/1D vari8ns referencia t°rzsekhez viszol
8br8zol - ARteRykk°®pel ebbi rokon g®nek gen&@ikaytv8vro®lss 8gz 2nn°Tveekk, e da®rse®
hal v8nyuAnfa&kh®ran®gyetehltefes dnidcvagyd bk -fdeokl&rtr j.j el zi k

A F ¢ |-8zlp-i Yaj var i &k gD25t8%1 A9 6/ 1 DB2RPGHI/2/168/BH) a
| egmagasabb teljes genom sz96tX1MWMuke @goms #s aalzomw
D2586/ 4/ 6/ 13/ PHatégurageckrh ®p@menk ®nt iisadakRIeot i d
hat (6/15) nsp (nsp2, nsp4, nsp5, nspl0-1 2 ®s )®wsp-ABRIt k@®2/ 10) ORF ( ORF
6b)eset ®bae nk ®ts egyedi valk § 8 h¥aihsp hsp2, sspok RsE8? rsps,
nspl3) ®sb RI h®t (7/10) ORF (ORF 3a, 4b, 4c, 5a ®s
f e h®ekrejt kg@momékekvencirB§ aiskejgiyg |-Szkp-i er etd%rtzZls h° z
(D2584/12/1/13/PH) v ol t |l egi MEBDID7 hasodoml4d . ®s nspl5 egy i
t°rzsh°z (KThGIH1/2tD/tIAN) Bjgi PEEBBNE/ 6/ IGRFPH t °r
3b-j e sz8&me&kslte§Voler e defetericia s @ jsgzse k&se n 97,35J-Ban adit
azonos.Az S1 ®s S2 alegys®gek eset®bemoadgBgtRagasab
99,73%) a saj 8§t t°rzsgyTyareim®msy b R3 2 Haalgniithza/@Ll6 / P H
vonalba tarto z indiait ° r z KB@3b57/(2/IN) mutatta (16. 8)br a
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nsp10/11
nsp10/12
nsp13
nspl4
nsp15
nsp16

teljes genom

16. 8hArB2586/4/6/ 13/ PH vari 8ns referencia t°rzsekhez viszc
§br8zol - hRt®rk®p. A |l egk®°zelebbi rokon g®nek m®l yv°r°s sz
halv8nyulnak. A feh®r n®gyYypnéttelbbazdesvetbhbggébeheh®mj Bke

A D3276/ 4/ 2/ 16/ PH tDRish®se( ®bab) ilyysspl51{ Hsp3,
®s nspl@é&dRI®k®t0 (2/10) ORF (ORF 5b ®s 6b) ®s az S
eset ®ben is a k®t egytedi@tviaetg®agads@blz sn kkRIzot i d
N®gy nsp (®3pBPRiLOmPgy (4/10) ORF (ORF 4b, 4c,
f e h@®krejt kg ®@rmod k) szekvenci §ja wsgygeSekik em¢@et TF ¢
(D2584/ 12/ 1/ 13/ PH) wallt- . | Agi n kn&pbr lras Beaudet
(DQO01338/ Beaudette), a-egy anmenk& (MEs79860/Arkilg/US,e gy
GU393333/71/US) referencia torzkedleti azrresptd e
(D2331/3/2/13/FE) mutatta a legnagyobb nukleotid azono s s 8got . A m@®mbk&8dof e h
g®n ®s aze sCeRF®b6ean8 7 % ®s 96, 9 7% qyelntoeygmdSggynegaj 8§t
t°rzsgyTjtem®nybRI-kebke€fr maerede€8Volt®°rzzsel (D1
D1543/1/1/ 10/ FE). Az % var i &n®sjD3Rs7z68 mikieddti/t186v/oP H
eredetT referenci a94,°82% h®s Y4 sTeWyazbirao §)ls Egot m
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nsp6
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nsp9

nsp10/11

hal v8nyul nak.

92 Az

9.21 Ha

A
r ®gi
aGl
aGl-19

rekombi

| BV S g®nj ®nek

sonl

Vi zs

nukl

vonal

S8gi

g8l t

eoti d

volt

n8§nsnak

A

gendlglepnuest i k ai

nsp13
nsp14
nsp15
nsp16
S1
S2

3a
3b
4b
4c

nsp10/12

referenci a

5b
6b

5a
teljes genom

100

97

94

91

88

85

82

79

76

73

70

t°rzsekhez

Vi szc

§ArB3276/4/2/16/PH

vari 8ns

hl Ret g&kr °kz@epl . e bAb i

rokon

feh®r

®s

g®nek

n®gyzetek

m®l|l yver?os
esetl egesen

az

sz2nTek,

amel y

t°rzsek
s z e Wakastreat §.j2816)a |l Apy Bmsg&rt ®h 62
vonabdsgonaask®pvterkRi mel yek

filogeneti kai

vizsgs8l at a

|l esz8rmaz@sialkpp&sol at ok

nem k- d

a

besor ol

§sa a
tO

ko z

(42/102) . -27(1711e2) aGi-46 (E3M402),dGl-r zsek et
13 (7/102), a GI-1 (3/102), a GI-21 (3/102), a GI-27 (3/102), a GI-9 (2/102), a GI-14 (2/102), a
Gl-11 (1/102),®=aGl-25( 1/ 10 2)

211776/Imrehegy/2011) bizonyult (18.
el emz®sekben (ld 9.1.3faekzet)t et t ¢ Kk

vonal akban®gyalztsu k.g yeEezde n vfaeli
(UV: D2334/11/2/13/Cl, D2804/3/3/13/ID, D2586/4/6/13/PH, D3276/4/2/16/PH), n ® gpedig
(D1623/7 1/ 1/ 11/ HU,

8)b Ea e k
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18. 8 BzrAmian coronavirusgenot 2 pusait ®s genetikai vonalait bemutat

Il oggemeett ii Kkaii

1

Bmeaeny &lac

gemal Bpastart

nukl einsav al apAs ffii
referenciat®rzsek ®s a saj 8t 102k @<Lz izlst .S1A nfuk | geeoH & rd§ Is&se& va
|l i keli hood m-dszerrel ®s a megfelelR szubsztit¥ci -s modell
seg2ts®g®vel ®s 1000 bootstrap i sm®tl ®ss,all.l eA vree ga® rhidi rc&n d |
jel ol ve.

S1

al ap¥

Az

g ®n
k°ozott

al

akul

99, 94 %
valamivel magasabb, 85,93% (GI-1 9)

tapasztaltunk. Aminosav szinten 82,19% (GI-1 9 )

azonoss8g(. O®rgPkekat

nuk.
t ak.
®s
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5. t 8hintk2 ameage teljes S1 g®n nukleotid azonossg8gi ®rt®kek

nukleotid aminosav
min max min max

Gl-1 99,63% 99,69% 99,25% 99,44%
GI-9 95,73% 94,14%

G-13 90,31% 99,07% 87,59% 97,77%
G-14 99,38% 98,70%

Gl-16 94,52% 99,81% 97,71% 100%
GI-19 85,93% 99,63% 82,19% 99,88%
Gl-21 95,31% 97,78% 94,08% 94,27%
Gl-23 86,19% 99,84% 84,28% 99,62%
Gl-27 97,06% 99,33% 96,32% 96,69%

A k®t rekombingns t°rzs, D3386/sltdljeaSLPHEDESA ®s
nukleotid s z e k v e 859P%-ham egyezett meg. M2 g a GeénBerfkrencia szek:
k°z ¢;0338&1/2/16/SAt °r zs egy k2znai e r1e9d evtoin a(l KbXal Ot 7a6r7t4o)z - G
97,41%,aD1623/ 1/ 1/ 11/ HU t°rzs egy s{d@&nwwminaé¢baddataTt
torzHdS@®dazonoss8gotA mwetkotmbtitn8ns 211776kaAbmjf 8hegy/
t°gySjtemPnybmM&I21, vonal ba tartoz. - z®lB98%bbah/ 1/ 15/ |
egyezett meg. A GenBank-i referencia spediglaGeln3dc iv8okn akl®bzas It art oz
eredet Bh°tzZ°KR036502) hasonl 288%6%wL Al ergg lodrbkainn 8 (s
D2584/12/1/ 13/ PH t°rzs a legmagagsamitdnekjs€goBl (BBKHAAI
GI-19 vonalba tartoz- DladCGerBANR-i 1+t O EFENtPazszsgekven
pedig egy kz2nai eredet T (KBuaita8 827)S tP®mzezns e b e I(,
rekombs n8°rzsek el emz®s ®t r e k 8.;nd feje&tben taglajuk e mpont
r®szl etesen.

A k®t egyedi vari 8ns D2586/ 4/ 6/ 13/ PHH®mM®s D3°
nukl eotid szekog®whiaSjoal ksB8Yygot fimyegl a, DR8MEH3/ 3
egyedi wvari8ns a |l egink8bb a D2586/4/6/ 13/ PH t°r z

Az el ef8ntcsontpartd.i Yaj vari §h®gitnkrgdhd @ab2 3 &.
t°rzsgyTjtem®ny RRI vsom&rl maaz -t aGlt oz - mar bRkzer € D2 ¢
(78,35%),m2 g a GenBa&rlrencia szekvenci 8k k°z¢l az or

RF/ 01/ 99 t°rzsre hasonAQGetBarki IFredienlk®ikcha( 32ek¥¥®nc
D2586/ 4/ 6/ 13/ PH7 tfomakbkd Haradl6Q22 9213V 5%)°a zs ( 87
D3276/ 4/ 2/ 16/ PH t°rzzsel pedig egy m8si k tajvani
(87,57%) nukl eot i d zs Z4jn tvia804/38RMDe & §ppdiga.mal#jziai
Gl-25 vonal ba Hh°a@EUIREE0)htasrond 2t ot 82,34%.gi nk8bb (
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922 S1 g®hapé&kombi n8ci -el emz®s

Az | BV genom@k 8lvi m&g 8| iagerkeamieitre§8adi -k ¢ P amz®s
el v®g ezt ¢k®@n i s, hi szen a rendel sezRyvikacz B Mha - S1
j el ent Rsen meghal adpaekavenel Bks Asg &@msg &l v8l toza
potenci 8lisan rekombin8l . -d8sra hajlamos szekvenc
vonal akba sorolhat- t°rzseket v8logattunk az el e

Mivel az IBV genomokvi zsg8§l ata sor8n az S1 g®n al ap¥% ¢
geneti kai vonal akba nem Bet Réahkaotmbi n&Emepak ®Aied t
al 8t gm8s 8rSd g®n al ap% rekombi n 8eclie nezl @snzsResp § tivORY e
genomb - | ki ememetl |1t tg®@nsszesenrede@réeacBankzekvenci
(478 vad© otrzpu2s wakcAnaeté&mz®3. sor8n az algoritmt
esetben detekt8ltak rekombvad8ct?pusimel9rizsSbhs®fa
¥sszesen 3 9, az S1 g®nt ®rint R r e kaoznobni onsghelyeknsagye s e m®n
r®sze genetikai evlimeage) ak kksebbt hghpada pedig az
v onal ak o nra-lmeaye) dajlotf lé. n t

D1623/1/1/11/HU

084 GI-19 vad térzs (D3763/2/1/17/EG)

A rekombindlédott szakasz
88 nukleotid szint(i azonossaga
98,46%

Gl-13 vad torzs (MG191031)

A rekombinalodott szakasz nukleotid
szint(i azonossaga 99,34%

50 800 850
Posiion

D3386/1/2/16/SA

GI-19 vad torzs (MH397148) GI-13 vad torzs (MG191018)

A rekombinalédott szakasz nukleotid szint{i azonossaga A rekombinalédott szakasz
98,93% nukleotid szintli azonossaga
99,79%

19. 8 B D1623/1/1/HU ® s 33B5/1/2/SAt ° r zagzegkess z ¢ Ri zs ek k el rekombin8l  -dott g
ki sz8m2t ot thaszweldveBgiiRl atacthem3®m seg2ts®g®vel 8brgzolva. A
t°rzsekhez val- sz8zal ®kos azofhlose®igedt i dzpxz 2 eingietl y§Ipr§
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Az §8tadott szekvencia szakaslziorke anguek | reeok d ndb i anz
eset ®n9 99,37, 4%, m2-lgi maeza gien trreak o mb i nr989%,i 7.7 % okr°8zn°® t x5 , a9l 6
Eredm®nyeinket a Si mPl ot sRso?ftt®selbt2estetgididimé®Rl ®v e | i

al.,1999). A saj 8§t to°rzsgyTjtem®ny tagj am®&n yRrkbentt Ra, e |
t8bl Bhmaatja be r®szletesen.

D1812/3/12/11/SA

GI-1 vad toérzs (MZ367367)

| A rekombinalédott szakasz nukleotid szint(i azonossaga
93,4%

GI-19 vad torzs (DQ431199)
A rekombinalodott szakasz nukleotid szint(i azonossaga
99,99%

D2584/12/1/13/PH

GI-19 vad torzs (D1777/1/11/FE)

gyedi varians vad torzs (D2586/4/6/13/PH)

A rekombinalédott szakasz
nukleotid szint(i azonossaga
99,27%

A rekombinalédott szakasz
nukleotid szint(i azonossaga
96,33%

200 8hArB@1818/3/12/11/SA ®s D2584/12/1/13/PH t°rzsek az egye
r®gi -ira kiszg8masonltl: -sggkvattathem8®Pm seg2ts®glyal 8br §zol
rekombin8ns t°rzsekhez val- - sz8zal ®kos azonoss§got, az x te
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D1794/41M11M1/EG

n
= GI-23 vad torzs (D1694/3/1/11/EG) GI-23 vad torzs (D1456/1/5/10/EG)
EE A rekombinalédott szakasz A rekombinalédott szakasz
o nukleotid szintl azonossag nukleotid szintli azonossaga
= 98,81% 99,77%
v
e
fam
L
b
k]
v
e
b

D2828/3/13/TR

GI-23 vad torzs (JX027069) GI-23 vad térzs (D2697/5/2/13/SA)

A rekombinalodott szakasz
nukleotid szint(i azonossaga
6%

A rekombinalodott szakasz
nukleotid szintli azonossaga
95,96%

I O EE I E RS ®1 w0 #0 1Mo 1o 1100 110 1200 12 130 134 140t 150 150 1600

e
Peatan
Wadow: 200, Step. 20 b, GapStre- On, Kimra

21. §Ar®1794/ 4/ 4/ 11/ EG ®s D282g8notpikus3ée R&RRmbicem&siek s@ar §gmt
egyes sz¢l Ri t°rzsekkel kicser® RdhasogknsBhgiPr@daehem3®ms z
seg2ts®g®vel 8§br8&8zolva. Az y tengely a rekombing8ns t°rzsek|

az S1 uk®reortid poz2ci-it 8br8zolja.
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6. t8bABzRABY t°rzsekben azonos2tott rekombingci:-s t°r®spont okatt °&sz sae kreetk o°nsbsi znesfcoi g-1baal n-  rt

Genotz2pus Tor®spo nt
Rekombing P Major szekvencia  Minor szekvencia P azono¢« A rekombin8ci - -t det
rekombi major minor Kezdete V®ge (%)
. Gl GI-19 MZ367367 DQ431199 0* 697 93,4 RDP, Geneconv, MaxChi, Chimaera
D1812/3/12/11/SA k b ’ e ’ ’
rereml Gle a1 DQ431199 MZ367367 809 1690+ 98,99 siscan, 3seq
: . GI-13 GI-19 MG191018 MH397148 0* 866 98,93 Geneconv, BootScan, MaxChi, Chimaera
rekombi p3386/1/2/16/SA r e k o mb » POl : :
genetikai ! Gl-19 GI-13 MH397148 MG191018 835 1324 99,79 SiScan, 3seq
vonalak . GI-19 vari & D1777/1/11/FE D2586/4/6/13/PH 0* 628 96,33 RDP, Geneconv, MaxChi, Chimaera
D2584/12/1/13/PH k b ’ e ! ’
kezet rekombl var.i GI-19 D2586/4/6/13/PH D1777/1/11/FE 1076 1628* 99,27 SiScan, 3seq
GI-19 GI-13 D3763/2/1/17/EG MG191031 0* 649 98,46 i i
D1623/U1/1/HU r e k o mb i RDP, Genecqnv, MaxChi, Chimaera,
Gl-13 GI-19 MG191031 D3763/2/1/17/EG 713 1320 99,34 SiScan, 3seq
i * 956 95,96 RDP, Geneconv, BootScan, MaxChi
rekombi p2g2g/3/13/TR Gl-23 GI-23 Gl-23 JX027069 D2697/5/2/13/SA 0 : v, : '
genetikai D2697/5/2/13/SA JX027069 1198 1620* 97,16 SiScan, 3seq
vonalakon D1694/3/1/11/EG D1456/1/5/10/EG 0* 735 98,81 RDP, Geneconv, BootScan, MaxChi
; D1794/4/1/11/EG Gl-23 GI-23 GI-23 ’ - e ! !
bel ¢l D1456/1/5/10/EG ~ D1694/3/L/11/EG ~ 801  1619* 99,77 Chimaera, SiScan, 3seq
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923 AzS1/ S2 feh®rje v8g8si helyek el emz®se

Az IBV S glikoproteinje prekurzor f e h ®r j e k ®n't (S0) transzl 81 - di
sor8n a gazdasejt saj 8t pr ot e 8§ z(@avandgl®et al.,(18k). ®s S2)
Az S1/S2 feh®rje haszt §8si hel y®nek mot2zvuma pol
aminos av hoz kapcsol - di-RArg-X-Apg®Alr g§ Sler a2 RRXBR/ S) ami n
tevRdi kahdl X slz®r el y (€awanagb et al.y1p92).

Az el emzett 102 t°rzs S feh®rje has?2t 8si h €
szekvenci 8 a v8ltozatos k®pet mutatott, °sszesel
t °r zs e-la(3F1D2pHis-Arg-Arg-Arg-Arg (HRRRR), 18,62%-a (19/102) Arg-Arg-Thr-Arg-

Arg (RRTRR), 14,7%-a (15/102) Arg-Arg-Ser-Arg-Arg (RRSRR), 12,74%-a (13/102) Arg-Arg-
Thr-Gly-Arg (RRTGR), 6,86%-a (7/102) His-Arg-Arg-Lys-Arg (HRRK), 5,88%-a (6/102) Arg-
Arg-Phe-Arg-Arg (RRFRR), 4,9%-a (5/102) Arg-Arg-Tyr-Arg-Arg (RRYRR), 3,92%-a (4/102)
His-Arg-Ser-Arg-Arg (HRSRR), 1,96%-a (2/102) pedig Arg-Arg-His-Arg-Arg (RRHRR) S
f eh®r j e hélyaasninds&sniot 2 vumma l rendel kezi k. A kilenc
sorrenz)] ®gmeaatja be, m2g a 102 t %r zme labe® knloesta v

t allh8at - ak
520 530 540 550 560 570

D2220/2/13/GR LTSRNETGSEQVENQFYVKLTNSS SIGONVTSCPYVSYGRFCIEPDGSLKMIVP
D1783/2/3/11/RO LTSRNETGSEQVENQFYVKLTNSSHRRRRSIGONVTSCPYVSYGRFCIEPDGSLKMIVP
D1345/5/2/10/FE LTSRNETGSQPIENQLYVKLTNVSRRYRRSISENVTSCQYVSYGRFCIQPDGLIKQIVP
D2804/4/2/13/1ID LTSRNETGSQPIENQEFYVKLTNVS RRESISENVTSCPYVSYGRFCIQPDGLIKQIVP
D2584/12/1/13/PH LTSRNETGAQLLENQFYIKLTNGSHRSRREISNNVTSCPYVSYGRYCIEPDGSLKQIVP
D4000/3/17/RO LTSHNETGSESIENQFYIKLTNGTRRSRRSITGNVTNCPYVSYGKFCIKPDGSLSTIVP
D1561/8/11/HU LTSRNETGSQLLENQFYIKITNGTRRFRRSITESVENCPYVSYGKFCIKPDGSIATIVP
D2326/3/13/CM LTSINETGSQFVGNQFYVKLTNSTRRTRRSEVTENVTSCNYVSYGTFCIKPDGSLSNIVP
D1344/2/2/10/EG LTSRNETGSQPIENRFYVKEPNS STIANVTNCPYVSYGKFCIKPDGSVSEIVP

22. br& A vizsg8l atban izol 8lt IBV t°rzsek S1A&aindsavak?t 8si hel
egyetlen karakterk®nt jelennek meg, a has2t8&8si hely mot:
A kilenc megfigyelt mot2vum k°z¢l sz8mos csal

t°rzsekben fordult el R, p®I dsSUNGRa nmMbRRK/RI,MoRKRaYtR R, s
19 vonalba tartoz- t°Ar zBRBRBKBBRnamigygehtv ¢ ikmomegum ki
16 vonalba tartoz- Al reggglktkenm i bondul tsz& MRt - HRF
nagyr ®4 8t v6hal ba tartoz:- t°%rnzegyedd-b8nyoealkebafeargt
val amint egy rekombin8ns t°rzsben dzZon®s83 Glot t uk
vonal akba tartoz- t©°r9z sveoknbaelnb,a at aHR SRR a®sGIr e k o mb
vari 8ns t°rzsekben,-l 62 7TRRSRRegpyecdig vGP r zsekben ¢
megtal 8l hat - volt. A sz®l es k°rben el tleGl-lledt RRS
GI-13, GI-19, GI-21,GI-25,GlI-2 7 ®8 1GWNVNonal akba tartoz- t°rzsekbe
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924 AzS g®n aminosav szintmz®sezehasonl 2t - el ¢

A patogenit8s®rt felelRs markerekkgk®nbsens§s
fontos. Ez ®r v i Aas g SHevont @2 t °r z s S g®nj ®nek el emz®se s
sz°vettropizmusbamegbateBepmfnd §§o8stasvz:- mi nt 8zat ok/ m
Vi zsg8l &az81Sd iad egys®gbens zs&mgengoyse de s ekt¢hle®nmm b s ®get f
meg a predikt8lt hipervari8bilis r®gi)-kban ®s a

Areceptorrk °t R @o(MRBD) el emz ®se
Az S1 al ecgptosk®gt Rr dom®n | FGIORK ay) BBTX)®s e wo0r §n
szakirodal mi adarakhabapeg&ept ogsaz chroo nvtajl 8 b - K ° tkR de

fontoss8g¥% poz2ci-kban sz8mos szubsztit¥ci -t fi
k ®p eAszt .M41 t&Plrezgy sSElg®nek 19. , 38., 43 . , 56. , 63.,
h®t aminosav kulcsfontoss8g¥% az | BV t¢skefeh®r]
k°t Rd®s szempontj 8b- 1, ®s a pol ismohlr §F mszanutajl ebiehfeozl |

k °© tRRsdi k ® p PmkRrgod® ¢t al., 2014).

A vizsg8lt 102 GvénnemsendelReztg h k 4i3n £ 6 emme@larakbary al a
megfigyel hetR t¢gnetiekleet Renel A8VipbpggShbhkathl r zs ek
ol yan madarakb-. 1|, mel yek | ®gzRszervrendszeri, 1
kiv8laszt - s®ernwnnenda®Rgrie (net eNkoehta nau ttatrtzaskek nagy
| ®gzRszervrendszer.i t ¢ net e katta smkirodalomban maM4a r a k b - |
t°rzs eset ®ben |l e2rt, Al9, N38, H4 3, S56, P63
megegyezR szekvenci 8t egyik vizsg8§lé&ubkS8heE§pnat t

Al ®gzRszervrendszeriokh¢heitddta®e i snusk midirbudIi®d | at
n®g4/7)poz2ci-ban fagyled 7z igigh¥iches-®2e s ®he mmi hvosAW
azonosz@Ag88tt)Ebk a

A 48 t °rhz8sr ekstezt;c®ben egyetl en aminosav Apoz2ci
| eggyakoribb (12/48)zAM noBA&, kldhIt eYIEcD&S6ARA, T6

sz8mos egyedi-eg)y stu’pr8ms eggsgyet ®ben megj el enR mot 2vu
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Mass41/USA/1972/FJ904721

D2334/12/2/13/CI
D1344/2/4/10/EG
D2697/5/2/13/SA
D1345/5/2/10/FE
D2804/4/2/13/1ID
D1654/1/4/11/RO
D2220/2/13/GR
D2340/1/2/13/RU
D1617/3/11/UA
D1812/2/1/11/ZA
D2328/15/3/13/GH
D1760/2/2/11/GR
D3286/7/16/LB
D3386/1/2/16/SA
D2584/12/1/13/PH
D1446/5/4/10/FE
D1478/2/2/10/GR
D2340/2/1/13/RU
D2804/3/3/13/1ID
D2326/3/13/CM
D1719/1/11/GR
D2334/11/2/13/CI

10 20 30

N I I I
MLVTPLLLVTLLCVLCSAA
MLGKSLFIVTLLFALCSAA|
MLVKSLFIVTLLFALCSAA
MLVKSLFIVTLLFALCSAA
MLGKSLFLVTILCALCSA
MLGNSLFVVTLLFALGSA
MLVKSLFLVTILCALCSA
MLVKSLFLVTILCALCSA
MLVKSLFLVTILCALCSA
MLVKSLFLVTILCALCSA
MLVRSLFLVTILCALCSA
MLVKSLFLVTILCALCSA
MLVKPLFSVTFLCALCSA
MLGKSLFLVTILCALCSA
MLGKSLFLVTILCALCSA
MLVKSLFVVTILCALCSA
MLGKPLLLVTLWYALCSA
MLGKPLILVTLWYALCSAS
MLVTPLLLVTLLCALCSA
MLGKSLFIVTLLFALGSA
MLVTQLSVVTLLCALCSA
MLVKSLFLVTILFALCSA
MSVLHPLLVTLLFALCSA

B I I I
YDS-SSYVYYYQSAFRPH
FDN-NETVYYYQSAFRPA
FDN-NETVYYYQSAFRPS
FDN-NETVYYYQSAFRPH
FDSANNYVYYYQSAFRPH

--NNYVYYYQSAFRPH
FDSDNNYVYYYQSAFRPH
FDSDNNYVYYYQSAFRPH
FDSDNNYVYYYQSAFRPH
FDSDNNYVYYYQSAFRPH
FDSDNNYVYYYQSAFRPH
FDSDNNYVYYYQSAFRPH
FDSDNNYVYYYKSAFRPH
FDPANTYVYYYQSAFRPH
FDSSNTYVYYYQSAFRPH
FDPANTYVYYYQSAFRPH
YDR-NTYVYYYQSAFRP
YDR-NTYVYYYQSAFRP(
YDS-SSYVYYYQSAFRPH

—-NDYVYYYQSAFRPA

F-N-DNYNYYYQSAFRPYG!

YDN-ESFVYYYQSAFRP(

=01 s0
i T i swa) sxzsil
CWHLUHGAYAVVNISSH
EWHUHEGAYAVVNVSLE

sGAYAVVNVSVH
SGAYAVVNVS LA
SAYAVVNSTNY
SAYAVVNTTNY
CCAYAVVSSTNY
GAYAVVSSTNY
AVVNSTNH

LWHL GAYAVVNSINY
5 ;GAYAVVNSTNH
SWH

;GAYAVVNSTNY

]

;GAYAVDRVENH
;GAYAVVNISSH
sGAYAVVNVSEHR

sGAYEVVNVTRH
AYAVVNVSSH
SGAYAVVSTYNH

HG--DSYVYYYQSEYRPH

ZOWOUZZZ2Z - HZ2Z2220-02
=
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=
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h:

o B o

R EEEEEEEEEEEEE R

|5 Ty Q ? ﬁ N 6 CHCEA 5 0 o

FCTA

Eridnaaddildadaza

80
A |
[LHGGRVVNAS
[SWSRNFSAS
[YWSRNFSAS
IGWSRNFSAA
IRDVYNQSAA
[RDVYNQSAA
RDVYNQSVA
[KDVYNQSVA
RDVYNQSVA
IRDVYNQSVA
IRDVYNQSVA
IRDVYRQNVS
[RDVYNQSVA
IRDVYNQSAA
IRDVYNQSAA
ITRDVYNQSAA
FYESYNISAA
FYESYNISAA
IHGGRVVNAS
IKGDRVVNAS
[YYSRNITAS
[GYSRNLSAA
[GWSRNFSHY

2 3r 0p a2

23. 8Arbh®gzRszervrendszeri te¢neteket muteami nlad)antingddab - | i zol

szekvenci 8i a referencia M41 t°rzsh®°z viszony?2tva. Az amin:
aminosav pozz2ci k pei rtoasl 8klehraett-baekn. ki emel v

A b®l rendszer.i teneteket mut at 8l 1l atokb- | i

(471 7) poz2ci ban figyelt¢gnk meg szubsztitYci - -t,

azonos2@bttghmlkaA 11 t°rzs k°z¢l megysaveip®lzémwiedhppe

volt ey b®®s endszer.i teneteket ®s el v8ltoz§sokat
k°zott i s fel fegdyezdey&divomdt 2exgym: L19, G38, H4 3,
(D2628/ 1/ 4/ 13/ MA) ®s-6819Tue®aOA3R6/A3HE/CM). N5 6,
10 20 30 a s 80

FRC R R P B S I IR [ B e L B R e |
Mass41/USA/1972/FJ904721 MLVTPLLLVTLLCVLCSAALYD-SSSYVYYYQSAFRP SWHIH{ HGGRVVNAS
D1617/3/11/UA MLVKSLFLVTILCALCSANLFDSDNNYVYYYQSAFRP SWH RO RDVYNQSVA
D2022/2/3/12/RO MLVKSLFLVTILCALCSANLFDSDNNYVYYYQSAFRP CWHLO RDVYNQSVA
D1777/1/11/FE MLGKSLFLVTILCALCSANLFDPANTYVYYYQSAFRP SWHLOL RDVYNQS
D2017/2/4/12/LB MLVKSLFIVTLLFALCSAALFD-NNETVYYYQSAFRPYT-WHMH AT YWSKNF
D2334/12/2/13/C1 MLGKSLFIVTLLFALCSAALFD-NNETVYYYQSAFRPADGWHIHEG ALSWSRNFSAS
D2628/1/4/13/MA MLGRPLLLVTLWYALCSALLYD-NDTYVYYYQSAFRPYG{-WHMH{> HWSRKNFTAA
D2326/3/13/CM MLVTQLSVVTLLCALCSANLF--NDNYNYYYQSAFRPYGEWHIH( YYSRNITAS
D2334/11/2/13/CI MSVLHPLLVTLLFALCSANLH--GCDSYVYYYQSEYRP CWHMHL AJALGWSRNFSHY

24, 8BArhb®lrendszeri t¢neteket mut at-t e r8rhil m8laskamindsavi zol 81 t | E

szekvenci 8i a referencia M41 t°rzsh®°z viszony?2tva. Az amini
aminosav-kbhopkros keretben kiemelve tal 8l hat - ak
A 15 Kkiv8laszt-szervrendszermi eil m@int a®§y o K at
poz2ci-ban figyelt ¢°nsks znmeesge ns z1luzb sfz@diztoYooosn2d4f2xet! tl WBrck
§bpa& 15 to°rzs k©°z¢l leegny aensiento®baevn peogzy?ecti - ban sem
referenk®@t8§vtadr.zs eset®bahkh kRogpy8HOaszt: -szervrendsze
8l 1l atokb- | sz8rmaz- - mbt ? z 8tk k §:hAL% D3R HA3r Y66, TE3,
T66 ®s A6 9 (21177 ®6119rN38, eHt3, /F36) Ré B , T66 ®s V6!

(D2804/3/3/13/ID).
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10 20 30 40 S0

Mass41/USA/1972/P3904721 MIVIPLLLVTLLOVLESAALYDS - SSIVYyvos AFRP NI peAvavwNT SSReAcS JobeTv]
D2340/2/1/13/RU MLVTPLLLVTLLCALCSAA SHDWE AVVNISSBSNNAGSYS
211776/Imrehegy/2011 MSVTPLLLATLLCALCSAALY YDWE "~'.L.VV‘JI><E Y]
D1446/5/4/10/FE MLGRPLLLVTLWYALCSALLY QWY
D1654/1/4/11/RO MLVKSLFLVTILCALCSANLFDSDNNY NEWE
D2340/1/2/13/RU MLVKSLFLVTILCALCSANLFDSDNN NEWE
D1617/3/11/UA MLVKSLFLVTILCALC! IfEWH
D1760/2/2/11/GR MLVRPLFSVTFLCALCS S NEWH
D1446/6/4/10/FE MLGKSLFLVTILCALCSANLFDSANNY NEWH
D2804/4/2/13/1ID MLGNSLFVVTLLFALGSAIVYN--NNYVYY N{WH
D3386/1/2/16/SA MLGKSLFLVTILCALCSANLFDSSNTYWV? NEWE
D2804/3/3/13/1ID MLGKSLFIVTLLFALGSAIVYN--NDYV ANWE
D2697/5/2/13/SA MLVKSLFIVTLLFALCSAALFDN-NETVYYYQ:! 4DfWH

25. 8Arhkivs8laszt- -szervrendszeri te¢neteket emmti a8ad)§! I(dt okb -

aminosav szekvenci §8i a referencia M4l t°aksdPk®Ni sgehghn el

meg, a kiemelt aminosav poz2ci-k piros kerethben Kk
7. t 8bl Az &tel °nb°zR t¢netegy¢tteseket mutat - 8l 1l at okb - | i zol
poz2ci-iban tal 8l hat r edmeirrecnscava sMdelk v enmzishl za vi szony2tva. A
egyez®s eseb@®&n Tt ®fem eive®t
' YAy2al @ y S A !

{ Y 9f 1 TaNRdA +a oailgs t! ¥2l
19 38 43 56 63 66 69 63l |2
A NHSP I T M41 referencia
A DHTS I A f$3al SNINEYRAT SNA = 5
A THYGTS fsal ! &1 SNBNByRal 12
A DHYPTA fsal! a1 SNBNByRal 1
NNQTS STV fsal ! ail él\lﬁl\éﬁwﬁ-ééﬁ@mis 2
Il NQ T S TV fSaT ! &7 SNIANR yi R &l SiNpay ¢ 2
NNQTHTV 0St NByRa lsﬁNJlxmsﬂauus 4
NNQTOQTV fsaAl! &1 SNBNByRal 2
NNQTOQTV fSaAT ! &1 SNBNByRal SNA X 2
N1 Q THTV 0St NBYRa&KS&NIWDI 8 @diis al 1
NTQTOQTV fsaAl ! &1 SNBNByRal 1
NNQTRTYV fsaAl ! &1 SNBNByRal 1
NNQTNTYV fSaAT ! &1 SNBNByRal SNA X 1
NNQTETV 0SSt NBYRAKS&NA XSt sBRI G5 2
NNQTET - fs3ai! al SNONByRal 1
NDQTDTV fs3ai! al SNOINByRal 1
LQHTSTT fSaAT ! &1 SNBNByRal SNA = 3
S PHTSTT fsal! a1 SNBNByRal 1
A DH S ST I fsaAT ! &1 SNBNByRal SNA = 1
Il NH F R TV fsal! a1 SNBNByRal 1
NGHNS STV fsal! a1 SNBNByRal 2
NHHNPTA fsal! a1 SNBNByRal 1
NNHSRTA fsaAlT ! a1 SNBNByRal SNJ 1
L GHT STV 0SSt NByRal SN 1
NGHN - TV 0SSt NByRal SN 1
A THY - TA 0 $endszeril A @t £+ al G5 &1 SN 1
A DHYTTA 1AQHE &l s al SNINE 1
Il NH F R TV 1AQHE &l s al SNINE 1
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Bouwman ®g020)kesai8bban arra az er e d®BD/9O-e j ut ot
159. aminosavait mag8ban fogl al - 1MR@iizaminoday, | ° n° s

mot 2vum8nak megfel el R uflPiz2aani -nlolsaarny ak als&lgtkat®g e s ek

sejtjeihez val - k°t Rd®s hez. Ez ®rrt®geil -enmazk® sveii znskg 8sl ¢
is. A kiv8laszt-szervrendszeri elv8ltoz8sokat mt
egy esetben sediPipamanb8§lavamot2zvumot. A Vvizsgsglt

adott poz2ci-kban az MLQ/ MI HRpepiddeAv d_|ll tPa kv argeyg tQd IH8 lam
(26. 8)br a

140 150 1l€0 170 180
---------- N S | S o - T— U _——
Mass41/USA/1972/FJ904721 NFL-RVSAMRNGQ--LFYNLTVSVARYPTFRSFQCVNNLTSVYLNGDLV
D2340/2/1/13/RU PHSI-RVSAMRNGQ--LFYNLTVSVARYPTFRSFQCVNNLTSVYLNGDLV
211776/Imrehegy/2011 HI-RISAMRNSS--LFYNLTVAVTKYPRFKSLQCVNNMTSVYLNGDLV
D1446/5/4/10/FE ONHI-RISAMRSGF--LFY N
D3763/2/1/17/EG HI-RISAMRNGS--L
D1654/1/4/11/RO HI-RISAMRNGS--L
D2340/1/2/13/RU HI-RISAMRNGF--L
D1617/3/11/UA HI-RISAMRNGS--L
D1760/2/2/11/GR HHI-RISAMRNGS--L
D1777/1/11/FE I-RISAMRNGT--L
D1446/6/4/10/FE HI-RISAMRNGS--L
D2804/4/2/13/1ID I-RISAMRNGS--L
D3006/1/3/15/ID HI-RISAMRNGS--L
D3386/1/2/16/SA HI-RISAMRNGT--L
D2804/3/3/13/1ID DYNI-RVSAMRNGS--LFYNLTVSVS SFQCVNN YLN
D2697/5/2/13/SA DICRAPASGNDSLRLFYNLTVSASVYTRFKSLQCVNNATSVYLNGDLV
26. 8Brhkivs8laszt- -szervrendszeri t¢neteket emmi a®0asg!l I( &t okb - |
aminosav szekvenci §i a ref erAen aim nM4la vta®kr zegghy®ez | veins ZKarm yazktt ve

meg, a kiemelt aminosav poz2ci-k piros keretben Kk

AQXszer WL 9GIvonal ba t artzezm-§8! 8t amnsol 1§:8IPu Nk
aminosavmot 2 v iAmoti zs g8l t t°r zs éan MiR/MEAvagy MVA Bminpsawz 2 c i - |
tripeptidek f or du |l t aeks edlefh k@3 t deb®en- at 9AREAN bnalba
tartoz- t°rzseken feljél memz Re slgi\¢ ttuCargzashe8kge®tn t ar t
genetikai vonalakat is. A GI-13 (4/91 vagy 793B) ®sGl-14 (B1648-s z er T) vonal ak ¢
ami nosayv p ondrtlan i esétbera @ MI P g riLpepti d wvolmk 2 vumok
azonos2that - ak.

Avizsgs8lt RBR72®&g) -k¢(AOb°zR téi¢netegyédttesek
i zol 81t il B&sdfParzesreci a MdGf elPelzR pekpz°dt tmonte&m uwmal
ki mut a¢ hya®r-t el mT ©°sszef¢sgg®s. A | ®gzRszervi t é¢n
torzsekid®B%p83aminosav szintT szekvencia azonossS§
Azonban h arsto®@K e k e t® mut att ak a -7dR®89B)Nds®eri a
kivg8laszt - szer virde n7d6s¥%)e rti ¢ n(ebt8e k3e8t mutat - 8l 1 at okt
Ut - bbi csoportban a ki emsl Reeah®EH-h wagabbaodai b éoz -
(D2340/2/1/13/IRU)e s et ®ben tapasztaltuk.

71



Ami nopepNildB8zRhel yok(ABN)2 1 @ mz ®s e

Az | BV t¢skefeh®rj ® ®nek egyik |l ehet s®ges f
affinitg8s¥% -Ami( A®Ne ptpiegpd§az d mot2vumok vizsg8lat a
irodalomban k or 8 b b anr eefleerneznectita M4 1 t°r zzdAelk ¢H@andr?Iz2Rt «
t¢enetegyeéettest mut at - csirk®kbRI Sz8r maz- t°rzs
tartoz- t°rzsek csoportjait is vizsgs8ltuk.

Az M41 IBV S1 Nt er mi n81 i s dom®njRRBXWY-2 & e|l®lss m8A he
FXPPxxWxLH-43 ®s az S2 feh®WXfxBMI It7al BPMapgeptlild mot 2 vu
t°rzsekkel t°rt®nNR ©°sszehasonl 2t8sa sor8n az ali
°sszesen 19 k¢l °nb°zR aminosav k@aERTeEMYR2E84+ -t fi g
FIYXPP/SIG/AIFIRXXWXL/I/IMH/Q-4 3 ® sYXBxGS/I/N-917 voltak (8. t § b®@sB7z a 8)br a
Ezek k°zg¢l a saj 8t t°rzsek k°zo°ott -¥xYV-28,34-yakor it
FXPPxxWxLQ-4 3 ®s-YxBxGS917 voltak, me | y1@ geaetikai vdRdb@ n t a C
sorol hat - t°rzsek k°r®ben figyelt¢gnk meg.

8. t8bABzagyes IBV t°rzsek S1 RBD szekvenci 8§j8nak kiemelt p
referencia M41l t°rzsh©°z viszony2tva. nAfe¢kév®ncbeaetdzébpussall

{ FTYAy2al @ L321 NOAs

9f ! T2NRdzf|26 28 29 34 36 37 40 42 43 913 915 916 917 | . '
M41 referencia Y Y Y F P P W L H Y F G N bel 12
GENAtYE | Y Y Y F P P W L H Y F G N 1
Gkmn X @I-NJH)[éY Y Y F P S W L H Y F G N 4
GH13 Y Y Y F P G W L H Y F G N 4
GH1, GH19 Y Y Y F P P W L H Y F G S 4
GFH19, Gi25 Y Y Y F P P W L Q Y F G N 2
GENAtYE | Y Y Y F P A W L H Y F G N 1
GH13 Y Y Y F P S W I H Y F G N 1
GMpZ NB12Y|Y Y Y F P P W L Q Y F G S 41
Gl21 Y Y Y F P S W M H Y F G N 3
GH13 Y Y Y F P G W L H Y F G S 2
GH19 Y Y Y F P P W L Q Y F G I 1
GH1 Y Y Y F P F W L H Y F G S 1
G NARLYE | Y Y Y Y P P WM H Y F G N 1
GH19 Y Y Y F P R W L Q Y F G S 1
GH9, Gi27 F Y Y F P G W L H Y F G N 5
GI23 T Y Y F P S W M H Y F G N 13
GH16 T Y Y F P AW L H Y F G S 13
Gi23 T Y Y F P S WM H Y F G S 3
GI23 T Y Y F P F W M H Y F G S 1
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Az APN mot2vumok ami nosayv szekvenci 8j a csu
(D2586/ 4/ 6/ 13/ PH) eset ®hen egyezett meg a refer
mot2vumok -ksamiE&moslav poz2ci-ban t®rtek el a ref
aminosav konstel in®giy- te sjedvybo@&#t9. @MFRRBEWxLH-43 ®s
913-YXFxGS-917 vagy 26-YxYY-2 9 ® =xP3x4WxLH-4 3  ® s-YxBxGI$-917 vagy 26-

YXYY-2 9 @®FxXPG@&WxLH-4 3 ®s-YXBxGS-9 17 . HE8r om ¥xy¥-2Befs 238
FXPPXXWXMH-4 3 ®sYXBXGI8-9 1 7. K®t eYsert20e m$xEPBMWXLQ-4 3 ®s
913-YXFXGN-917. Egy esetben a 26-YXYY-2 9 ® $xPBx%&WxLH-4 3  ® s-YXBXGIS-917

mot2vumokat figyelt¢k meg. 52 t°%°rzs eset®ben kot
k¢l °nb°zR aminosav konstell 8ci -t jelent. 27 t°r z
el t ®r ®srtgm ezmihnfosav konstell 8ci-ban nyilv8nult

°sszesen nNn®QgY t°rzs @Kk ®Pe e taanp a O sdazavd rkaogmIstt oetl t1 ugnc
(8. tsghl gzat

A geneti kai vonal ak szeri-htivomralolpar teas i Dgs
egys®ges-¥iY-226 ®s-FxPBx&WxLH-4 3 ®s -YXBxGS9 17 mot2vummal
rendelkeztek. AGI-9 ®s2 7Glvonal ak k®pvisel Ri mi nden -esetbe
FXYY-2 9 @®FxPG@&WxLH-4 3 ®sYxBxGR-917 mot2vumot tdkvomall mazt §k
egyetl en k®pviysy¥L B @8 PBxAVEXLH263 ®sYXBXGS917 mot 2vum

volt | §t-h8t vonAl Isd tartoz- t°rzsek k°r ®ben 8§l ta
YXYY-2 9 @®FXPG&WxLH-43 ®sYxBxG-917 mot2vum fordult el R |
Gl-1 4 vonal ba tartoz- YXYYZ2De k® sExBAWRIHeA B aRs-2 ® 1 3

YXFXGN-9 17 mot 2vumot figyelt¢k meg.

ChainA

36.P = )
37.P~SAGRF (, ‘2
«

=
<, 'S v’ ¢
N 4 &
"'4&("5» 915F
= 4

91Y—=L VS T916.6
-’\3,\4;}}/) 917.N—S,I
24
U
27. @br& feh®rje APN mot2vumai ban tal 8l hat- aminosa
Az S feh®rje homotrimer h8§rmoncmémmen g ehmdtl ¥veumAme Hf € led|®R
pozz2ci i pi r os s ahktps:j/seiksPhddel.expaly.omondeebloll daal , az egy®ni form§z8s

Chimera 1.14 szoftverseg?2 t s ® g ® v e(Pettdrs®rsez &l.,12004).
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AGI-16 vonalba tartoz- t°rzsek egVPxERYE s@EN XKPBt
FXPAXXWXLH-4 3 ®s-YxBxGI8-9 17 mot 2vumot z a§lttad Imatrzkt8%ri zsPegks |
k°r ®ben tapaszt al-¥xYY-R% GGPRKRPkxXWVrLQH B B 6 -YXBXGS-917
mot2vum jelent meg h8rom t°¥flAsevonlad A8 m2arvtao z(- 3
mi ndegy.iAk@benvonal k®pvi sel Ri esetyoyem® misn dBedn e
FXPSxxWxMH-4 3 ®s-YxBxGI8-9 17 mot2vumot fi@Belvtognkal lhheag .t aAt
t°rzsek minden k®pvisel Rje n®gy szubsztitYci - -va
leggyakrabban (16/17) a 26-TxYY-2 9 ® s-FxP3x&WxMH-4 3 ®s -YXBxGS-917
konstell §8ciAGI-ZDrwWdaurdal ked Rt.art oz - egy™YYI29n @s° r3z24s e
FXPPXxXWxLQ-4 3 ®sYxBxGRB-917 mot2vum volt megtal 81 hat -

Az egyes poz2ci-kban azonos2tott ami hosayv :
genetikai vonalakhozvo | t ak k°t het Rek, a t°rzsek felt®teleze
kez°tt a vizsg8latba bevont t°rzsek eset®ben nen

Ahi pervari 8KiHVIRy re®gimz ®s e
Aszekvenciaih et erogenit 8s az S g®n S1 anl &kgy¥®@d®rz Rb ¢

hi pervari 8bilis r®gi-ban ( HVR1 (Mook\¥Ra., 183). AHVR3) e
szakirodal mi adat ok azonbeakn pnoenm oesg ynsuBkgleesoetki da pHbVzl

A leggyakrabban a 114-201 (38-67 as), 297-423 (91-141 as) ®s  8LP62 (274-387 as)

nukle ot i d poz2cBhkneat hh pte§vaz 2 § Bioluir so grCEAQYdhdtdoy® n t

et al., 2016). Mi&rsf o r ma8 caipag&fban a HVR1 a 114-153 (38-51 as) vagy a 130-207

(50-69 as), a HVR2 a 297-345 (99-115 as) vagy a 351-393 (117-131as) nukleotidp oz 2 ci - kban
t al § (Cawaragh et al., 1988; Niesters et al., 1986).

Az 8ltalunk viSlsgg®n AdORI|I adtrizd szekvenci 8j §8n
t°rzsh°z val - il es z2tg®sgd ts cnsypkpl oerottl oiesduli4d@-19H@F ®s t
64 as) -4®L1BM4H2 as) r®gi -kban tal 88l hat- nukleotid
re®gi -k egym8shwouklvéstzigen®tioktaT el ®v 0 RKE HKEEr @s
74,73%-0t (7 0, 97 ®sas6ziter§.6 %

AmennyibenazS1f eh @miemosav szekvenci Saleggydkrabbbnl e szt ®s
meghat 8rozott HVRB7 ap,®Pt-241 - hat -BBE aPweltt ¢k fjigyelen
sz8mos konzervsglt ami nos.aAv HpVoRz12 cki °-vte tfkiegzyRe | pt oszn2kce i
megRramitnosavak za BG&2 atz®° M41 referencia eset ®ben
Cé5voltak. A HVR2 eset ®b ebenaaz 1IMMA2lL trerfzessr enci 8hoz Vvi szol
aminosavak a W92, FOoT7, C9 8 ,-VFATHQIB,voltaR.1MMRAVR3 F1 04 ¢«
eset ®ben a 102 t %rrzesnlcamg haz a4 1k°zg@mdpsatiakyaa276N,
280A, 282-FN-283, 594-QT-295, 297-TA-298, 301G, 303Y, 306N, 308-SF-309, 313F, 315Y,
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322-YGS-324, 326-HP-327, 329C, 331F, 334E, 337N, 340-LWFNSL-345, 348S, 351-YGP-
353, 371-VF-372, 377-TCCYAYSY-3 8 4 ® $G wltal. 8

9.3 Az IBV genetikai vonalainakf ¢ | de&ajt 2ir j ed®s e

Az |l BV i smert -@¥mnloitp pksail (&l GI genot2pushb:;:
|l egv8ltozatosabbak ®s az i rodal mi A dagazatimak al apj
alapvet Ren a GlI geno®t pu®dge 2tglk selk el emz ®s

A GenBank adat b8ziesdn85901eBWrhletR® sszekvenci a
502 telies genomot) t %l nyom- @®E{ne2366)1%zsi §b- | izol 81t
az 8zsi ai t Lar(z=208R p SBi, gt k2 nali eredet T. A fennm
sz8rmaz§8gsi hely al appa8m tk®rvte®@rkR z REBHP(@IAZD)al a k ul
£Esz-aAkeri ka, 1, 9% @sn =@ r iKkaz,®p6, 5% (n=232) Eur - -pa
Ko zigél et |, 1,8% (n=65) Afri ka, 1,-Z2®1 damd68¢r pledti
sz§8raottd2z8. )8 br a

El emz®seg8gmk asdaenBank adat b8zisban el ®r het R
t°rzsgyTjtem®ny 102 szekvehagy 8§ Syeardotisp ks ®lg ®@Bx 2¢
megoszl 8s8t tov &hfbrii kBaia fKPCizta8r s(aB®lg, El ef 8nt cson

Szud821)8zsiai ( F¢dsZ . | ndoKaleat)j a, 31T &woal pai (Feh®ror
G°r°gorsz8gg, Hol Il andi a, Lengyel orszsgg, Magyar or
Tor°korszg8g, Udamajnapn; 3§ USRE) adk®k rk °’kza®p ( Argent 2 na,
Mexi k - , Per u32ke mdadleta(mid gyt eAsr¢albt Em2r s ®g ek, Egyi pt om,

Libanon, Mar o kSkz-a,%d § beirae)det T t°rzs bevon8§§s8val vizsgtgl
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AC)

1.0

28. 8§ BzrAmian coronaviusgenot 2 pusait ®s genetikai vonalait bemutat -

nukl einsav alap% filogenetikai fa
A filogenetikai fa 200 reprezentat2v t°rzs alapj8n k®szglt
fa gener 8| 8s-lai lmelmako ond mm- dszerrel ®s a megfelel R szubsztit
MEGA X szoftver seg?2ts®g®vel. A teljes S1 szekvencia ele

sz2nk-dol §sa eegé&hy wviak .az

¥sszess®g®ben elmomahatvil 8ogxkrvenall tAug 2tdt !
®s -l and ki ve®t el ®vel, mznf8esbhek geRDOLEQPguEDa sor ol
k°zg¢l C S U p § nott &@beda%genttikai vooalba. (28. 8brk®k sz2n). A gl
elterjedt IBV genetikai v onal ak k©z¢ | -18vohab(428%)a(280 r 8§ pima),a G
mel ybe az eur - - pa,j anin8AB8ki &i0, mi%n-a®ksnaarko Ipheadti -g (585, 20
Ameri k8ban ®s Ausztel8R) 8bAn Afem Kaor®sil Ausztr 8l i a
el Rf or di3 Vonalb&(P8. §lsr8a:ga) a genot i pai,z 8lzt Eu°rr-zps8ebka n9 ,
Ko zligél et en u223voralbad28. G&:brta¢gr ki z) aa ,t %arzz -#faskikaadk, 7 %
®s Ausztr8lia terg¢glet®t | -Advoralbe?(28v8ab rdmrma)op8digi san el
csups8n -avolos ®r%e | 28at Bs ( 8 h.r 8§ k
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u Gl-1 mGI-20
Gl-2 GI-21
GI-3 Gl-22
Gl-4 Gl-23

u G|-5 mGIl-24

= Gl-6 mGI-25
GI-7 GI-26

u G|-8 GI-27

u GI-9 mGl-28

H GI-10m GI-29

' GI-11m GI-30
uGl-12m GllI-1

‘ Gl-13m GlI-2
, Gl-14= Gl

‘ = Gl-15m GIV
Gl-16m GV
Gl-17 = GVI

= Gl-18m GVII
o G|-19m GVIII

29. 8hraAvian coronavirus egyes genetikai vonalainak el os
adatb8zisban tal 8l hat S 1A msezr e kkvaer ®eKi°&i@pa i &kmj, SAf (i kzmak Czsi a,
Ko ziél et ®s Ausztr§lia ®s ®&rceet8eniar)8nyfo Kk °a dficalgd ra®sZkxem el Rf or

Az £E£shPzmaekr i ka ter ¢l et ®n-a6Gl®,AR096d Gl-1, 18%raGsxxK @5 %
11%-a GI-17, 7%-a GI-27 vonalakba,5%-a pedi g a G| Voltake o o b dkpEeenb a
fel ¢l & lk R fm®rgd, &l-3G3l-4,GI-8,GI-13 ®s-18 Gbnal akba tartoz-
melyekaGl-13 vonal kiv®etel ®vel mi nd RshonoAmwe&k sz §8m?2

ter¢l et ®r RI csHd@B8nvoam@y btal etnar Glo z - t°rzsvolt el jes
el®r hat BenBank adatb8zi sthem, Kaned d/8 kegry, 2t0dj78st er me
okoz- j8rv8nyb- I iz N&gjigiddeen ¢t &l.r2024)t RI sz 8r mazi kK

AK° z@®ps BD®leri ka terg¢gl et ®r RI sz8yamaz ‘kitz8mrz d ealg
konti nensen-1Rs ®8hv@klakBa tartoztak. A f ennmarad- t°%°rzsek
elterjedt GI-1 (17%), GI-13 (6%), Gl-1 6 ( 14 %1 9®¢ 1GH %) vonal akba soro
fel ¢l eoltm@®d edeRy7 Glonal ba -baaCastaRica-i 2P 6 vE8nyb- -1 izol
teljes genom Qilaobos-Apgcer8d aeti.saflrrdeRdOXA@PfH7,vonalogy a |
eredeti |l-Rmerfiskkakt er ¢l et ®n Rshonos. A f bogytai tanul
Costa Rica ter¢let®n izol 81t tdttalW®&b ama gaazs B gpykes ¢al
Cllamok ter¢let®nAcismakgltsltorzsygyd¢klee®ny k®t me

GI-9 ®s25Glvonal akba sorolhat - - ,-amekFry&hil e®Rgnk®hb ae

Az Eur -p8b-I izol 8litl §8§szeekenabyerdgg®we womnal
a Gl-1, 16%-a GI-13, 2,1%-a GI-16, 41%-aGl-19. Ezen fel ¢l 4% ®s 0, 4%
Afri k8ban -R28 h®#@dov@nbldkibavolts or ol hat -. A csup8n Eur - p§

GI-21 vonal blaGli&s ®GlIIG\YlelInot 2 pusokba a GenBank adat
eur - pai ered@xd, 4 "®zasdrdtt® Ezen fedelletai kedBedet T

vonalbavolts or ol hat - a-a.t °rzsek 18%
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A Kokgelleten izol 81t t°r zs e-R3vpnalbadandzdsezen ®s z e (
fel ¢l 41%13% a @413, 5% a Gl-1 6 ®s 39 aglGdb8lisan elterje:
tartozott.

Az afrikai er edeadlGl-26vandlfatvalt ok o & 8 ot - | mely ki
ezen a fo]| dtre®Rz e A ffoerndhura r-aaGl-1, t1,3%-&zas@G-k 6 5@s-a3 5 %
Gl-19 vil 8gszerte gya@kopediwonaz akbma, p&ban ®&s Afri
GI-1 2 ®-44 vénkalakba tartozott.

Az Czsia terg¢l et ®rall-19vanaldagdts ot 8Fr hae k. 58%t °bb
t°r zsaa@Gl% 11%-aaGl-l13 ®s-adGI3sl% vil 8gszerte el wotr j edt v
A fennmarad:- t°rzsek az Czsi §thka®l-2, &Sh3I @M H-Ts vona
(9%), GI-15 (0,5%), GI-18 (0,2%), GI-2 2 ( 5 %)28(®%), G629 (0, 3%), a GVI (2%
genot2pusba sorol hat -

Az Ausztr 8l iZ®| ®sd Dfer ¢l et ®n el Rf ordul - vonal
k¢l ©hbat zt ©bbi konti nens®t RIl-aGl&84%-adl-6, 11%a@alGBIDt t °r z
vonalakba, 11%-a GI1 | | -a®sGV1 QY% n o tvéliparathatk .b a

10 Megbesz®l ®s
101 Tel jes genom al ap% el emz®sek

10.1.1Fert RzR bronchitis v2rus t°rzsek 8ltal no

Vi zsg8l atai nk s eredSentAViarOcBronavBust ¢ y .8 t el j es geno

nukl eotid sorrendj ®t hat 8roztuk meg. ¥sszess®g®
fel ®p2t ®se nem t®rt el jelentRsen az irodal ombat
~27kb volt, mely |l egal §b ktl.doNmax8 nmu nt °1r3z sOReFs et ®b
n®hg8ny j8rul ®kos feh®rj®t k-dol- g®n. ¢€gy egy t°

ORF 4c, m2g 18 t°rzs es eztp@iy eninderheasedbrnyazSOART vagy 6 c g ®r
aSTOP kodon hi 8ny§8bAgenmoynislzegmeints erked el ®p2t ®s ®ben
el Rtt ®s ut 8n nemtranszlI| 8§l - d- szakaszokat az
monoci sztronosnak bizonyultak, az ORFlab eset ®b
keretet azonos2tottunk®t kmedpl°sdzesenggbtf ehPh®epe
24, de t°bbs®g®ben 26 feh®rj®t k-dolt.

10.1.2A rekombin8ci - jelentRs®ge a teljes genonm

Vi zsg8aduwataiznlkur - pai (k°zt ¢k magyarorsz8gi) t
mert a teljes adat b8z@®ssr el &ImMz-®ss®et8 na? tr &anid ekd skpeac i t ¢
El emz®s®irln a r e keostebm®&m8yce k- st © bbs ®g ®t a vad tz2pi
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val ami nt a vad ®s vakci n&ErtParnzesrezke t k® z¢?t tsigmbki a b

meger Rsg2&®mdas al kaz monlatl akewad ®s vakcina eredet

rekombin8ci -r 1. Thor ®s mtesraiik.aip ®Ilrde§duelt To | ryeakno ms
v2rusokr - | sz8mol tak be, mel yekben k°z°s, mi ndk ¢
t 2 pus¥ vakci nr8akghnoezn tku’ niohkeat tR (Eharetalg 2021). 62 ¢ @ K&FLv ¢ |

t2pus¥% vakcina eredetT rekombing8§ns v2rusok jelen

ad49l-es ®I R attenus8ltalkh&lcma’dk gk idlyusmtan 20h3F MdBes r a
al.,2013). Az el emz®s sz8mos olyan esem®nyt azonos2tof
mint 99%-0s hasonhl mud@d ot t a felt®tel enéettmegaahtindat
azonosrggRikekr RI felt®telezhet R, hogy a vakcina
rekombin8ci-s esem®nyeket reprezent 81 j 8k, nagy
megel Rzhetttte vaazad add@pus¥% t°rzs t®nyl eges i zol §ci
kovetkeztet ®sekr e jauteotitkeak m®Bh Srzysi@szaek edet T i z¢
is (Ren et al., 2020; Thor et al., 2011).

Az el emz®s¢nkbe bevont vakcinat®°rzsek eredet
utal- adatot. £rdemes azonban megeml 2teni, hogy
(izol 81 8suk i-B@®1L3aytamant 194181 talunk sBRaekkvens8lt
referencia R200T@sekdRNV)L1.0 Ez®rt az adatok megfele
kell emelni, hogy a kor88bbi ®s a k°zel mWw tban ke
egyes t°rzsek, amel yeket a vakigahattakf ej | eszt ®s hez

El emanRken sz8mos esetben kimufabhatil “mbPEZzR akai
t°rzzsetek®&8mb®nEBRd id-§uils a D202BN2/1t3/rRCB (eGlet ®ben 9
nukl eotid szintT azonossgg®s -asi@Qyve i pak°megek kel
genom k¢l °nb?°zRnfsamk@sizaimk szerint a t°%rzs oly
mel yben az 8llatok I B 88 vakcin8t kaptak hat na
4/91-ne k) , nayo®istt ehet s®ges, hogy a 4v/a91l srzeekzoimbti Mg x
i zol 81 8st megel RzRen§ltl®rm&@hyhledtied ttt ,a hogywge&d ta r e
esem®ny ritka p®lI d§j a a kettRs rekombin8ci - nak
haszng8l at8nak kock8zataira.

Egyes t°rzsek cti®°bsb trlerk®snpboint8t a l r e nsdze8l nkoesz t e k ,
kor8bbi ngeedm®&men . ®es znfitnscalit a k egy k2nai eredet T
val -sz2nTleg t°bbsz°r°s rekombingci-s esem®nyek
(egy vad t2pusur®s: k@t 9tal®si Cann) rekombin8ci - s
(Ren et al., 2020). Ezen fel gntsai. 2labeci ®Fzott 8§l 1l om8nyb- |
rekombin8ns vad t2pkhksgendomrsget | bmbli yonyosodott
(CKk/ICH/LSC/99I-, tlI/CH/LTD3/03-t 2 pus V) ®s vakesizeatTo,r z4élR1 (QXp
t°bbszor°s8lttegnp§ I8t | (Zhowesal., G 2).i k
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Az izol 81t t°rzsek ®s vakctaeDknok38Ygok {( ®pas
|l i neage vagy geneti kai vonal azonoss8gok) szint
rekombiegem®rsyek bizonyos esetekben abban az §I I
a k®r d®ses sizzZ8alnBatzunnedsket lah azonban a felt®tel ez
sz¢l Ri t°rzs k¢l onbozott az immuniz8l 8sra haszn
kor 8bbi eur-pai t°rzsek el emz®xsgy h@lsmath§ b ek erdm®tn
pontosan meghalt-8diozez ¢ laRiv t°rzseket. A helyzete
8l 1l om8nyok i mmuni z8l §s8ra hasznn8dm waalktcienla®r®hreztske

B8r a rekombin8ci -t detekt8l - - programok az e
(major) ®s rmeld ®kl Ksnzienkovenci 8kat k2s®rl ik meg a:
csak m8s v2rusok szekvenci 8it reprezent8lj 8k, am
g§tvitt fragmenst k°r¢lvevR srekgsehnher 8Viagysng B Ra 5 e k
hason| - szekvenci 8val, ®s nem utal az 8tvitt fragr
az %Y onnan 8thelyezRd°tt genomi fragmens mut §ci
®s mel | ®kszekvenci 8k °sszes v®gpont | 8rsa8k . ®Eza&e nme
k2vel az 8thelyezRd°tt fragmensek 8t is fedhet
°nmag8ban is rekombin8ns Vv2r usohkankg°sZZl bhpgyamdrt ®nt
algoritmusok 8ltal azonos2tott rAesdzeiliRifoo rsrz8esk§vrean c

Vizsg8lkar&innkekombi n8§cporst dloatr -i s®smérg ldaetg8r ozt
kor 8bbi tanul m8nyokban is | e2Ah8k, sporekomhi nétj
ment ®n azonos?2that- -ak - -struktwalR)] ilsediem@gh ®lect nd&mdol
® sJackwood, 2000; Thor etal.,, 2011).Es et ¢ nkben a rekombin8ci - -s t©o°or
r®gi - ban (nsp2, nspa3, nspa8, nspl2 ®s nsplb6) ®s
fordultak el R |l egnagyobb sz8mban. A |l egt°bb 8twv
g®nekhez kakWes®bbidotanul mg§nyokban is viszonyl ag
az S g®nen bel ¢l ®s k ° ZBstevied eeah, 2003; Busters et &.n199;an el Rt
Lee ® sJackwood, 2001; Thor et al., 2011). Hasonl -an t°bbsz®%r°s rek:i
pont okat ®szl-eamereikk aiz BB ak®r zsek el emz®sekor a
poz2ci-kban, valamint az nE@2tal.,208lp3 ®s nspl6 g®n

A virs8lis replik8ci-hoz | ®t f ontoss8g¥% nem s
r®gi -ban t°rt®nNR rekombing8ci - Aenrfesidelyak, 2009).Ahat j a a
nsp2nek val -sz2nTleg a replik8ci-s komplex Golgi

szerepe (Hagemeijeretal.,, 2010). Az nsp3 az nsp 2, 3 ®sszderhfas2t &
prote8zdom®nt ( PLePs) tk2 pdwd % ai, ntneerlfyerlon (ZbhendeN) v 81 a
al.,2008). Az nsp3 egy, a coronav2audokoK?fr®dtb®n KADR
aktivitgssal rendel kezR r ®gi -t i s tartal maz, m

interleukin-6 expresszi-j8nak mo d u |l § (E8kss®rb atnal., i2808; sz er ep
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Gorbalenya et al., 1991). Ezen a terg¢gleten a rekombin8ci
patogenit8s8t a gazda <citokin e xApprreisns8zzi -g k8tniavki tn§
rendel kezRRNB-§ p§gRzRNS polivmér S&rzephs kB2i -s ®s tr
kompl exet k®pez, mely n®l k¢l ©zh dTaredt al.e2018)aAzv i r 81 i
nspl6 81t adr ilkmektoil Itt r2a n sMTasey & a2nRNS2sapCk a ki al ak2t §s
felel Rs, ezen-efseltglpuaz2s nsapreé feron antagonista 2
patogenit8st i s ] e(Goebalénytsetal., 1986)f o Ay uc lojka ®s a me
feh®rj ®k a virionok °sszeszerel ®s ®hez ne®l k¢l ©
bek°®vetkezR Vv8Iltoz8sokr ubserf@slzyeScssokl@Gkat k ® g z Rad ®¢ ®n e
terjed®s®nek hat ®konysg8g§t.

Vizsg8l atunkban a genom 5N ®s 3Nj v®g®nek k©°ze
tal 8l tunk oliggneve@®pget Kat ek ombi na8mreil -yse kthieche gepgoynst! ot

nem,vagycsakkorl 8t ozott sz8mban sikerg¢lt rekombin8ci -t
k¢l °n®sen ®rdekes, ®s tovS8bbi magyar 8zatot ®r d e
esem®nyek relat2v hi8nya n®mileg talgn ell ent mon

elemz®s ei nkhez haszn§l t szekvenci adgKsa etoak,k2ale; 81 | ha
Moreno et al., 2017; Wang et al., 1993). A Vvizsg8l atzlsee kb ewona rtelf er «
vl etl enszer T kivg8laszt8§&sa nem azonos2tott mi nt
eredm®nyek ®rtelmez®se ko°r¢ltekint ®st i g®nyel
| ehet Rs®g®t, hogy aabdobot -rga aitrc§ reg U eekmziRks (mpyloa m8 s
t°rzsek elt®rR rekombin8ci-s k®pess®ge ebben a r
a k®rd®ses r®gi -kban al acts oknayp trierklo mbz nelca mas® shaij
A j-1 ismert horiB¥nt Wi #d@RERMB)viak §sizd nTl eg
|l Rseg?2tik a rekombin8ns t°rzsek 8l 1l om8nyon bel
bel e®rtve a sz®thnweszatntyagekkMozg8§s8t) skint®n
agy t8vols8gokra t°rt®nR elterjed®s®t. Vizsgs§l

> S5 — O

Ogy @az azonos?2t o-tvagy vakeikaevrabdi nt &npsu swa d ek ombi n8ns t
ter¢l etekr&khwokna, b8r a teljes genom rekombings§
korl 8tozott wvolt. A rekombin8ns t°rzsek hossz¥
kozotti terjed®si potenci 81 j 8nak meghat §r 0z 8s 81
vizsg8§ | at ok ki terjeszt®s®re nagysz8&m¥“ teljes genom

A genomi 8lis RNS rekombin8ci-ja gyors antigeg
kulcsfontoss8g¥% szerkezeti el emeket (p® dgul a t
®s an8genomi r ®gi -kat ®rintR rekombin8ci-s esem®n
al kal ommal (pnuBxsCherk 2017t \&lkstro et al., 2016). Az S g®nen k2zvgli
reei - kat ® i ntR rekombin8ci - - kat azonban a kiz8r .-

nem veszik figyelembe. A megfelel R v®del met bi :
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sejtessmi nd a humor 8l i s v®del mi vonalra sz¢ khak®g van.
felder2t®se a teljes genom ment ®n ki emel kedRen

i nt®zked®sek megtervez®s®hez.

A Vvizsgsglt I BV t°rzsek t°bbs®g¢kben t®r ben (
rekombing8ci-s esem®nyek i dRbaeaneig8ddrmamén@ajn®t Eeame
eur - pai eredetT vad, il l etve vakcina | BV t°rzsek
specificitgst - | féecggetl engl gyakorinak bizonyul

megfigyel hetR vol t ®ga-lkeagqiznlOFbl@bi ®sebatt ¢¢skefeh
voltak, melyek bef ol y§8s-stetoaRts] ke naoz 21pBINE 8tt° ri zss e kE zt
v8l toz- vZrus el l eni vRdekez®s sor8n a megfelel
|l ehet a cekoambvaB: hajl amot is vizsgs8lni. Mi v el
megl ehet Rsen hajl amosak mu t (Sw et -ak, r2@16), ® s v 8rrehkaotmb i a
k¢l ©°nb°zR geneti kai v8l tozatok megjelen®se, me |
sl yoss8g8ra vagy a terjed®s ¢tem®re is hatgssal

102S g®n al ap% el emz®sek

10.21S1 g®n al ap% rekombin8ci - -el emz®s

Vizsg8lataink sorg8§nlf@2 eéPemz®dled j bev d&it g®N
il l eszt ®s®vel rekombin8ci: -elemz®st v®gezt¢ignk., Az
il l eszt ®s®v el vR®gzett réeksmeise8ci3®|] emz®sSlsog®
rekombin8ci-s esem®nymelsy&klerpagy ac®spnpe2geaenefi ka
(interl i neage), kisebb h8nyada pedi g adneagg)yafladt genet |
le. K nnyen el k®pzel hleit Re a dheo grye kaembiinnt8cai - Kk gyakor.i
volt, de a <QLzLItRiIi tglernzddk ak rokons8g miatt ezek
nem azon &denesetrdaa . 8t adott szekvencia szakaszok nu
linecager ek ombi n8ci --9@se9®n MDBlpedgez ekomMbansgci -- sor &n
99, 77% hkl&at° At genom ezen r ®gi - j 8ban bek°®vet kezR
genot 2pusainak ®s @pyzeradtgarpusabnak?2r uwsa ajsok me ¢
er ed m®ny @ahweod et kl., 2010; Pyrc et al., 2006; Worobey ® dHolmes, 1999).

1022Az S feh®rje aminosav szintT el emz®se

AzRBD ®s HVR sezl ackmazs®esoek

Az S1 r®gi-ban megfigyelt ami nosav w&ltoz8s
gyakorolt hat8sait neh®z meghat8§rozni, a rekombi
|l ehet Bke#®®e gy VvE8ltoz8§s hat8s8nak vizsg$8l at 8§t .
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Arekombin8nsan el R8I 1 2t ot tIBVikeehv®® g ®ktkte | f e®rst Rz
k2 s ®relreetdenk®nly8eti8§ masztj 8k, hogy-"a&sxszRtf®dhle®rej éh ad rBisrsa
szervtropizmusra (Casais et al., 2003; Leyson et al., 2016; Promkuntod et al., 2014). In vitro
Vi zsg8l at ok kazmmu$ aft & &k °dt Rgedccenp@mjr®b e d® § RBB®) h8r or
aminosav v8ltoz8sa a sejttropi z muisp entevgavr8il & boizl8iss§ t
(HVR)a v2rus elleni neutraliz8l - antit gBotvenkn i nduk 8§
et al., 2020; Moore et al.,, 1997). Ar ek ombi n8ns DNSexechklstelzSgf Eh @t j «
dom®nekkel v®gzett k2s®rl|l etek eredm®nyei azt mut
27 2. ami hosavai el egendRek az (AroBkuntdéd@tgal, 20R4).© z v a l
Az S1 feh®rje szerkezet®nek modell ez®se al apj 8
ami nosayv a feh®rje fel sz2n®n helyezkedi k el ,

bef ol y8solcépotkj°8tkR a ®ge - k o(hefysorr eind. c2016); Nitel ezek a
re®gi -k fontosak a sejttropizmus meghat 8ronmz8s8bar
tal 8l hagav améthovumok el emz®s®re i s.

A vizsgs8lt 102 t°rzs k©°z¢l 59 esetben rende
megfigyel hetR t¢gneteket ®gyedwS8dmiondsakadszubgdzttiR
szervtropizmusra gyakorot®Prhaekbant toudalNzezekbeke
RBD r ®gai -shzaank i r odal mikieraelijad lo&kn taRisogegaBwni zs g8l ata sor
azt tapasztaltuk, hogy a | ®gzRszervrendszer:. t¢e¢neteket r
ami hosav s zegk esetheo iséinj egyezett meg a referenci aA M41 t
szubsztit¥ci- -k sz8m§t ®s a Vvizsgsglt poz2ci - kban
mut atj a, hogy @&aeh8 °wsiszeg&®Int 2t12° f28d e ami nosav kon:
El emz®seink sormSkn nk&sl °th¢ rkeitteRgrytest t est mut at - ma d
mot 2vumai ka eimelt aminosav poz2ci-kban megfigyell
sz°%°vettropazanmmnek® 2tal 81 tunk ©°sszef¢igg®st, a k¢l
mut at - madarakht-lr ziszkl szekvenci 8i ban nem i smer he
sz8mos, k¢l °nb°zR t¢netegy¢ttest mutat - mad§8r b - |
megegyezett a VvVizag8ladop o z 2pcoi z-2kecbia-nk. b a n tapaszt e
sze
fert RzRk®pess®g®n dle yostdakpké@dndeRssuRlt arra mutattak r §

vizsg8lt Arkansas t2pus¥ t°rzsben azonos?2tott Y4

kvenci 8kt &@telme nfg | eredm®nyezik az a diagy t t °r z

val - d®gleyRon et al.,, 2016). Megijegy z e nd R, hogy ezeket az aminc
M41 referencia t°rzsben azonos2tott8k, amely egy
t°rzsekben el p®zR gi@miszbaawak kritikus szerepet
k°t Rd®s ben.

Bouwman ®&om&bban arra az er ed@XeRBpRPORISY ut ot t a
aminosavait mag8ban fogl al - r ®g iiwMLQ1k grhirfosa? s t e ki
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mot 2vum8nak megfel el R ufl®iz2ami nlolsar akalsglgtkat®ges ek
sejtjeihez vza (Bouwmkr? étRatl,@2920e Vi zs g8l at ai nk sor 8§n a
kiv8laszt-szervrendszer:i téneteket ®s el v8ltoz§8s
egy esetben sem mutatt8k a QX nefropaBzo®&n at °r .
Vizsg8lt t°rzsek eseg®belinhnsagnlbisemeimt t pdzu&i i kba
szekvenci8 k® s az okozott t¢e¢netegye¢tt es /Esrzeedrnv@®nryoep i nzkm
szerinta vizsg8lt mot2vumok | egink8bb a genetikai vc
szerint rendezRdnek, ez®rt a sz°%°vettropi zmus ®1
azonos?2tani

Kor 8bbi tanul m&nyok rgmutattak, hogy az S
coronav?rusok patogenit8s8nak meghat8roz8s8ban,
re®gi -k (HVR) patogenit8sra ggnakoreglhtat(legiE-gsat nei
Goffart et al., 1997). Az Slendp®nh ¢ | a nukleotid heterogenit$8s

r ®gi - ban (HVR1, HVR2 ®s HV R 3 )a szakirotaéng adatgkaas a b b, [
leggyakrabban a 114-201 (38-67 as), 297-423(91-1 4 1 a s )-11@81927483B2as) nukleotid
poz2ci-kban hdB®»uoomg®a megal ., 2009; Khataby et
A vizsgsglt | BW kt °arnzi sneoks aav VR kvenci 8i ban v§lt
mi nt 8§zatotA mORatt ®Pakwsk ISl lotgi®h szekvenci 8 8nak a re
val - illeszt®se sor8n a | egt°bb, el®@¥4/t6t4 @sgp ®rst o
345-426 (115-142 as) r ®gi -kban tal gl hat - n Ankehngileeh i d p o z

azS1 g®n amisekekavenci 8i nalka illelggsyzatk®saeh bamr reghat §
poz2ci --&faas, 94-13481 as -B87 2ddg) vett ¢skz §fmogy ekl oennebeer,v §
aminosav poz2ci-t figyelt¢ignk meg. A megRrzott r
aminosavak n®l k ¢l ©zhet etl enek az S1 feh®rje megfelelR

Shanm®@ém- dos2tott8&8k a Beaudette t°rzs genomj !
hoztak | ®re %gy, hogy a-cRm@disret® néfrepanolh®uR
megfelel R fragmen eéShanetlal.i288). Er ed m®nyei khogyzt mut
a QXszerT t°rzsbRI -rset 8rrneanzdel H¥RR rekombingns Y%
maradtak, ami azt jelzi, hogy csak aHVR-s zekvenci 8k c¢cser® e nem volt
patogenit 8§8sr amtsaiHkoodrg&hobni ®sr ed m®ny e i alapj 8n a r el
M41(S) apatog®n term®szete azt jel zi, hogy a Vvi
felt®tl ediRlI azl agahog®n Beaudette t°rzs m8s g®n]
| ek ¢ zd@®x=gonetal.,2004). A coronav2rusok patogenitg8sg8nak

S feh®rjeramellilk§zazgPapeéets j 8t szi k, il l etve n®hSg8n
funkci - -jsali yama@8§8 v %~k Qpse sks @Ggo@atoezt al., 2009; Eriksson et al.,

2008; Sperry et al.,, 2005). Noha az S1 r ®gi -ban <&l Szle&atvenBBB] ®
el emz®se hasznos inform8ci - kkal szol geadkat E
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felt®r k®p dz ®KRbkednr a geneti kai varianci a bi ol
tanul m8nyoz§8s 8r ai jaasolail nkka8 bnba sa |teehlejtes S1 r ®gi - el
r®gi -k bevon8s8val, amelye®s mpdbe(®htrpenat, REE. a v2r u

Azami nopeiNt ikP§Rhely motPNyuenlae ma®Rs € A

AzIBVt (¢ ske®Rie®Reeegkyi Kk | ehet s®ges funkhemo®§I benr e
azonosnagy affint t 8 s % ami iNo p(eApPtN)d e pt i Wi znsogt§2l vau nmo ks or §
vizsg8lt t°rzseket a refer enunetaM2021).t °A zkzisl €In bh°azsF
t¢netegyettest mut at - csirk®kbRI Sz8r maz- t°rzs
tartoz- t°%°rzsek csAzp4liBy BlaN-tte rinsi nv8ilzissg 8dl otnu&n.j ®b e n |
26-YXYY-2 9 Q®FxPBx&WxLH-43 ®s az S2 f e h3®&/xHx@\R91%tARN feptith at - 91
mot2vumok saj 8t t°rzsekkel t°rt®nNR °sszehasonl 2
k®sz°nhet Ren ©°sszesen 19 k¢l °nb?©z R . anfirndoeskaevs sk®ogn
hogy az APN mot2vumok ami nosayv szekkdVWenca®ij &anscsubp
(D2586/ 4/ 6/ 13/ PH) eset ®ben Azg\yrgzyetst pmaed cd -rkdfaer «
aminosav szubsztit¥ci -k 8ltal 88ban az egyes genet
felt®telezett szervtropi zmeygxB|l @t ba mMetvdDnNoimakkrks
nem tal 8§l tunkH@2sarrlef (@grge®dsm® A7y r@slg Gehetikdi vomalkakbds |
sorol hat - japg&n I BV t°rzsek S ¢g®o®#FiPBXXWHH-I8] e mz ®s
mot2vum 43. poz2ci - j 8b aeskmdf(Maseetaly POR22.t i t Yaci -t f i gy

AzS1/ S2 feh®rje has2t 8si hel y®nek el emz®se

A dolgozatalapj 8t k®pezR 102 t°rzs vizsgs8lata kil en
jelenl ®t ®t t &rta fel, amel yek Kk©°zg¢l mi ndegyi k el
|l eggyakori bb mot2vumok a HRRRR (31/102), az RRTHF
RRTGR (13/ 102) voltak. A Vi zs g8 I|-Arg-Atg-Ang-Arg HRRRR)® b b s ® g G
mot2vum volt megfigyel hetR, mely a szakirodal mi
ez az S1 feh®rje egyik | eggyakor i1b9b vhoansa?ltb8s it ahret
QXszer T t°r zs ket @s2011®kergnet al., 2014, 2017). Ez t a mot?2vumo
kut at  -csoportunk9igesonabghba®satt &t- t°flZwmkden, va
tartoz- ®s egy rekombin8ns t°r zsibr@maheyaoGl-29s 2t ot t a
vonalisi f °| delaj i j ed®s al apj8n v8ltozatos -Akil@apet mu t
Kozt 88§rsas§g, Skeeailde8tni) , ( IkR&BHI a9z aY%dur - pai (Feh®r
G°r°gorsz8§8g, Hollandia, Magyaror sz §+eleti&ocerdtewgi§| i a

t°rzsekben egyar8&nt el Rfordul t. Az 8ltalunk el e
mo t 2 v u m-AggZrhr-Arg-4rg (RRTRR), mely GI-1 4 ®®2 3GWNMonal akba sorol ha
®s a -Kelket ter¢l et ®r RI Ssz8r maz- (EgyesIplrtd 8 Ar at
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Kamer un, Li b-AnfhjaSza%d°korsz§gg) t°rzsekben for
koze¢l s zB83nowso zd|l ba tartoz- t °r zs (Abazeiddeeal.,REZ i k i1y
Domanska-Blicharz et al., 2020a; Liu et al., 2021; Mousavi et al., 2018).

A vizsg8latunkban szerepl R 10 Arg-$Sef-Argglsgb R | 15
( RRSRR) mot 2 vum®tGl-11aGl-83, GulR,,GIl-26,1GI-25, GI-2 7 ®s31 Gl

vonal akba tartoz:- t°rzsekben. V8ltozatos sz8r maz
Magyaror sz§g, Rom8ni a) , ameri kai (Braze) ,j-ak° Melx i
kel et ( Marfmrk&bi,a)Sk@W.étt §votl®°r zsekben egyar 8§nt me
1954-ben i zol 81 t, egyi k el sR ismert szekvenci 8 %
S1/S2 has?2t §si hely m¢rhot et alm2011)ys z iAzt R SRRSRRA 1 - sz 2
egy Rsi ®s gyakori has2t §si hely mot2vum | ehet
szerot2pusban, S Rt m§ s coronav2r us-pBdisam®s i s me

Gammacor onavi r u(Eenget & s2eld; @delevooll et al., 2001; Liu et al., 2021).

Az RRTGR mot 2 viubmovto nla3l ,b aGls o rEd let &tnt , 5 @ frkt®izleea it  (
keleti Egyi pt om, TOr ° kAo r8§P7 SRys;amdBReiaAadgent 2 na, Peru) €
t°rzsben azonos2tottuk, mely gyakor i-k aes ea zRbneons
(Franzo et al., 2015). A HRRKR mot2vumot h®t | v8l tozatos f©°
Eur -pa (G°r°gorsz8g, Rom@nvanalObhastzamrtsa®g)t)or L4 b
A szakirodal mi adatok alap¢rliogGly akpos e (Femyee v ®@me a
al., 2017; Le et al., 2019; Li et al., 2010). Az RRFRR mot2vum hat t°r z
szekvenci 8 8ban jelent meg, melyek sz8rmaz8sukat
USA) ®s geneti kai-l Ble2s7or od Byseukiat v ArGl&ns ok) tekin
voltak. Az RRFRR szint®n Rsi mo t-Berumnadk!| §letki Beé¢ dwed dt
(NC_001451) ®s -as7De8 0 PVERORI S zt82rpmasz¥ tMarszss i S ¢
has2t §8si hely mot @wnns etalald8srMekindeg ét &.£201i1;Mondal et al.,

2013). Az RRYRR mot 2 vkuenhoett i © tei®tl vwvodnlaGba tartoz-
azonos2tottuk, mely me gitdatbkeadk (Khanhkebat.,8ih Yanstala ki r od a
2011). A PBzligetek ®s Mexi k- t-@2rybea®Pb&Itaz8omaz: 1 ¢
vagy egyedi vari8ns t°rzsekben megfigy®IBV- HRSRR
kr e | e(Ammayappgan ® sVakharia, 2009; Wang et al., 1993). A QX-s z e r T-krel BV
jell emzR RRHRR mot 2vum-k9®tv, o nanldboan @za rertoeed,glit™ rGzls b

et al., 2010).

A kilenc megfigyelt mot2vum k°z¢l sz8mos csal
t°rzsekben fordult el R, p®l d§gul a HRRKRKGIRRYRR,
19 vonalba tartoz- t°rzsekben figyeltg¢g¢k meg. Az

aGl-16 vonal ba tartoz- t°rzsekben-1#40®Quvbklakba R. Az
tartoz- t°rzsekb®nyvoaaHBSRRaat &t - ® se drie kwoanrbii §1n8sn
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t°rzsekben, az -IRRERR®pedgye@l vari 8ns t°rzsekben
vol t. A sz®les k°rben elterjedt -RISBIRRKI-IR0G-2 vum a:
19,GI-21,GI-25,GlI-27 ®8 1GMonal akba taryarz8nt °elzRfe&kbawml| teg

Az eredm®nyek al apj8n el mondhat -, hogy az egy

genot 2pust - | fée¢oggetl engl fordulnak el R, ezen f
(Il ®gzRszer vi vagy nefropat og®n) tttr zsem tals8lt§
°sszef ¢gg®st . Kor 8bban szint®n arr | sz8moltak
patogenit8ssal, sem a sz°veti tJackvpoodznal, 2008.I nem 8§
Hab8r az S1 feh®rje felelRs a gazdasejtekhez
tropi zmus, a patogenit8s ®s a v2rusneutraliz8§gc
jelliemPf a betegs®g klinikai téenet ei ko z©otti °
egy®rtel mTen az(JatkBodd et al.e20®)p e nB§ r az S1 g®n has?2t
meghat 8r oz aminosav mot2vum az erre ir8nyul
patogenit8§sa ®s a sz°veti tropizmus szempontj §8hb

(Cavanagh ® Pavis, 1988).

10.23Hasonl - s8gi ®s |l esz8rmaz8si kapcsolatok a

A vizsgsglt t°rzsek S1 nukleotid szekvencia
sor&hn02 t°rzs gkePnzdPttztgpeam e@li kai vonal 8§nak k®&pvisell
leggyakoribb a GI-19 volt, mely a vonal gl ob8lis elterjed®s®t

vonal ba tartoz- szekvenci 8k nagy a(V8lastyo®tal,t eki nt
2016). A fennmarmalgy t@®xisetk®n gl ob §1-13Gl-k8 t@®3j] ed ®s T
vonal akba tartozi k, i -1, 6l19vG-11a:H-DAnGE-212G1-2 5t @G-E&7K m®g C
vonalakba tartoz- t°rzseket i s. Ezen fel ¢l n®qgy t
(D2334/ 11/ 2/ 13/ ClI , D2804/ 3/ 3/ 13/ 1 D, D2586/ 4/ 6/ 1
rekombin8nsnak (D1623/1/1/ 11/ HU, D2584/ 12/
211776/Imrehegy/2011) bizonyult. Ez ° sszhangban 8l 1 az egyedi wvar.i

i rodal ombaya kdrzi° el Rf ordul §s8val.

A D1623/1/1/ 11/ HU, D3386/ 1/ 2/ 16/ SA ®s D2584]/
teljes S1 nukl eotid szekvenci 8j a -18lvengl jtagjai Kk ®s z ¢
k°czel ®ben, 8§m k¢l on (88goonl daslopmld.t aPBhlzeh BSkL- al ap Y%
rekombin8ci - -el emz®s $agya8zn emelg?§tl @ tatp®tt Jort 7t Rkekk, e k 0o mb i
esem®nyemkbhden esetbenegyG@s9tveeratbagyartoz:- Aszgl
AD1623/1/1/11/HU®s D338 6/ 1 P Ektbebl/|jSeAs nuBldotidg @ e k v @ 8509998 |
ban egyezett mElygg egyms84V 12/ 1/ 13/ PH t°412s S1 ¢
vonal ba tartoz: t°rzsh©°z (D1498/ 2/ 1/ 10/ Fk&) haso
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szekvenci §8KH9KkYVYoaplal &kbaf ernenoiz8k kal mut attak 9069
azonossg8got.

A rekombin8ns 211776/ 1 mrehegy/ &paA-21vonélvaz s a s
tart oz - (D2961/%1215/&A, 87,88%), a GenBank-i referencia szekvenc
GI-13 vonal bta®ztzad t onaut at ottt magas .WAiekes Bllnukedidjot ( 88
szekvenci 8ja alapj 8n k®43;,PRPR1IGVIoogé¢m&t it khg]j af 8h°iz
k¢l °n 8gon hE8 yetkadiok 8¢la)®rhat -

Az egyedi vari 8med itktariz sed ke m ®fsielkoggdmpj 8n nem
kor 8bban me g hat 8§ rgenetikdi vonal e atte P puencia t°rzseivel
Val astro ®s mtsai. g8l t al kor 8bban (Wolagib attal§r oz ot t
2016). A k®t 1 Szk-i sz 8r mazgywe di MerritBnas86/ 4/ 6/ 13/ PH
D3276/4/2/16/PH) t el j es S1 g ®n nukl eot indhgysfza8kA® fci §8j a
hasonl -s8got fmgyedtghkzmegn hozz8juk | egk®zele
egyedi vabrg8ngs8l 3/ 13/ 1 D) °sszehasonl2tva csups§n
GenBank-i referencia szekvencsziB-k «k°r-eggy Glegvgndlda® t Fel
tartoz:- tajvarifesz@rcm&h®z¥%Whason!| 2tot tAzkggegii nk8bb

vamis®k tov@Bbwdnal@a tartoz- t°rzsh®z viszony2tyva
filogeneRiilkoag e nfegtni.k a i el emz ®sseki-iviar ajlSalsh Em ta k®n | -
egym8shoz, mi nt b&rmely m8s t°rzs,AFRgmiszkk°® z°s e

i zol 8tumok k°z°s §giait°akkethakdazegg®oh® mTen k®
al kotnak a GI gAnot hpeoseRie ghieldd | .(DASO4/3BMIID) a
szint®nD2&B8bg8As6/ 13/ PH t ¢ epgs hruebtl azmtemn(84207%),t t
m2g a m8si k k®t az@BowvosaBbmatrzgstipz Gl t %ftsenz s el ez
®r t eA GenBank-i referencia s zenkalaeaisi §km&®@IRSWnaleag y
tartoz- t°rzsh©°z hasonl2tott I egink8bb (82, 34%
AD2586/ 4/ 6/ 13/ PH ®3°Dx3%2k/ €2t PhblePHa m8s gen
tartoz- t°rzsekkel t°rt®nNR ©°sszehasonl 2t §s csal
mutatott. A nukleotid szekvenci8§ o 8 r onk®nt i t 8V ®r ¢ ® @rnisaikddig tan o ®s
meghat 8§13%pdtt A kor 8bban meghat §r oz oahhoz, 9iage mpont r
adott t°rzstuk geapboi kpgt vonalzn aakkSrbidtk® rnit kel e ks ry, &k

teljes¢glnie:

(a) A filogenetikai faadottc som- pontj 8nak magas dIli &te§ n®arstzRko t>t0s.¢
(b)Legalh& o mk®t k¢l °nb°zR j 8rv8nyb-|I sz8rmaz- t°or

AF ¢ |-8zk-iegyedi varf i8Inc @ &« mpasztakla0i(>0083H-| | ke k ®Fr t ®k a
k¢l ©n8njydr o val - sz8rmaz8sukkal megfelelnek az
felt®t @0 elg)bhzémbansajnosar ®gi - b - |s z2d KBv dadduR8rke pr ezent 81 t
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mi att nem tal 8l tunk a GenBank adatb8zi sban m8s,
filogeneti kai el emz®se al apj 8n moAoF jdzikeip i ®sis cC s
i ndoa®ari 8nsok a fil dCdhet®L&EGIgdet ak&l vonal ak

t°rzsekkel egy¢tt csoportosul nak.

D2804/3/3/131D
|—00.00  D32T6/42/16/PH
L D2586/4/6/13/PH

30. 8 BzrAmian coronavirusny ol ¢ ge®@drfetuisk 8i vonal 8ba tartoz- referenc
t°rzs S1 nukl éoti é&ps Hiogeketiaiai/ A8 tF ;-4zR-p®s i negy®Zdi vari 8§ns t°rz
pirossal kiemelve.

Az el ef8ntcsontpart.i Yaj vari 8ns t°rzs (D2
t°rzsgyTjtem®nydRIvergirmazt-arGtloz - martPkkz-sir e(,D2 2y
a GenBank-i referencia szekvenci 8k k©°zg¢l az o0rosz s
t°rzsre hasonhztegyye®bl@gh)nk 8Awbon(ban a fil ogeneti ke
a k®t egyedi vari 8ns nem al kot monofiletikus cs
elef8ntcsontparti egyedi vari8ns t°rzs a filogen
elterjedt GI-26 genetikai vonal tagjaival csoportosul, 8§m az S1 ga&mo nnousksl8egoit i

®rt ®kek cswps8®rak7&%.
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A Val amtsai.@ | ®a |l-b 20 ljavasolt genotipi z8Il 8si r en

S1 g®n szekvenci 8 8nak filogendtainka®gygl &ésmz@seacecal
®s k®t ¥ genot2pus TRdbeketk®g®tt t] av K- @Rtb&®W. @Inder
29 vonal akat ®s a GVl lvogmean att 2 pfusitn,i daadGI®s Tobag:
genot2pust Lengy<®&vonalasped @b eanre,mra®gGlblen Hol |l andi 8ba!
(Brown Jordan et al., 2020; Chen et al., 2017; Domanska-Blicharz et al., 2020b; Jiang et al.,
2017; Ma et al., 2019; Molenaar et al.,, 2020). Az el egendR mi nt asz 8mmal re
krit®riumolkf cad aacpgt8tn geneti kai vonal ak k®pvisel Ri
egyedi vari 8ns p®l aBaelmys& it aoftutna®kz i §ban @EwnuWsai f°I1 d
Pohuang, 2022; Kariithi et al., 2023; Lachheb et al., 2019).

Egyes wvari 8nsok tov8bbra is csak az weredet]i
Sszubpopul 8ci i ban cirkul 8l nak, m8 s vari 8nsok i
e v ol dndk]amelyek s z ®1 e s e b leltetlieBhethek ®s megbet ege dh@&@mle k et ok
(Montassier, 2010). A v2rus genetikai 8l |l om8ngy-8ggk vaul 8pdo
elterjecd@y@yb@MyY e(zfRkg ®k ony gazdafaj ok, k°rnyezet.i
j 8t sz hAakem akk.s , hoeszk-ia FRdledfgl8ntcsontparti ®s i ndon
mi |l yen m®r t ®k b e n ahzoonnoosso? tit e8askul karte®@n ®s hoegaz el ter
orsz8gbanrwggym@&mn tiszt8&z8sra v§&r.

103Az I BV geneti kai vonalssinak foldrajzi el t e

1031Sz®l es k°rben elterjedt genetikai wvonal ak

A Gl genotRpumwdams§nyPBVgeneti kai vonal 8§8nak sz®l
val -sz2nTleg egyes homol - g vakcingk el terjedt
val -sz2nTs2thetR, hogy a GenBank adatb8§zisban t
szekvkneg§ r®sze vakcina t°rzsekt RI vagy vakcin:
vari 8nsokt- - AzsktBVWmagiylks geneti kali vonal ainak sz
re®gi -k 82er Blb§t8hmat - hRt ®r k®p szeml ®l teti

Az el sRk®nt he2tegjophppai nkimert ®s ell erjedt

vona. AmaGl-l1 vonal ba sorolt kor ai t°rzsekbRI 81 1 21t
Ma s s, M4 1, Ma5) , mel yeket napj ai nkban i s mi nde
orsz8gban alAkallma nakl| eni el sR vakcin§gt az Ame

fejlesztet te@Bk ®Rlie kdbze ®1s9 %® r M4 1 h dVarrRoecheletal, $¥942).
Ezt kovett-®k ®@wveKI®&M® Hol |l andi 8ban az Ygynevezett

(H120 ®s H52) , mel yek hamar o s(8ijengas et @l., €£804).k ° r ben
Napjainkban a GlI-1 vonal ba tartoz- Ma s s ®s H120 vakci
| eggyakrabban al kal mazott ®l R attenus8lt olt - a
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adatb8zisban tal 8§l -hadlamintazdaddgozaae hain8 kv i &% g8l t 102 t

h8§r om-la v@elnal ba sor ol hat - .

65,88 ~ 73,20
58,56 ~ 65,88
51,24 ~ 58,56
43,92 ~ 51,24
36,60 ~ 43,92
29,28 ~ 36,60
21,96 ~ 29,28
14,64 ~ 21,96
7,320 ~ 14,64
0,000 ~ 7,320

(D)
L

OG)OCD
REOYLS
1 1 11 L1LLIL1
O0D0ODCOEEERENR

GOOOOOOOOOOGOOOOOOMOEG)
N
o
|

Y
o
I

OOOOGOOOMOEG
1)
11

Afrika —
Azsia -
Eurépa —:I

Eszak-Amerika —

Kbzeép- és Dél-Amerika —
Kdzel-Kelet -

Ausztralia, Uj-Zéland —

31. AdAvian coronaviruse gy es geneti kai vonalainak sz8zal ®kos el osz
GenBank adatb8zisban tal 8l hat-Am&ni ka etk¥ @bpr§ Kk aa | aAFjr§rk a(, £ sCz
Eur - pa, KeKl°egtel®s Ausztr8lia ®s ¢ce8nia). A leggyakoribb vona
el Rfordul - torzsek sz8§zal ®kos arAnsya§jngatk EysPjktkeem@rsy@veen ihsals

vonalak feketekeret t el j el °1 t ek.
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AGI-13 vonal (4791, 793B ®s CR88) szint®n el R
t°rzs el sR ismert el Rfordul 8s8r -1 Franciaorsz§8ghb
Egyes¢l t Kir 8l ys §(Ritaaltret ak, 2995 €odok et kl., 1936). Ezt k°vet Re
hamarosan megjelentek a 4/91-e s vakcin8gk, hat 8sukr a pedig
megbeteged®sek visszaszorultak. Azonban m8ra a Kk
geneti kaiszenabk elté&&gjedt. A 793Best °®vzeskbbRed n Eku®s: zr
vakcing8t sz®l es k°rben alkalmaztg8k, a vilgg sz8§
kontinens sz8mos orsz8g8ban) -Amest &nt egREbrdu §
hg8tter ®B k h h aatz, hogy -1&hi(l @b)env anaGlba tartoz- tor
j 8rv8nyos megbeteged®sek megel Rz®s®re a sz®l eseb
Mass t2pus¥% olt-anyagok mell ettt bevideMbtetta®k a 4/
2017). Ennek nyom8n hat ®vvel a vakt3naobavieaet ®6 R
vad t2pus¥ t°(sGsekm@n kerohgltakR019; GenBank adat)

AGI-13 geneti kai vonal &Af ri k8bt Bk ( BI®ygi Ftsem,k Ma
Perzsa®° b° 1l t ®r s ®gRabRA i a,SzlaXamey | k8daak pedJogeséanads8hb
al., 2004; Martin et al., 2014; Rohaim et al., 2020). Ezen fel ¢l a saj@-t t Or z s
13 vonalba tartoz- - tt&vkoelbei i k8 zm8 tntha8Zk§ 3id0 200\ Rf or d L
GenBank adatb8zi sban t a-b &IFlh3a tv-o nsazl ebkav esrocrio8 kh a%,- 3, % r

vakcina ®s vad t°rzsekhez tartoz:- szekvenci 8k eg
M2 gGl-1 ®sl13Glvonal ak glob8lis elterjed®s®nek ok
tartoz- t°rzsekkel vR®gzett vakci 189z xvinapbagrtama

(QX-szer T) nefropatog®n t°rzsek t®rh-d2tl§wrm nem er

elterjed®se |- -val azel Rttre tehetR, hogy a bel R
al kal mazni . A ks2zneariT etrPerdzesteTk QXel ent Rs®ge annak
K2ng8ban, mi nd Eur -p8ban gyorsan t erljteadkt,e kj eelle n®

gazdassg8gi kg&rt okozva ez z(@&dregiao eba.,r2008)f A GegBarkat sz §
adatrb8ban tal 8l hat - szekvenrdi &ko njad lbean ttRasr tho&ny a P&

ki (42%).

Az el-3® Gonal ba tarthan KEhBdraet aZkd9h®@s2tott 8§k
gyomor-gy ul | ad8ssal, veseks&rionsdord 8s8svaall r®s§ p&\Nengl jj-8r - |
etal., 1998). Ezavonal2004-ben el ®rte Eur  -p8to®sin@h8Sngz®wnt al &
orsz8g8bhan elterjedt. El Rsz°r Ho | (Landndah 8tlalga n sz 8 m
2005), de hamar osan i zmloah Beatoekal.,Q008)s zomasgd8 Franci aor
N®met or sz8g ®erthiByoh etialy @8008) t er ¢ 1 et ®n i s . Eoant k°vet

Lengyel orsz8gban ®&sDoMuagnysakraorestz &a8dan 2 m&d2008-Mat - et
ban Ang(Goughbetal, 2008) ®s 2-041 Sz| ov®ni §8b &Knapez stalmegj el e
2011). AQX-szer T t°rzseket az 8zsi ai r ®gi - ban K2zna me
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D®Kore&8ban ®s {[Maseieffaf,|2@D8; hee etsl., 2008; Pohuang et al., 2009),
tov8bb8 Oroszorsz8gh- -Kelet egyfersi ktaer®&sl ea eiKrPRlel i s b
f el bukk a(An§rse8 al, RP012; Bochkov et al., 2006; Toffan et al.,, 2011). A saj 8§t
t°rzsgyTjtem@hy sz&ogjoai ekitzpai (Feh®roroszorsz§gg
Magyarorsz8g, Oroszorsz8g, PortugégKkelaet-ARikdmMB®@Ii a,
Kozt 8§rsas§g, Egyi ptomAr 86h&8na,Szud§8m})keS zea¥d neirnetd ett
t°rzsl® vW&dnal k®pvi s 4/WP)®nek bizonyul't

Napjainkban j8rv8nytani szempontb-I az egyik
Gl-23 vonal mellett) jelenl®enazHBEUlIap8b8harTRzDn?
| BV t°rzsek j el en2t0ioOk5)(.L am8danda8ns uedt aazl .er edet i k2na
proventriculitist okoz:- t2pusk®nt 2rt8k |l e, Eur:
a petevezet®k elv8ltozg§sair:-1 sz8moltak be (YuDo

A kor 8bban nt@lbeveazétt®llsébk & onal ba szint®n gl ob8lis
tartoznak. T° bbek -Aknfezreitkt§ biamo I(8Artg8eknt P@Ia , Chil e,
Uruguay), Czsi8ban (K2na, -Kejewtnen ®6cEJgwiiepgtndm),, I
(Lengyel orzaggz8g&8§gQl a®r os zor s z(8bgel-S@wur & zal, c201®n i a)
Alvarado et al., 2005; Bochkov et al., 2006; Capua et al., 1999; Chen et al., 2009; Huang et
al., 2004; Krapez et al., 2011; Le et al., 2019; Liu et al., 2009; Marandino et al., 2017, 2015;

Sesti et al., 2014; Tataje-Lavanda et al., 2019; Toffan et al., 2013; Valastro et al., 2016). A

saj 8§t t°o°rzsgyTjtem®nybRlel®28mdEgyf pitla, & ekEnel
Ar 8bia, T°r°kmotr sax@dgr)i,k avial (aAmigent 2 na, Peru) erede
vonalba (13/102).

AGI-16 vonalba tartoz:- -b&mzKzhe&bael|l Rsz8k [L169mi
gyull adg8ssal j 8r - megbet eged®s ek kapcsgn, azon
bebizony osodot t, hogy az ezzel megegyezR geneti kai
1960-as ®vek -ta Ol aszor s £fYsetalt2001;Jaddei eRah, 2¢12).r kHid 88 rn a k
Ol aszor sz8ghbeasn ®vze KLOROIO spor ddi ked RfFHrd&@llt8sa, GIK2 n &
el jut 8s8t k°veAReni Bat @ejlacdK°tix®I; | et ®re is. A | eg

el emz®sek arra engednek k°vetkez#é&t wionalhbay tazt

t°rzsek Czsi §b- | v i §Fmnrza &t alr, 2018).e KA EGean Ba8rbka adat b §:
tal 8l hat i §8kz élsWéoond h alls vonatba. G|

AGI-23 vonalat alkot- wvari8ns t°rzsek-kektiterjed
r ®gi - r a korl 8toz-dott, azonban gyors t ®r h- d2t ¢

k®sz°nhet Ren napjainkbanpedbhk§bbabhal!l e®2FWnals ant ekt
el sR k®pvi$HPalhRja®Rto nDd%9 8 o(Cdlli$ok et &l.z200H )e rhajl @nEgyiptomi
vari 8§ns 1, Egyi ptomi vari8ns 2 ®8|ltakaaeki-eg®sr §F
Keleten (Abdel-Moneim et al., 2002; Ganapathy et al., 2015; Kahya et al., 2013; Mahmood et
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al., 2011; Meir et al., 2004; Najafi et al., 2016; Yousefi et al., 2019). AGI-23 vonal ba tart

t°rzsek a me g n° v e ked d eett tt evi§n ulolz&@st oan kl i ni kai
°sszef ¢gg®sbe, ide ®rtve a | ®gzRszervrendszer:.i t
zavarokat (de Wit et al., 2021). Egy 2016-ban Egyi pt omban v®gzett fel m®
madar akb- | izol 81t |l BV t°rzs a-283elvioemsal $h ¢ga@amt 9z
t °r zsnek (ARokamreyal,2219), ami felveti a vadikhwiohbhr ak sz
Eur -p8ban, Czk§Baomny ®is- Atfarij eszt ®s ®ben.
Eur - p8bad3 avdGial ba tartoz- I BV t°rzsek §8I1tal

el sRk®nhen0db58mol tak be egy | engy @isowsks et &lg i br oj
2017). Ezt k°vetRen hamar wuralkod:- var-28md9 keréttaz
ki mutat ottt® btb° rnzisaectkGI23 Yonalba tartozott (Domanska-Blicharz et al.,

2020a). Egy ebbe a geneti kai vboenna | @ mettaorrt sozz8 g bta°nr zis
brojler 8 | (Fzahag rety a. k 2020), a k°zel m¥l t bEaunr - p&8diagy Kel
jelentet t ®k e | RFranzockual.,, @18bt Houta et al., 2021). AGI-23vonal ba t artoz-
t°rzsek Ni g®r i 8ban val - felt®telezhetR megjele
fellelhetR r®szl|l eges SlbagmMmmnmegrekwdkamzc®sar.e Ekgeyr ¢2/0RL
pedig besz8&8moltak a vonalba tartoai eEtteselkd®g®
Bel gi umban, Csehorsz8gban, Mar okk- ban, Upland 8b an
et al., 2019). Ezen 23l ¢vlonaal@la t artoz- t°r smaegjklentele mr ®gi b
(Scherbakova et al., 2018; Sadri et al.,, 2019). A dol gozatban vizsg§glt mi
t°bbs®g®blkal &«ttized z8r maz 8§s ¥ t ° rAzGd-23 ganetikal voralba: a vol
tartoz- t°rzsek t®rh-d2t8&8s8ra utal, hogy a GenBe
®s 8 teljes genom wzakkénel Yk T dbell $ZBrmazi k. Az
t°rzseka,l7a i@ lzetl r RI sz8HMWwazsor Ot hsaaek ebbe a von

10.32Egy ®b, t°bb kontinensen is el Rfordul - gen

Czsi a ®sAmfrika ak

AGI-2,GI-3 ®s4 GAonal akba tartozes tPagsc®kekbarr 2119159
el Rsz°r-ban,UMAj d k®sRbb Cz =it§h ®my ziRs zkeirmu teantdts&ke r H
®s vesek8rosod8ssal j 8Adbassam estgah, €1986; Bangl & ale ROOR |
Hofstad, 1958; Kwon ® slackwood, 1995; Winterfield ® Hitchner,1962). A kor 8b bi nevez
al apj8n ezekbe a vonalakba sorolhat-ak a 6JMK©?G,
i smert t°rz2e®s4 GIPogn ad aklba tartoz- t°r A%@eds el Rf o1
®v ek -taaz8nmneomM t ak3 breo,naGb a tartozest ®vegkek g®n 19
el Rker ¢ | t-lpak, a 2000-elsSABvekben pedig K2na, Td#&ngan ®s
et al., 2007; Gelb et al., 2005; Mase et al., 2022).
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Eur -pa ®s Afrika
AGI-12 ®84Gbenetikai vonalak Eur - -p8ban ®s Afri ks
eur -pai orsz8gban ®s Nig®ri 8ban (Bothkow étale20@By oszor s
Ducatez et al., 2009).

AGI-12 vonalba tartezerD207” rests eBBt4° 2®@aB8 Hol |
®s az Egyes¢lt Kir8lyssg8§g ter¢glet®n izol 8lt8k | ®
zavarokat mut a(Cook, §B4; Dawefar ethal:, 1984; Cook ® sHuggins, 1986).

Annak ellen®r-&#2 fwogwl kma Glartoz:- jtPr dookkiment But
tekinthetR, viszonylag kev®s szekvencia (°9sszes:
t°bbek k°z°tazr EHpé s ghdi &j r 81 ys8g, Lengyel orsz§gg,
t er ¢ | @ochkkovRet al., 2006; Cavanagh et al., 1992; Cook, 1984; de Wit et al., 2018;
Domanska-Blicharz et al., 2020a; Jordi et al., 1989; Koch ® Kant, 1990; Kusters et al., 1989;

Valastro et al., 2014). Napjainkbana GI-1 2 v on al Eur - p8ban alacsony g
el R.

A GI-l14 vonalba t &r®&naz: i snBIr6648vesek8rosod8st
zavarokat okoz- v 2 r-hers Belgiantban é\esldfiar® ettal., 19878 2001),
maj d k®s Rbb Ol aszor s(C4ugabenah, 199%).0ArBa6S-st zoet rt T8 kt ©r z s e k
1990-es ®v ek ben voltak a | egel terjedtebbek, az-ta
Or os zor s 4Bbachkoa ret al.,, 2006), Franciaorsz§8g ®s N®met or
(Worthington et al., 2008), il 1 etve (Brapexeva® 201B.b akfri kmm dzricd it ®
Ni g®ri 8ban sz8moltak vbad aeni Rt oradud 8ls@azdt ban vi z
meghat 8roztunk -k®tv&maleb a nt a(Ddcatez et alt, 2009r s et i s

10.3.3Regi on8lisan elterjedt Rshonos geneti kai

Terjedel mi megfontol §sb- | a k°vetkezR be
t°rzsgyTjtem®nyben is azonos2tott region8lis elt
l e2r 8§sr a.

Eur - pa

Az eur - pai kontinensen h8r om vZiwvaadmettaGli-e k®nt ¢ nk
Gll-2 vonal akat, b8r az wut - -bbiakr-|I megl ehet Rsen Kk

AGI-21 vonalba a GenBank adatb8zisban tal lh
szekvenci 8k 210dpgj §h° zP3a97 i zol 81t t°rzsek tarto
Olaszors z 8§ g, S p a n Bochkow e$ a..82907; Jones et al., 2005; Keep et al., 2020;
Worthington ® sJones, 2006). AGI-21 v onal t2pudbtehr Ddasanrs528gban
Italy02 (Bochkov et al., 2007). Ezt k°v-21 Reonal Gaz egyi k | egelter
l et t sz8mos eur - pai orsz8gban, t°bbek k°ozott

Horvs8torszg8§gban ®s az( Eglyzsetl talKii,r 82 G6%X;g bkarnapez
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al., 2011). AGI-l21 t°rzsek ezen fel ¢l megj el ent ek Fran.
Hol | andi 8ban, N®met or s z § g\Wathingt@nset aD 2@D8; Bazhkevet§ gb an i
al., 2006; Heffels-Redmann ® sKaleta, 2004). Egy 2002 ®s 2006 ko°ozott
al apj 8n-ENyupg8baln3 a®4GI@lbnal ak ut&8&n a harmadi k | eg
volt (Worthington etal.,2008). Ezek a v2rusok | ®gzRszervi t¢gnete
fiatal 8l Il atokban pedi @Vorthiagtor ¢t al.02004;@0i8ek a.,t2018)k 0 z n a k
Hab8r -2al Glonal ba t ar tiogz -c sta’kr zEBwerk- ps8obka8n f or dul t ak
fel bukkant ak (Halahoekd.-201B5)NA i saj §t tO°rzsgyTjtem®ny¢n
h8§romr1GIt°rzs i s rom8ni ai , il l etve mar okk: i SzZ8r

Czsi a

Jelenlegi ismereteink szerint szi gor “aan Czsia terg¢let®re korl §t
vonal ®s k®t genoVYakgtradal., 20616)Rf Gz d k!l 8s & °-¥, 6ltlk,e z Rk : {
Gl-18, GI-22, GI-24, GI-28, GI-29,GVI-1 ®s -1G VI |

£ s z Amerika

Sz8mos ge®tvopnal t eki nt het-RmeRsihkoan otserBa k| efts®ena
Gl-9,GI-17,GI-20,Gl-25,Gl-27 ®s1)Gl Vazonban eze-RGk27z (Rls c&GBlak a
1 vonalba tartoz- t°rzsek (Jackwboda20l2)s z ®l es k°r ben e

Habgr -9 vanal (Arkansas, Ar k) el Rf ordul 8§s a
korl 8t oz-di k, az egyi k |l eggyakoribb t2zpus, mel y a
| ®gzRszervrendszer.i téenet ekkel j 8r - j 8rva@nyokat
| e2r 8s 8t kevet Ren r°vid i dRn bel ¢ leneqRielde U381 t v ak
Johnson et al., 1973). Az Ark-t 2 pus Yk i RIr zs28r maztatott attenus8lt
revid 1 dRn bel ¢l -zesl t@veglerde ®5 e@qgyilkO8l0eggyakrabb
t°rzsnek (6Gab8emnalt P83). Napjainkban az USA-ban az egyik rendszeresen
haszn8lt v ak agyakoddi®rozl s8d ki, s®&ser ot 2?2(jackwooketak,200%. t ar t 0 z

A kereskedel mi forgal omban kaphat - t°rzset is
el Rszeretettel haszn8l j 8k az Egyes¢l t Kir8lys§8q¢
adat bg8zi sban ©®| &romeatl aGlIt artoz- szekvenci 8k vakci

(Worthington et al., 2008). Az Ark-t 2 pus % vakcin8kat K2n8ban is gyak
8l |l om8nyok i m(auetialz 800.s 8¢ @ay azt fel zGtdalt Bz dls,bah
feltolit°oet edkeviioanGall ba t ar t oennekavlarkzcsienka ti°nrkz8b br e i z o
jelentik, nem pedig vadA stapfs%ugydjusem®nybREAt §s §

sorol hat- a vonal ba.
Val astro ®s muhXa®risswwional &6k baGeoargo lat-8ks aD®|
Karolina 8l l-bmoki®ash200B22r 8sra ker ¢l t, | ®gz Rsze

okoz- k ®t  Yaj vari 8ns (Malastraet &.t2016)GAAG@-25 v@halba GODH 8 )
2013 ko°z°ott i z ol @dckwodd etalz200¥ KKulkamir2016)z n ARk ® hts R200 7
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ben azonae2s7?2 tvootntal®la pedig 2004 ®s 2015(Kukarmictt i z
® sResurreccion, 2010). Dj abb adaGk2k7 svzoenrailnba tartoz- t°rzs
megbeteggyd@kekmesGmRt t , az 8ltaluk okozott gazda:c
(Kulkarni, 2016). A saj 8t t°rzsgyTjteméamynemnklkean teale8llehdt -t ¢
Gl-27 vonalba tartoznak. Val-2i vonakbaosdrotlt hmak
eredetT t°rzset is, mely a vonal % el Rfordul §s§

K° z @ps A@érika

Az egyi k kiAmeri kagt B®l | et @6Gl-14,ImBlY napjathkbdnis v o n a
ural kod- t2pusnak sz8m2t egye $MarandisozeBay,@Kl®).2an ( Br a z
Gl-11 vonal ba sorol hat - t°rzseket e |-bBrs m8ha Br az?
felt®telezhet-Ren®m&k atal@ghbo EFadgastlalt, 20k3; Marandi@ag i - b an
etal,2019). K®s Rblbl a °Glzseket Argent2na?2®4¢Mabndnguay t e

et al., 2015; Villarreal et al., 2010; Chac-n et
et al.,, 2017). Az ebbe a geneti kai v oznkRasl zbear vit eand ® z e
megbeteged®sekkel, meddRs ®ggel , toj 8stermel ®sii
hozhat -k °sqZLédfaggq®eheal ., 2011;AVGénBanmlkaddattb &
feltoltott szekvenci 8k t°bbs®ge Ar gen,télamitb - | , Br

a saj8t gyTjtem®nyi;nkrbeRd eti® te°gryAHvormlbar{Maiataiine - a Gl
et al., 2017, 2019).

A | eg®%j-abbvonal nemr ®gi ben ker ¢l t |l e2r 8sr a
| ®gzRszervrendszeri t¢gneteket mut at (JortaBetal.8 ) i bar
2020).

Afrika

AGI-26 vonal egy egyedi afrikai csoport, mel yb
®s 2007 k°z°tt Nig®ri8ban ®s Niger ter(Qutakez ®n i zo
et al., 2009).

Ausztr8lia ®s C¢ce8ni a

Ausztr 8HZI®Gd a®d Bjer ¢l et ®n f Rk®nt a f°ldrajzi e
az | BV evol Y%ci-ja a vil 8jgl at°tbbisz8®eew®tRdy dig,gedd
vari 8nst er e em@6,Gelz0v,e GIAII ®s GV) . Az el szigetel
elterjedt GI-1 v onal itt nem is fordul el R, val -sz2nTI
sz8rmaz- vakci nna8tl°trazks eak ekte rheasskze del mi f or gal omban

k®s z 2t m®n y(kkatoni e®l syapats; 2000).
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11 Dj tudom8nyos eredm®nyek

1. Munk&8nk sor 8n 102 i zol 8t umb - | g1 1 - Avi an
jell emezt¢nk teljes genomEsedk®Pagpei akmeghat 8gdr 8
coronavirumeekvahitzmusai ban fontos szerepet | 8tsz
El emz®sei mmk genro§n sz8mos ra&gi S] 8g@®ntk°®rightR rek
esem®nyt siker¢glt azonos?2tani

2. Meghat8roztuk °t Yj , ra®sOhaasbatyiozer ¢ B&/t T,
t°rzs teljes genom szekvenci 8j 8t. Valamint azono
is, mely t°bbsz°r°®s rekombin8ci-s esem®nyek ered
hasonl - sl8go®2 X33vonal akba sorol hat - t°rzsekkel mu

3. Vizsg8l atunkban az nspa8 ®s nspil?2 g®nekhbe
forr-pontokat, valamint a genom 5Nj ® 3N v®g®nek
rekombin8ci-s hidegpontokat azonos2tottunk.

4. El sRk®nt azonos2tottunkrz d¢Kketegqgysidetdke vQp i §
El ef8§ntcsontpart ®s I ndon®zia terg¢l et ®rRI, mel y
elt ® R genomszekvencieg@yuhkz algeamjeg§n kak8voaay el sR
Valamint Af r i ka @®@smeK% ZK@&p t egielneetn®n? reeddgenettiakla8!| twaorka l
(El ef8ntcdént Maenxd &a3). Gl

5, A GenBank adatb8zisban el ® hetR teljes geno
a saj8t t°rzsgyTjtem®ny felhaszn§l §s8vallapki ter |
genotipiz8Il §8si rendszert. Ezen k2zvgl, saj 8t ad
genot2pusok fo°ldrajzi megoszI| 8s8ra vonatkoz- isn

6. A dol gozatban vi zsgtgd ki mpteeptt ®bde nmoa 2 svauanoikr o d
ell ent ®t ben az egyes aminosav poz2ci-kban megf |
sz%vettropizmus %kgzefnegng ®atl 8l Euemdm®nyei nk szer.
| egi nk8bb vao melnek i&klaapj 8n ®s nem az dRekpteéz®gne:

sz%vettropizmus®rt felelRs aminosavakat nem si ke

98



12 Irodalomj egy z ®k

A Rohaim, M., F El Naggar, R., M Helal, A.,, M Bayoumi, M., A El-Saied, M., A Ahmed, K., Z
Shabbir, M., Munir, M., 2019. Genetic diversity and phylodynamics of avian coronaviruses in Egyptian
wild birds. Viruses 11, E57. https://doi.org/10.3390/v11010057

Abd El Rahman, S., EI-Kenawy, A.A., Neumann, U., Herrler, G., Winter, C., 2009. Comparative
analysis of the sialic acid binding activity and the tropism for the respiratory epithelium of four different
strains of avian infectious bronchitis virus. Avian Pathol. 38, 417 45.
https://doi.org/10.1080/03079450802632049

Abdel-Moneim, A., Madbouly, H., Gelb, J., Ladman, B., 2002. Isolation and identification of
Egypt/Beni-Suef/01 a novel genotype of infectious bronchitis virus. Vet. Med. J. - Giza 50, 1065i 1078.
https://doi.org/10.3390/vetsci7040204

Abdel-Moneim, A., 2017. Coronaviridae: Infectious bronchitis virus, in: Emerging and re-
emerging infectious diseases of Livestock. Springer, Cham, pp. 1337 166. https://doi.org/10.1007/978-
3-319-47426-7 5

Abdel-Sabour, M.A., Al-Ebshahy, E.M., Khaliel, S.A., Abdel-Wanis, N.A., Yanai, T., 2017.
Isolation and molecular characterization of novel infectious bronchitis virus variants from vaccinated
broiler flocks in Egypt. Avian Dis. 61, 3077 310. https://doi.org/10.1637/11566-121516-RegR

Abozeid, H.H., Paldurai, A., Khattar, S.K., Afifi, M.A., EI-Kady, M.F., EI-Deeb, A.H., Samal, S.K.,
2017. Complete genome sequences of two avian infectious bronchitis viruses isolated in Egypt:
Evidence for genetic drift and genetic recombination in the circulating viruses. Infect. Genet. Evol. 53,
71 14. https://doi.org/10.1016/].meeqid.2017.05.006

Abozeid, H.H., Paldurai, A., Varghese, B.P., Khattar, S.K., Afifi, M.A., Zouelfakkar, S., EI-Deeb,
A.H., El-Kady, M.F., Samal, S.K., 2019. Development of a recombinant Newcastle disease virus-
vectored vaccine for infectious bronchitis virus variant strains circulating in Egypt. Vet. Res. 50, 1i 13.
https://doi.org/10.1186/s13567-019-0631-5

Albassam, M.A., Winterfield, R.W., Thacker, H.L., 1986. Comparison of the
nephropathogenicity of four strains of infectious bronchitis virus. Avian Dis. 4687 476.

Altschul, S.F., Gish, W., Miller, W., Myers, E.W., Lipman, D.J., 1990. Basic local alignment
search tool. J. Mol. Biol. 215, 403i 410. https://doi.org/10.1016/S0022-2836(05)80360-2

Alvarado, I.R., Villegas, P., Mossos, N., Jackwood, M.W., 2005. Molecular characterization of
avian infectious bronchitis virus strains isolated in Colombia during 2003. Avian Dis. 49, 4947 499.
https://doi.org/10.1637/7202-050304R.1

Amin, O.G.M., Valastro, V., Salviato, A., Drago, A., Cattoli, G., Monne, |., 2012. Circulation of
QX-like infectious bronchitis virus in the Middle East. Vet. Rec. 171, 530.
https://doi.org/10.1136/vr.100896

Ammayappan, A., Vakharia, V.N., 2009. Complete nucleotide analysis of the structural genome
of the infectious bronchitis virus strain md27 reveals its mosaic nature. Viruses 1, 11667 1177.
https://doi.org/10.3390/v1031166

Armesto, M., Cavanagh, D., Britton, P., 2009. The replicase gene of Avian coronavirus
infectious bronchitis virus is a determinant of pathogenicity. PLOS ONE 4, e7384.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0007384

Ayres, G. , Brand«o, P., 2016. Avian coronavi

Virol. 3, 1617 165. https://doi.orq/lO.17582/iournal.biv{2016.3.6.161.165

\Y

Bal k a, G. , B8l int, c., Cs8gol a, A., oFanaahguys Ak ,

biol - -gigja, k¢l on€Cav2rek®est aldg@V| MMayARS Cl | ati@f7vos ok

Bande, F., Arshad, S.S., Bejo, M.H., Moeini, H., Omar, A.R., 2015. Progress and challenges
toward the development of vaccines against avian infectious bronchitis. J. Immunol. Res. 2015, 424860.
https://doi.org/10.1155/2015/424860

Beach, J.R., Schalm, O.W., 1936. A Filterable Virus, Distinct from that of Laryngotracheitis, the
Cause of a Respiratory Disease of Chicks. Poult. Sci. 15, 1997 206. https://doi.org/10.3382/ps.0150199

Beato, M.S., Battisti, C.D., Terregino, C., Drago, A., Capua, l., Ortali, G., 2005. Evidence of
circulation of a Chinese strain of infectious bronchitis virus (QXIBV) in Italy. Vet. Rec.
https://doi.org/10.1136/vr.156.22.720

Beaudette, F.R., Hudson, C.B., 1937. Cultivation of the virus of infectious bronchitis. J. Am. Vet.
Med. Assoc. 90, 517 60.

Belouzard, S., Millet, J.K., Licitra, B.N., Whittaker, G.R., 2012. Mechanisms of Coronavirus Cell
Entry Mediated by the Viral Spike Protein. Viruses 4, 10117 1033. https://doi.org/10.3390/v4061011

L

Benyeda Z., PalyaV.,RusvaiM., 2009. A csirk®k fei2Z2RzR bronchiti

99


https://doi.org/10.3390/v11010057
https://doi.org/10.1080/03079450802632049
https://doi.org/10.3390/vetsci7040204
https://doi.org/10.1007/978-3-319-47426-7_5
https://doi.org/10.1007/978-3-319-47426-7_5
https://doi.org/10.1637/11566-121516-RegR
https://doi.org/10.1016/j.meegid.2017.05.006
https://doi.org/10.1186/s13567-019-0631-5
https://doi.org/10.1016/S0022-2836(05)80360-2
https://doi.org/10.1637/7202-050304R.1
https://doi.org/10.1136/vr.100896
https://doi.org/10.3390/v1031166
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0007384
https://doi.org/10.17582/journal.bjv/2016.3.6.161.165
https://doi.org/10.1155/2015/424860
https://doi.org/10.3382/ps.0150199
https://doi.org/10.1136/vr.156.22.720
https://doi.org/10.3390/v4061011

Benyeda, Z., 2009. Comparison of the pathogenicity of QX-like, M41 and 793/B IBV strains

from different pathological conditions. Avian Pathol. 38, 4497 456.
https://doi.org/10.1080/03079450903349196

Benyeda, Z., Mat -, T., S¢veged,,th,, ZSzalRusvBi, Kz
V., 2009. Comparison of the pathogenicity of QX-like, M41 and 793/B infectious bronchitis strains from
different pathological conditions. Avian Pathol. 38, 4497 456.
https://doi.org/10.1080/03079450903349196

Benyeda, Z., Szeredi, L., Mat T - tTh,, Z5.¢,veRuwesyv,aiT,. , M.

V., 2010. Comparative histopathology and immunohistochemistry of QX-like, Massachusetts and 793/B
serotypes of infectious bronchitis virus infection in chickens. J. Comp. Pathol. 143, 2761 283.
https://doi.org/10.1016/j.jcpa.2010.04.007

Bhuiyan, Md.S.A., Amin, Z., Rodrigues, K.F., Saallah, S., Shaarani, S.Md., Sarker, S.,
Siddiquee, S., 2021. Infectious bronchitis virus (Gammacoronavirus) in poultry farming: vaccination,
immune response and measures for mitigation. Vet. Sci. 8, 273. https://doi.org/10.3390/vetsci8110273

Bijlenga, G., Cook, J.K.A., Gelb Jr., J., De Wit, J.J., 2004. Development and use of the H strain
of avian infectious bronchitis virus from the Netherlands as a vaccine: A review. Avian Pathol. 33, 5501
557. https://doi.org/10.1080/03079450400013154

Bing, G.-X., Liu, X., Pu, J., Liu, Q.-F., Wu, Q.-M., Liu, J.-H., 2007. Different genotypes of
nephropathogenic infectious bronchitis viruses co-circulating in chicken population in China. Virus
Genes 35, 333i 337. https://doi.org/10.1007/s11262-007-0100-5

Binns, M.M., Boursnell, M.E., Cavanagh, D., Pappin, D.J., Brown, T.D., 1985. Cloning and
sequencing of the gene encoding the spike protein of the coronavirus IBV. J. Gen. Virol. 66 (Pt 4), 7197
726. https://doi.org/10.1099/0022-1317-66-4-719

Bochkov, Y.A., Batchenko, G.V., Shcherbakova, L.O., Borisov, A.V., Drygin, V.V., 2006.
Molecular epizootiology of avian infectious bronchitis in Russia. Avian Pathol. 35, 3791 393.
https://doi.org/10.1080/03079450600921008

Bochkov, Y.A., Tosi, G., Massi, P., Drygin, V.V., 2007. Phylogenetic analysis of partial S1 and
N gene sequences of infectious bronchitis virus isolates from Italy revealed genetic diversity and
recombination. Virus Genes 35, 651 71. https://doi.org/10.1007/s11262-006-0037-0

Boltz, D.A., Nakai, M., Bahra, J.M., 2004. Avian infectious bronchitis virus: a possible cause of
reduced fertility in the rooster. Avian Dis. 48, 9091 915. https://doi.org/10.1637/7192-040808R1

Boni, M.F., Posada, D., Feldman, M.W., 2007. An exact nonparametric method for inferring

mosaic structure in sequence triplets. Genetics 176, 103571 1047.
https://doi.org/10.1534/genetics.106.068874
Bourog®©a, H. , Mi | ed, K., Gri boa, L., ioneof neBe hi , I

variants of avian infectious bronchitis virus in Tunisia. Avian Dis. 53, 42671433.
https://doi.org/10.1637/8666-022609-Reg.1

Boursnell, M.E., Brown, T.D., Foulds, I.J., Green, P.F., Tomley, F.M., Binns, M.M., 1987.
Completion of the sequence of the genome of the coronavirus avian infectious bronchitis virus. J. Gen.
Virol. 68 (Pt 1), 57i 77. https://doi.org/10.1099/0022-1317-68-1-57

Bouwman, K.M., Parsons, L.M., Berends, A.J., de Vries, R.P., Cipollo, J.F., Verheije, M.H.,
2020. Three amino acid changes in Avian coronavirus spike protein allow binding to kidney tissue. J
Virol. 94(2): e01363-19 https://doi.org/10.1128/JVI.01363-19

Box, P.G., Beresford, A.V., Roberts, B., 1980. Protection of laying hens against infectious
bronchitis with inactivated emulsion vaccines. Vet. Rec. 106, 2647 268.
https://doi.org/10.1136/vr.106.12.264

Brandt, C.D., Van Roekel, H., Peck, H.A., 1952. An Egg-propagated immunizing agent for the
control of infectious bronchitis of chickens. Poult. Sci. 31, 10047 1008.
https://doi.org/10.3382/ps.0311004

Brierley, I., Digard, P., Inglis, S.C., 1989. Characterization of an efficient coronavirus ribosomal
frameshifting  signal:  requirement for an RNA pseudoknot. Cell 57, 537i547.
https://doi.org/10.1016/0092-8674(89)90124-4

Broadfoot, D.l., Pomeroy, B.S., Smith, W.M., 1954. Effect of infectious bronchitis on egg
production. J. Am. Vet. Med. Assoc. 124, 128i 130.

Broadfoot, D.I., Smith Jr, W.M., 1954. Effects of infectious bronchitis in laying hens on egg
production, percent unsettable eggs and hatchability. Poult. Sci. 33, 6537 654.

Broadfoot, D.l., Pomeroy, B.S., Smith, W.M., 1956. Effects of infectious bronchitis in baby
chicks. Poult. Sci. 35, 7571 762. https://doi.org/10.3382/ps.0350757

Brown Jordan, A., Fusaro, A., Blake, L., Milani, A., Zamperin, G., Brown, G., Carrington, C.V.F.,
Monne, I., Oura, C.A.L., 2020. Characterization of novel, pathogenic field strains of infectious bronchitis

100


https://doi.org/10.1080/03079450903349196
https://doi.org/10.1080/03079450903349196
https://doi.org/10.1016/j.jcpa.2010.04.007
https://doi.org/10.3390/vetsci8110273
https://doi.org/10.1080/03079450400013154
https://doi.org/10.1007/s11262-007-0100-5
https://doi.org/10.1099/0022-1317-66-4-719
https://doi.org/10.1080/03079450600921008
https://doi.org/10.1007/s11262-006-0037-0
https://doi.org/10.1637/7192-040808R1
https://doi.org/10.1534/genetics.106.068874
https://doi.org/10.1637/8666-022609-Reg.1
https://doi.org/10.1099/0022-1317-68-1-57
https://doi.org/10.1128/JVI.01363-19
https://doi.org/10.1136/vr.106.12.264
https://doi.org/10.3382/ps.0311004
https://doi.org/10.1016/0092-8674(89)90124-4
https://doi.org/10.3382/ps.0350757

virus (IBV) in poultry in Trinidad and Tobago. Transbound. Emerg. Dis. 67, 2775i2788.
https://doi.org/10.1111/tbed.13637

Bru, T., Vila, R., Cabana, M., Geerligs, H.J., 2017. Protection of chickens vaccinated with
combinations of commercial live infectious bronchitis vaccines containing Massachusetts, Dutch and
QX-like serotypes against challenge with virulent infectious bronchitis viruses 793B and 1S/1494/06
Israel variant 2. Avian Pathol. 46, 521 58. https://doi.org/10.1080/03079457.2016.1203393

Burrell, C.J., Howard, C.R., Murphy, F.A., 2017. Coronaviruses. Fenner Whites Med. Virol. 4371
446. https://doi.org/10.1016/B978-0-12-375156-0.00031-X

Butcher, G.D., Winterfield, R.W., Shapiro, D.P., 1989. An outbreak of nephropathogenic H13
infectious bronchitis in commercial broilers. Avian Dis. 33, 8231 826.

Callison, S.A., Jackwood, M.W., Hilt, D.A., 2001. Molecular characterization of infectious
bronchitis virus isolates foreign to the United States and comparison with United States isolates. Avian
Dis. 45, 4927 499.

Capua, I., Minta, Z., Karpinska, E., Mawditt, K., Britton, P., Cavanagh, D., Gough, R.E., 1999.
Co-circulation of four types of infectious bronchitis virus (793/B, 624/1, B1648 and Massachusetts). Avian
Pathol. 28, 5871 592. https://doi.org/10.1080/03079459994380

Casais, R., Davies, M., Cavanagh, D., Britton, P., 2005. Gene 5 of the avian coronavirus
infectious bronchitis virus is not essential for replication. J. Virol. 79, 8065i8078.
https://doi.org/10.1128/JV1.79.13.8065-8078.2005

Casais, R., Dove, B., Cavanagh, D., Britton, P., 2003. Recombinant avian infectious bronchitis
virus expressing a heterologous spike gene demonstrates that the spike protein Is a determinant of cell
tropism. J. Virol. 77, 90841 9089. https://doi.org/10.1128/JV1.77.16.9084-9089.2003

Cavanagh, D., 2007. Coronavirus avian infectious bronchitis virus. Vet. Res. 38, 2811 297.
https://doi.org/10.1051/vetres:2006055

Cavanagh, D., 2005. Coronaviruses in poultry and other birds. Avian Pathol. 34, 43971 448.
https://doi.org/10.1080/03079450500367682

Cavanagh, D., 2003. Severe acute respiratory syndrome vaccine development: experiences of
vaccination against avian infectious bronchitis coronavirus. Avian Pathol. 32, 567i582.
https://doi.org/10.1080/03079450310001621198

Cavanagh, D., Davis, P.J., 1988. Evolution of avian coronavirus IBV: sequence of the matrix
glycoprotein gene and intergenic region of several serotypes. J. Gen. Virol. 69 (Pt 3), 6211 629.
https://doi.org/10.1099/0022-1317-69-3-621

Cavanagh, D., Davis, P.J., Cook, J.K,, Li, D., Kant, A., Koch, G., 1992. Location of the amino
acid differences in the S1 spike glycoprotein subunit of closely related serotypes of infectious bronchitis
virus. Avian Pathol. 21, 33i 43. https://doi.org/10.1080/03079459208418816

Cavanagh, D., Davis, P.J., Mockett, A.P., 1988. Amino acids within hypervariable region 1 of
avian coronavirus IBV (Massachusetts serotype) spike glycoprotein are associated with neutralization
epitopes. Virus Res. 11, 1411 150.

Cavanagh, D., Davis, P.J., Pappin, D.J., Binns, M.M., Boursnell, M.E., Brown, T.D.K., 1986.
Coronavirus IBV: partial amino terminal sequencing of spike polypeptide S2 identifies the sequence Arg-
Arg-Phe-Arg-Arg at the cleavage site of the spike precursor propolypeptide of IBV strains Beaudette
and M41. Virus Res. 4, 133i 143.

Cavanagh, D., Naqi, S.A., 2003. Infectious Bronchitis. lowa State University Press, Ames.

Chac-n, J. L., Assayag, fi-RdreBa, C.S.,Rearand, M.R.,danes, R.C.,,
Piantino Ferreira, A.J., 2014. Pathogenicity and molecular characteristics of infectious bronchitis virus
(IBV) strains isolated from broilers showing diarrhoea and respiratory disease. Br. Poult. Sci. 55, 2711
283. https://doi.org/10.1080/00071668.2014.903558

Chac:- n, J. L., Rodrigues, J. N. , Assayag J¥ni

Ferreira, A.J., 2011. Epidemiological survey and molecular characterization of avian infectious bronchitis
virus in Brazil between 2003 and 2009. Avian Pathol. 40, 15371 162.
https://doi.org/10.1080/03079457.2010.544641

Chang, C., Hou, M.-H., Chang, C.-F., Hsiao, C.-D., Huang, T., 2014. The SARS coronavirus
nucleocapsid protein i Forms and functions. Antiviral Res. 103, 39i 50.
https://doi.org/10.1016/j.antiviral.2013.12.009

Chen, H.-W., Huang, Y.-P., Wang, C.-H., 2009. Identification of Taiwan and China-like
recombinant avian infectious bronchitis viruses in Taiwan. Virus Res. 140, 121i129.
https://doi.org/10.1016/j.virusres.2008.11.012

Chen, Y., Jiang, L., Zhao, W., Liu, L., Zhao, Y., Shao, Y., Li, H., Han, Z., Liu, S., 2017.
Identification and molecular characterization of a novel serotype infectious bronchitis virus (GI-28) in
China. Vet. Microbiol. 198, 108i 115. https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2016.12.017

101

Ast ol

or ,


https://doi.org/10.1111/tbed.13637
https://doi.org/10.1080/03079457.2016.1203393
https://doi.org/10.1016/B978-0-12-375156-0.00031-X
https://doi.org/10.1080/03079459994380
https://doi.org/10.1128/JVI.79.13.8065-8078.2005
https://doi.org/10.1128/JVI.77.16.9084-9089.2003
https://doi.org/10.1051/vetres:2006055
https://doi.org/10.1080/03079450500367682
https://doi.org/10.1080/03079450310001621198
https://doi.org/10.1099/0022-1317-69-3-621
https://doi.org/10.1080/03079459208418816
https://doi.org/10.1080/00071668.2014.903558
https://doi.org/10.1080/03079457.2010.544641
https://doi.org/10.1016/j.antiviral.2013.12.009
https://doi.org/10.1016/j.virusres.2008.11.012
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2016.12.017

Cheng, J., Huo, C., Zhao, J., Liu, T., Li, X,, Yan, S., Wang, Z., Hu, Y., Zhang, G., 2018.
Pathogenicity differences between QX-like and Mass-type infectious bronchitis viruses. Vet. Microbiol.
213, 1291 135. https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2017.11.027

Chhabra, R., Forrester, A., Lemiere, S., Awad, F., Chantrey, J., Ganapathy, K., 2015. Mucosal,
cellular, and humoral immune responses induced by different live infectious bronchitis virus vaccination
regimes and protection conferred against infectious bronchitis virus Q1 Strain. Clin. Vaccine Immunol.
CVI 22, 105071 1059. https://doi.org/10.1128/CVI.00368-15

Chousalkar, K.K., Roberts, J.R., 2007. Ultrastructural study of infectious bronchitis virus
infection in infundibulum and magnum of commercial laying hens. Vet. Microbiol. 122, 223i 236.
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2007.01.021

Coleman, C.M., Frieman, M.B., 2013. Emergence of the Middle East respiratory syndrome
coronavirus. PLoS Pathog. 9, €1003595. https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1003595

Collisson, E.W., Pei, J., Dzielawa, J., Seo, S.H., 2000. Cytotoxic T lymphocytes are critical in
the control of infectious bronchitis virus in poultry. Dev. Comp. Immunol. 24, 1871 200.
https://doi.org/10.1016/s0145-305%(99)00072-5

Cook, J.K.A., Orbell, S.J., Woods, M.A., Huggins, M.B., 1999. Breadth of protection of the
respiratory tract provided by different live-attenuated infectious bronchitis vaccines against challenge
with infectious bronchitis viruses of heterologous serotypes. Avian Pathol. 28, 477i485.
https://doi.org/10.1080/03079459994506

Cook, J.K.A., 1984. The classification of new serotypes of infectious bronchitis virus isolated
from poultry flocks in britain between 1981 and 1983. Avian Pathol. 13, 733i741.
https://doi.org/10.1080/03079458408418570

Cook, J.K.A., Huggins, M.B., 1986. Newly isolated serotypes of infectious bronchitis virus: Their
role in disease. Avian Pathol. 15, 1291 138. https://doi.org/10.1080/03079458608436272

Cook, J.K.A., Jackwood, M.W., Jones, R.C., 2012. The long view: 40 years of infectious
bronchitis research. Avian Pathol. 41, 2397 250. https://doi.org/10.1080/03079457.2012.680432

Cook, J.K.A., Orbell, S.J., Woods, M.A., Huggins, M.B., 1996. A survey of the presence of a
new infectious bronchitis virus designated 4/91 (793B). Vet. Rec. 138, 178i180.
https://doi.org/10.1136/vr.138.8.178

Cosgrove, A.S., 1962. An apparently new disease of chickens: avian nephrosis. Avian Dis. 6,
385i 389. https://doi.org/10.2307/1587909

Crinion, R.A., Hofstad, M.S., 1972. Pathogenicity of two embryo-passage levels of avian
infectious bronchitis virus for the oviduct of young chickens of various ages. Avian Dis. 16, 9671 973.
https://doi.org/10.2307/1588818

Davelaar, F.G., Kouwenhoven, B., 1977. Influence of maternal antibodies on vaccination of
chicks of different ages against infectious bronchitis. Avian Pathol. 6, 41i50.
https://doi.org/10.1080/03079457708418211

Davelaar, F.G., Kouwenhoven, B., Burger, A.G., 1984. Occurrence and significance of
infectious bronchitis virus variant strains in egg and broiler production in the Netherlands. Vet. Q. 6,
1147 120. https://doi.org/10.1080/01652176.1984.9693924

de Haan, C.A.M., Masters, P.S., Shen, X., Weiss, S., Rottier, P.J.M., 2002. The group-specific
murine coronavirus genes are not essential, but their deletion, by reverse genetics, is attenuating in the
natural host. Virology 296, 1777 189. https://doi.org/10.1006/viro.2002.1412

de Wit, E., van Doremalen, N., Falzarano, D., Munster, V.J., 2016. SARS and MERS: recent
insights into emerging coronaviruses. Nat. Rev. Microbiol. 14, 523i 534.
https://doi.org/10.1038/nrmicro.2016.81

de Wit, J.J., Cazaban, C., Dijjkman, R., Ramon, G., Gardin, Y., 2018. Detection of different
genotypes of infectious bronchitis virus and of infectious bursal disease virus in European broilers during
an epidemiological study in 2013 and the consequences for the diagnostic approach. Avian Pathol. 47,
14071 151. https://doi.org/10.1080/03079457.2017.1387231

De Wit, J.J., Cook, J.K.A., van der Heijden, H.M.J.F., 2011. Infectious bronchitis virus variants:
a review of the history, current situation and control measures. Avian Pathol. J. WVPA 40, 223i 235.
https://doi.org/10.1080/03079457.2011.566260

de Wit, J.J., de Wit, M.K., Cook, J.K.A., 2021. Infectious Bronchitis Virus Types Affecting
European Countries - A Review. Avian Dis. 65. https://doi.org/10.1637/aviandiseases-D-21-00106

de Wit, J.J., Dijkman, R., Guerrero, P., Calvo, J., Gonzalez, A., Hidalgo, H., 2017. Variability in
biological behaviour, pathogenicity, protectotype and induction of virus neutralizing antibodies by
different vaccination programmes to infectious bronchitis virus genotype Q1 strains from Chile. Avian
Pathol. 46, 6661 675. https://doi.org/10.1080/03079457.2017.1346782

102


https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2017.11.027
https://doi.org/10.1128/CVI.00368-15
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2007.01.021
https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1003595
https://doi.org/10.1016/s0145-305x(99)00072-5
https://doi.org/10.1080/03079459994506
https://doi.org/10.1080/03079458408418570
https://doi.org/10.1080/03079458608436272
https://doi.org/10.1080/03079457.2012.680432
https://doi.org/10.1136/vr.138.8.178
https://doi.org/10.2307/1587909
https://doi.org/10.2307/1588818
https://doi.org/10.1080/03079457708418211
https://doi.org/10.1080/01652176.1984.9693924
https://doi.org/10.1006/viro.2002.1412
https://doi.org/10.1038/nrmicro.2016.81
https://doi.org/10.1080/03079457.2017.1387231
https://doi.org/10.1080/03079457.2011.566260
https://doi.org/10.1637/aviandiseases-D-21-00106
https://doi.org/10.1080/03079457.2017.1346782

De Wit, J.J., Swart, W. a. J.M., Fabri, T.H.F., 2010. Efficacy of infectious bronchitis virus
vaccinations in the field: association between the alpha-IBV IgM response, protection and vaccine
application parameters. Avian Pathol. 39, 123i 131. https://doi.org/10.1080/03079451003604639

de Wit, J.J., Cook, J.K.A., 2019. Spotlight on avian pathology: infectious bronchitis virus. Avian
Pathol. 48, 393i 395. https://doi.org/10.1080/03079457.2019.1617400

de Wit, J.J., Cook, J.K.A., 2014. Factors influencing the outcome of infectious bronchitis
vaccination and challenge experiments. Avian Pathol. 43, 4851 497.
https://doi.org/10.1080/03079457.2014.974504

de Wit, J.J., De Herdt, P., Cook, J.K.A., Andreopoulou, M., Jorna, |., Koopman, H.C.R., 2022.
The inactivated infectious bronchitis virus (IBV) vaccine used as booster in layer hens influences the
breadth of protection against challenge with IBV variants. Avian Pathol. 51, 244i256.
https://doi.org/10.1080/03079457.2022.2040731

Delmas, B., Laude, H., 1990. Assembly of coronavirus spike protein into trimers and its role in
epitope expression. J. Virol. 64, 53671 5375. https://doi.org/10.1128/JV1.64.11.5367-5375.1990

Derzsy, D., Lomniczi, B., 1966. A ty¥wkok fertRzR
Magy. Cllatorii®eok Lapja 194

Djikeng, A., Halpin, R., Kuzmickas, R., DePasse, J., Feldblyum, J., Sengamalay, N., Afonso,
C., Zhang, X., Anderson, N.G., Ghedin, E., Spiro, D.J., 2008. Viral genome sequencing by random
priming methods. BMC Genomics 9, 5. https://doi.org/10.1186/1471-2164-9-5

Dobos-Kov §cs, M.§ziamalddar ak K-rbonctana. Magyar Cll at c

Dol z, R. , Bertran, K., Ma | -like sthins in Sp&n0M Int. Syinp. st r epo
Avian Corona- Pneumo-Viruses Complicat. Pathog. 277 33.
Dolz, R., Vergara-Al er t , J. ,ujPp®lre,z,J M. , MP] -, N. , 2012. New

bronchitis virus pathogenesis: Characterization of Italy 02 serotype in chicks and adult hens. Vet.
Microbiol. 156, 25671 264. https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2011.11.001

Domanska, K., $§mietanka, K., Mi nt a, zZ. , 2007. Mo |
isolated in Poland. Bull. Vet. Inst. Pulawy 51, 4497 452.

Domanska-Blicharz, K., Lisowska, A., Sajewicz-Krukowska, J., 2020a. Molecular epidemiology
of infectious bronchitis virus in Poland from 1980 to 2017. Infect. Genet. Evol. 80, 104177.
https://doi.org/10.1016/].meeqid.2020.104177

Domanska-Blicharz, K., Sajewicz-Krukowska, J., Lisowska, A., 2020b. New PA/1220/98-like
variant of infectious bronchitis virus in  Poland. Avian Pathol. 49, 380i 388.
https://doi.org/10.1080/03079457.2020.1754332

Domi ngo, E:Sal Mart 2eEnez Sobri no, F., de | a Torre, J
Galindez, -BG.e,1TaP®rPez Villanueva, N. , Ng§j etremely R. , 1¢
heterogeneous) nature of viral RNA genome populations: biological relevance--a review. Gene 40, 1i
8. https://doi.org/10.1016/0378-1119(85)90017-4

Ducatez, M.F., Martin, A.M., Owoade, A.A., Olatoye, I.0., Alkali, B.R., Maikano, I., Snoeck, C.J.,
Sausy, A., Cordioli, P., Muller, C.P., 2009. Characterization of a new genotype and serotype of infectious
bronchitis virus in Western Africa. J. Gen. Virol. 90, 267971 2685. https://doi.org/10.1099/vir.0.012476-0

Duff, R.H., Macdonald, J.W., McMartin, D.A., Ross, J.G., 1971. Infection of day-old chicks with
infectious bronchitis (IB) virus and subsequent anatomical abnormalities. Vet. Rec. 88, 315.
https://doi.org/10.1136/vr.88.12.315

Duffy, S., 2018. Why are RNA virus mutation rates so damn high? PLoS Biol. 16, e3000003.
https://doi.org/10.1371/journal.pbio.3000003

Dwars, R.M., Matthijs, M.G.R., Daemen, A.J.J.M., van Eck, J.H.H., Vervelde, L., Landman,
W.J.M., 2009. Progression of lesions in the respiratory tract of broilers after single infection with
Escherichia coli compared to superinfection with E. coli after infection with infectious bronchitis virus.
Vet. Immunol. Immunopathol. 127, 65i 76. https://doi.org/10.1016/j.vetimm.2008.09.019

Eldemery, F., Joiner, K.S., Toro, H., van Santen, V.L., 2017. Protection against infectious
bronchitis virus by spike ectodomain subunit vaccine. Vaccine 35, 5864i5871.
https://doi.org/10.1016/j.vaccine.2017.09.013

Enjuanes, L., Z uRpdriguaz, C.,SGutierreAvareza Jj, cCanton, J., Sola, |.,
2016. Molecular basis of coronavirus virulence and vaccine development. Adv. Virus Res. 96, 24571 286.
https://doi.org/10.1016/bs.aivir.2016.08.003

Eriksson, K.K., Cervantes-Bar rag8n, L., Ludewig, B., Thiel, V.,
pathology is dependent on ADP-ribose-1 épldosphatase, a viral function conserved in the alpha-like
supergroup. J. Virol. 82, 123251 12334. https://doi.org/10.1128/JVI.02082-08

103


https://doi.org/10.1080/03079451003604639
https://doi.org/10.1080/03079457.2019.1617400
https://doi.org/10.1080/03079457.2014.974504
https://doi.org/10.1080/03079457.2022.2040731
https://doi.org/10.1128/JVI.64.11.5367-5375.1990
https://doi.org/10.1186/1471-2164-9-5
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2011.11.001
https://doi.org/10.1016/j.meegid.2020.104177
https://doi.org/10.1080/03079457.2020.1754332
https://doi.org/10.1016/0378-1119(85)90017-4
https://doi.org/10.1099/vir.0.012476-0
https://doi.org/10.1136/vr.88.12.315
https://doi.org/10.1371/journal.pbio.3000003
https://doi.org/10.1016/j.vetimm.2008.09.019
https://doi.org/10.1016/j.vaccine.2017.09.013
https://doi.org/10.1016/bs.aivir.2016.08.003
https://doi.org/10.1128/JVI.02082-08

Estevez, C., Villegas, P., El-Attrache, J., 2003. A recombination event, induced in ovo, between
a low passage infectious bronchitis virus field isolate and a highly embryo adapted vaccine strain. Avian
Dis. 47, 12827 1290. https://doi.org/10.1637/5919

Fabricant, J., Levine, P.P., 1962. Experimental production of complicated chronic respiratory

di sease infection (fAair 7123ahts:/dbiiors/€0230€/1588028vi an Di s. 6,

Fang, S.G., Shen, H., Wang, J., Tay, F.P.L., Liu, D.X., 2010. Functional and genetic studies of
the substrate specificity of coronavirus infectious bronchitis virus 3C-like proteinase. J. Virol. 84, 7325i
7336. https://doi.org/10.1128/JVI.02490-09

Fang, S.G., Shen, S., Tay, F.P.L., Liu, D.X., 2005. Selection of and recombination between
minor variants lead to the adaptation of an avian coronavirus to primate cells. Biochem. Biophys. Res.
Commun. 336, 4177 423. https://doi.org/10.1016/j.bbrc.2005.08.105

Fellahi, S., Ducat e z , M. , El Ha r-k.,aTkuil, NMSebbarG@®.,RBouaiti, ,E.A.J .

Khataby, K., Ennaji, M.M., El-Houadfi, M., 2015. Prevalence and molecular characterization of avian
infectious bronchitis virus in poultry flocks in Morocco from 2010 to 2014 and first detection of Italy 02
in Africa. Avian Pathol. 44, 2871 295. https://doi.org/10.1080/03079457.2015.1044422

Feng, K., Wang, F., Xue, Y., Zhou, Q., Chen, F., Bi, Y., Xie, Q., 2017. Epidemiology and
characterization of avian infectious bronchitis virus strains circulating in southern China during the period
from 2013-2015. Sci. Rep. 7, 6576. https://doi.org/10.1038/s41598-017-06987-2

Feng, K., Xue, Y., Wang, F., Chen, F., Shu, D., Xie, Q., 2014. Analysis of S1 gene of avian
infectious bronchitis virus isolated in southern China during 2011-2012. Virus Genes 49, 292i 303.
https://doi.org/10.1007/s11262-014-1097-1

Fenner, F., Bachmann, P.A., Gibbs, E.P.J., Murphy, F.A., Studdert, M.J., White, D.O., 1987.
Coronaviridae. Vet. Virol. 505. https://doi.org/10.1016/B978-0-12-253055-5.50032-3

Fields, D.B., 1973. Case Report: Arkansas 99, a new infectious bronchitis serotype. Avian Dis.
6591 661.

Fischer, S., Klosterhalfen, D., Wilms-Schulze Kump, F., Casteel, M., 2020. Research Note: First
evidence of infectious bronchitis virus Middle-East GI-23 lineage (Var2-like) in Germanyl. Poult. Sci.
99, 7971 800. https://doi.org/10.1016/}.psj.2019.10.031

Fraga, A.P., Balestrin, E., Ikuta, N., Fonseca, A.S.K., Spilki, F.R., Canal, C.W., Lunge, V.R.,
2013. Emergence of a new genotype of avian infectious bronchitis virus in Brazil. Avian Dis. 57, 225i
232. https://doi.org/10.1637/10346-090412-Req.1

Franzo, G., Cecchinato, M., Tosi, G., Fiorentini, L., Faccin, F., Tucciarone, C.M., Trogu, T.,
Barbieri, 1., Massi, P., Moreno, A., 2018. GI-16 lineage (624/1 or Q1), there and back again: The history
of one of the major threats for poultry farming of our era. PloS One 13, e0203513.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0203513

Franzo, G., Listorti, V., Naylor, C.J., Lupini, C., Laconi, A., Felice, V., Drigo, M., Catelli, E.,
Cecchinato, M., 2015. Molecular investigation of a full-length genome of a Q1-like IBV strain isolated in
Italy in 2013. Virus Res. 210, 777 80. https://doi.org/10.1016/j.virusres.2015.07.008

Franzo, G., Massi, P., Tucciarone, C.M., Barbieri, I., Tosi, G., Fiorentini, L., Ciccozzi, M.,
Lavazza, A., Cecchinato, M., Moreno, A., 2017a. Think globally, act locally: Phylodynamic
reconstruction of infectious bronchitis virus (IBV) QX genotype (GI-19 lineage) reveals different
population dynamics and spreading patterns when evaluated on different epidemiological scales. PLOS
ONE 12, e0184401. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0184401

Franzo, G., Naylor, C.J., Lupini, C., Drigo, M., Catelli, E., Listorti, V., Pesente, P., Giovanardi,
D., Morandini, E., Cecchinato, M., 2014. Continued use of IBV 793B vaccine needs reassessment after

i ts withdrawal |l ed t o t he genot32p eGY&5i676d
https://doi.org/10.1016/j.vaccine.2014.10.006
Franzo, G. , Tucciarone, C. M., Bl anco, A,

Catelli, E., Cecchinato, M., 2016. Effect of different vaccination strategies on IBV QX populatio
dynamics and clinical outbreaks. Vaccine 34, 56701 5676. https://doi.org/10.1016/j.vaccine.2016.09.014

Franzo, G., Tucciarone, C.M., Drigo, M., Cecchinato, M., Enache, M., Bejan, V., 2017b.
Infectious bronchitis virus in Romanian broiler farms. Vet. Rec. 180. https://doi.org/10.1136/vr.j2810

Gallardo, R.A., Hoerr, F.J., Berry, W.D., van Santen, V.L., Toro, H., 2011. Infectious bronchitis
virus in testicles and venereal transmission. Avian Dis. 55, 2551 258. https://doi.org/10.1637/9592-
102910-Reg.1

Gallardo, R.A,, Silva, A.P. da, Gilbert, R., Alfonso, M., Conley, A., Jones, K., Stayer, P.A., Hoerr,
F.J., 2022. Testicular Atrophy and Epididymitis-Orchitis Associated with Infectious Bronchitis Virus in
Broiler Breeder Roosters. Avian Dis. 66, 1121 118. https://doi.org/10.1637/21-00108

104

i sappea

Nofrar


https://doi.org/10.1637/5919
https://doi.org/10.2307/1588023
https://doi.org/10.1128/JVI.02490-09
https://doi.org/10.1016/j.bbrc.2005.08.105
https://doi.org/10.1080/03079457.2015.1044422
https://doi.org/10.1038/s41598-017-06987-2
https://doi.org/10.1007/s11262-014-1097-1
https://doi.org/10.1016/B978-0-12-253055-5.50032-3
https://doi.org/10.1016/j.psj.2019.10.031
https://doi.org/10.1637/10346-090412-Reg.1
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0203513
https://doi.org/10.1016/j.virusres.2015.07.008
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0184401
https://doi.org/10.1016/j.vaccine.2014.10.006
https://doi.org/10.1016/j.vaccine.2016.09.014
https://doi.org/10.1136/vr.j2810
https://doi.org/10.1637/9592-102910-Reg.1
https://doi.org/10.1637/9592-102910-Reg.1
https://doi.org/10.1637/21-00108

Ganapathy, K., Ball, C., Forrester, A., 2015. Genotypes of infectious bronchitis viruses
circulating in the Middle East between 2009 and 2014. Virus Res. 210, 198i204.
https://doi.org/10.1016/j.virusres.2015.07.019

Gelb, Jr. J., Weisman, Y., Ladman, B.S., Meir, R., 2005. S1 gene characteristics and efficacy
of vaccination against infectious bronchitis virus field isolates from the United States and Israel (1996 to
2000). Avian Pathol. J. WVPA 34, 1941 203. https://doi.org/10.1080/03079450500096539

Gelb Jr., J., Leary, J.H., Rosenberger, J.K., 1983. Prevalence of Arkansas-type infectious
bronchitis  virus  in Delmarva  peninsula  chickens.  Avian Dis. 27, 667i678.
https://doi.org/10.2307/1590309

Gibbs, M.J., Armstrong, J.S., Gibbs, A.J., 2000. Sister-scanning: a Monte Carlo procedure for
assessing signals in  recombinant sequences. Bioinforma. Oxf. Engl. 16, 573i582.
https://doi.org/10.1093/biocinformatics/16.7.573

Gorbalenya, A.E., Koonin, E.V., Donchenko, A.P., Blinov, V.M., 1989. Coronavirus genome:
prediction of putative functional domains in the non-structural polyprotein by comparative amino acid
sequence analysis. Nucleic Acids Res. 17, 48471 4861. https://doi.org/10.1093/nar/17.12.4847

Gorbalenya, A.E., Koonin, E.V., Lai, M.M., 1991. Putative papain-related thiol proteases of
positive-strand RNA viruses. Identification of rubi- and aphthovirus proteases and delineation of a novel
conserved domain associated with proteases of rubi-, alpha- and coronaviruses. FEBS Lett. 288, 2011
205. https://doi.org/10.1016/0014-5793(91)81034-6

Gough, R.E., Alexander, D.J., 1979. Comparison of duration of immunity in chickens infected
with a live infectious bronchitis vaccine by three different routes. Res. Vet. Sci. 26, 329i 332.
https://doi.org/10.1016/S0034-5288(18)32889-3

Gough, R.E., Cox, W.J., de B Welchman, D., Worthington, K.J., Jones, R.C., 2008. Chinese
QX strain of infectious bronchitis virus isolated in the UK. Vet. Rec. 162, 99i100.
https://doi.org/10.1136/vr.162.3.99

Guo, X., Rosa, A.J.M., Chen, D.-G., Wang, X., 2008. Molecular mechanisms of primary and
secondary mucosal immunity using avian infectious bronchitis virus as a model system. Vet. Immunol.
Immunopathol. 121, 3321 343. https://doi.org/10.1016/j.vetimm.2007.09.016

Guzm&n, M., Hidalgo, H., 2020. Live Attenuated

Modifying Local Viral Populations Dynamics. Anim. 10, E2058. https://doi.org/10.3390/ani10112058

Guzm8n, M., S8enz, L., Hidalgo, H., 20109:13
and GI-16 Avian Infectious Bronchitis Virus Isolated in Chile from 2009 to 2017 Regarding 4/91 Vaccine
Introduction. Anim. 9, E656. https://doi.org/10.3390/ani9090656

Habibi, M., Karimi, V., Langeroudi, A.G., Ghafouri, S.A., Hashemzadeh, M., Farahani, R.K.,
Maghsoudloo, H., Abdollahi, H., Seifouri, P., 2017. Combination of H120 and 1/96 avian infectious
bronchitis virus vaccine strains protect chickens against challenge with 1S/1494/06 (variant 2)-like
infectious bronchitis virus. Acta Virol. 61, 1507 160. https://doi.org/10.4149/av_2017 02 04

Hagemeijer, M. C. , Ver hei j e, M. H. , Regblorg B.| Riottier,
P.J.M., Haan, C.A.M. de, 2010. Dynamics of Coronavirus Replication-Transcription Complexes. J. Virol.
84, 21341 2149. https://doi.org/10.1128/JV].01716-09

Hanada, K., Suzuki, Y., Gojobori, T., 2004. A large variation in the rates of synonymous
substitution for rna viruses and its relationship to a diversity of viral infection and transmission modes.
Mol. Biol. Evol. 21, 10741 1080. https://doi.org/10.1093/molbev/msh109

Heath, L., van der Walt, E., Varsani, A., Martin, D.P., 2006. Recombination patterns in
aphthoviruses mirror those found in other picornaviruses. J. Virol. 80, 11827i11832.
https://doi.org/10.1128/JVI.01100-06

Heffels-Redmann, U., Kaleta, E.F., 2004. IV. International symposium on avian corona- and
pneumovirus infections, Rauischholzhausen, Germany, 20-23 June 2004.

Hei n, R. , Koopman, R. , Garc? a, M. , Ar mour ,
Review of poultry recombinant vector vaccines. Avian Dis. 65, 4381 452. https://doi.org/10.1637/0005-
2086-65.3.438

Hewson, K.A., Ignjatovic, J., Browning, G.F., Devlin, J.M., Noormohammadi, A.H., 2011.
Infectious bronchitis viruses with naturally occurring genomic rearrangement and gene deletion. Arch.
Virol. 156, 2457 252. https://doi.org/10.1007/s00705-010-0850-6

Hodgson, T., Britton, P., Cavanagh, D., 2006. Neither the RNA nor the proteins of open reading
frames 3a and 3b of the coronavirus infectious bronchitis virus are essential for replication. J. Virol. 80,
2961 305. https://doi.org/10.1128/JV1.80.1.296-305.2006

Hodgson, T., Casais, R., Dove, B., Britton, P., Cavanagh, D., 2004. Recombinant infectious
bronchitis coronavirus Beaudette with the spike protein gene of the pathogenic M41 strain remains

105

I n

Mol ecul

Sha


https://doi.org/10.1016/j.virusres.2015.07.019
https://doi.org/10.1080/03079450500096539
https://doi.org/10.2307/1590309
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/16.7.573
https://doi.org/10.1093/nar/17.12.4847
https://doi.org/10.1016/0014-5793(91)81034-6
https://doi.org/10.1016/S0034-5288(18)32889-3
https://doi.org/10.1136/vr.162.3.99
https://doi.org/10.1016/j.vetimm.2007.09.016
https://doi.org/10.3390/ani10112058
https://doi.org/10.3390/ani9090656
https://doi.org/10.4149/av_2017_02_04
https://doi.org/10.1128/JVI.01716-09
https://doi.org/10.1093/molbev/msh109
https://doi.org/10.1128/JVI.01100-06
https://doi.org/10.1637/0005-2086-65.3.438
https://doi.org/10.1637/0005-2086-65.3.438
https://doi.org/10.1007/s00705-010-0850-6
https://doi.org/10.1128/JVI.80.1.296-305.2006

attenuated but induces protective immunity. J. Virol. 78, 1380471 13811.
https://doi.org/10.1128/JV1.78.24.13804-13811.2004

Hoerr, F.J., 2021. The Pathology of infectious bronchitis. Avian Dis. 65, 6007 611.
https://doi.org/10.1637/aviandiseases-D-21-00096

Hofstad, M.S., 1958. Antigenic differences among isolates of avian infectious bronchitis virus.
Am. J. Vet. Res. 19, 74071 743.

Holmes, E.C., 2009. The evolution and emergence of RNA viruses. Oxford University Press.
https://doi.org/10.3201/eid1605.100164

Hosseini, H., Fard, M.H.B., Charkhkar, S., Morshed, R., 2015. Epidemiology of avian infectious
bronchitis virus genotypes in Iran (2010-2014). Avian Dis. 59, 4311 435. https://doi.org/10.1637/11091-

041515-ResNote.1

Houta, M.H., Hassan, K.E., EI-Sawah, A.A., Elkady, M.F., Kilany, W.H., Ali, A., Abdel-Moneim,
A.S., 2021. The emergence, evolution and spread of infectious bronchitis virus genotype GI-23. Arch.
Virol. 166, 91 26. https://doi.org/10.1007/s00705-020-04920-z

Huang, M., Zou, C., Liu, Y., Han, Z., Xue, C., Cao, Y., 2020. A novel low virulent respiratory
infectious bronchitis virus originating from the recombination of QX, TW and 4/91 genotype strains in
China. Vet. Microbiol. 242, 108579. https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2020.108579

Huang, Y.-P., Lee, H.-C., Cheng, M.-C., Wang, C.-H., 2004. S1 and N gene analysis of avian
infectious bronchitis viruses in Taiwan. Avian Dis. 48, 5811 589. https://doi.org/110.1637/7186-033004R

Hulswit, R.J.G., de Haan, C. a. M., Bosch, B.-J., 2016. Coronavirus spike protein and tropism
changes. Adv. Virus Res. 96, 291 57. https://doi.org/10.1016/bs.aivir.2016.08.004

l gnjatovil, J., Sapats, S., 2000. Avian i
Epizoot. 19, 4937 508. https://doi.org/10.20506/rst.19.2.1228

Jackwood, M.W., 2012. Review of Infectious Bronchitis Virus Around the World. Avian Dis. 56,
6341 641. https://doi.org/10.1637/10227-043012-Review.1

Jackwood, M.W., Boynton, T.O., Hilt, D.A., McKinley, E.T., Kissinger, J.C., Paterson, A.H.,
Robertson, J., Lemke, C., McCall, A.W., Williams, S.M., Jackwood, J.W., Byrd, L.A., 2010. Emergence
of a group 3 coronavirus  through recombination. Virology 398, 981 108.
https://doi.org/10.1016/j.virol.2009.11.044

Jackwood, M.W., de Wit, S., 2013. Infectious Bronchitis, in: Diseases of Poultry. John Wiley &
Sons, Ltd, pp. 139i 159. https://doi.org/10.1002/9781119421481.ch4

Jackwood, M.W., Hall, D., Handel, A., 2012. Molecular evolution and emergence of avian
gammacoronaviruses. Infect. Genet. Evol. 12, 130571 1311.
https://doi.org/10.1016/].meeqid.2012.05.003

Jackwood, M.W., Hilt, D.A., Callison, S.A., Lee, C.W., Plaza, H., Wade, E., 2001. Spike
glycoprotein cleavage recognition site analysis of infectious bronchitis virus. Avian Dis. 45, 3661 372.

Jackwood, M.W., Hilt, D.A., Lee, C., Kwon, H.M., Callison, S.A., Moore, K.M., Moscoso, H.,
Sellers, H., Thayer, S., 2005. Data from 11 years of molecular typing infectious bronchitis virus field
isolates. Avian Dis. 49, 6141 618. https://doi.org/10.1637/7389-052905R.1

Jackwood, M. W. |, Hi |t D. A. , Wil |l iams, S. M.
Molecular and serologic characterization, pathogenicity, and protection studies with infectious bronchitis
virus field isolates from California. Avian Dis. 51, 5271 533.

Jackwood, M.W., Lee, D.-H., 2017. Different evolutionary trajectories of vaccine-controlled and
non-controlled avian infectious bronchitis viruses in commercial poultry. PLoS ONE 12.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0176709

Ji, J., Xie, J., Chen, F., Shu, D., Zuo, K., Xue, C., Qin, J., Li, H., Bi, Y., Ma, J., Xie, Q., 2011.
Phylogenetic distribution and predominant genotype of the avian infectious bronchitis virus in China
during 2008-2009. Virol. J. 8, 184. https://doi.org/10.1186/1743-422X-8-184

Jia, W., Karaca, K., Parrish, C.R., Naqi, S.A., 1995. A novel variant of avian infectious bronchitis
virus resulting from recombination among three different strains. Arch. Virol. 140, 25971 271.
https://doi.org/10.1007/BF01309861

Jiang, L., Zhao, W., Han, Z., Chen, Y., Zhao, Y., Sun, J., Li, H., Shao, Y., Liu, L., Liu, S., 2017.
Genome characterization, antigenicity and pathogenicity of a novel infectious bronchitis virus type
isolated from south China. Infect. Genet. Evol. 54, 43771 446.
https://doi.org/10.1016/].meeqid.2017.08.006

Johnson, M.A., Pooley, C., Ignjatovic, J., Tyack, S.G., 2003. A recombinant fowl adenovirus
expressing the S1 gene of infectious bronchitis virus protects against challenge with infectious bronchitis
virus. Vaccine 21, 27301 2736. https://doi.org/10.1016/s0264-410x(03)00227-5
Johnson, R.B., Marquardt, W.W., Newman, J.A., 1973. A new serotype of infectious bronchitis virus
responsible for respiratory disease in Arkansas broiler flocks. Avian Dis. 518i 523.

106

nfectio

Wo o |


https://doi.org/10.1128/JVI.78.24.13804-13811.2004
https://doi.org/10.1637/aviandiseases-D-21-00096
https://doi.org/10.3201/eid1605.100164
https://doi.org/10.1637/11091-041515-ResNote.1
https://doi.org/10.1637/11091-041515-ResNote.1
https://doi.org/10.1007/s00705-020-04920-z
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2020.108579
https://doi.org/110.1637/7186-033004R
https://doi.org/10.1016/bs.aivir.2016.08.004
https://doi.org/10.20506/rst.19.2.1228
https://doi.org/10.1637/10227-043012-Review.1
https://doi.org/10.1016/j.virol.2009.11.044
https://doi.org/10.1002/9781119421481.ch4
https://doi.org/10.1016/j.meegid.2012.05.003
https://doi.org/10.1637/7389-052905R.1
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0176709
https://doi.org/10.1186/1743-422X-8-184
https://doi.org/10.1007/BF01309861
https://doi.org/10.1016/j.meegid.2017.08.006
https://doi.org/10.1016/s0264-410x(03)00227-5

Jones, R.C., 1974. Nephrosis in laying chickens caused by Massachusetts-type infectious
bronchitis virus. Vet. Rec. 95, 319. https://doi.org/10.1136/vr.95.14.319-a

Jones, R.C., Jordan, F.T.W., 1972. Persistence of virus in the tissues and development of the
oviduct in the fowl following infection at day old with infectious bronchitis virus. Res. Vet. Sci. 13, 521
60. https://doi.org/10.1016/S0034-5288(18)34088-8

Jones, R.C., Savage, C.E., Naylor, C.J., Cook, J.K.A., El-Houadfi, M.A., 2004. Possible North
African progenitor of the major European infectious bronchitis variant (793B, 4/91, CR88), in:
Proceedings of the IV International Symposium on Avian Corona-and Pneumovirus Infections.
Rauischholzhausen Germany, pp. 1057 111.

Jones, R.C., Worthington, K.J., Capua, Il., Naylor, C.J., 2005. Efficacy of live infectious
bronchitis vaccines against a novel European genotype, Italy 02. Vet. Rec. 156, 6467 647.
https://doi.org/10.1136/vr.156.20.646

Jordan, B., 2017. Vaccination against infectious bronchitis virus: A continuous challenge. Vet.
Microbiol. 206, 13771 143. https://doi.org/10.1016/].vetmic.2017.01.002

Jordi, B.J., Kremers, D.A., Kusters, H.G., van der Zeijst, B.A., 1989. Nucleotide sequence of
the gene coding for the peplomer protein (= spike protein) of infectious bronchitis virus, strain D274.
Nucleic Acids Res. 17, 6726. https://doi.org/10.1093/nar/17.16.6726

Jungherr, E., Chomiak, T., Luginbuhl, R., 1956. Immunologic differences in strains of infectious
bronchitis virus. Proc 60th Annual Meeting US Livestock Sanitary Assoc.

Junnu, S., Pohuang, T., 2022. Molecular investigation of S2-3a/3b-E-M-4b/4c-5a/5b-N gene of
QX-like and variant genotype infectious bronchitis virus isolated in Thailand reveals a distinct E gene.
Infect. Genet. Evol. 97, 105157. https://doi.org/10.1016/j.meeqid.2021.105157

Kahya, S., Coven, F., Temelli, S., Eyigor, A., Carli, K.T., 2013. Presence of 1S/1494/06
genotype-relatedinf ect i ous bronchitis virus in breeder and broi
Fakg¢l t esii3l.ips:/doi.or@10.1501/Vetfak 0000002549

Kamitani, W., Huang, C., Narayanan, K., Lokugamage, K.G., Makino, S., 2009. A two-pronged
strategy to suppress host protein synthesis by SARS coronavirus Nspl protein. Nat. Struct. Mol. Biol.
16, 11347 1140. https://doi.org/10.1038/nsmb.1680

Kant, A., Koch, G., van Roozelaar, D.J., Kusters, J.G., Poelwijk, F.A., van der Zeijst, B.A., 1992.
Location of antigenic sites defined by neutralizing monoclonal antibodies on the S1 avian infectious
bronchitis virus glycopolypeptide. J. Gen. Virol. 73 ( Pt 3), 5911 596. https://doi.org/10.1099/0022-1317-
73-3-591

Kapczynski, D.R., Hilt, D.A., Shapiro, D., Sellers, H.S., Jackwood, M.W., 2003. Protection of
chickens from infectious bronchitis by in ovo and intramuscular vaccination with a DNA vaccine
expressing the S1 glycoprotein. Avian Dis. 47, 272i285. https://doi.org/10.1637/0005-
2086(2003)047[0272:POCFIB]2.0.CO;2

Kariithi, H.M., Volkening, J.D., Goraichuk, 1.V., Ateya, L.O., Williams-Coplin, D., Olivier, T.L.,
Binepal, Y.S., Afonso, C.L., Suarez, D.L., 2023. Unique variants of avian coronaviruses from indigenous
chickens in Kenya. Viruses 15, 264. https://doi.org/10.3390/v15020264

Karimi, V., Ghalyanchilangeroudi, A., Hashemzadeh, M., Rahimi, F., Zabihi Petroudi, M.T.,
Farahani, R.K., Maghsoudloo, H., Abdollahi, H., 2018. Efficacy of H120 and Ma5 avian infectious
bronchitis vaccines in early challenge against QX strain. VirusDisease 29, 123i126.
https://doi.org/10.1007/s13337-017-0414-4

Karimi, V., Mohammadi, P., Ghalyanchilangeroudi, A., Ghafouri, S.A., Hashemzadeh, M.,
Farahani, R.K., Maghsouldoo, H., Isakakroudi, N., 2019. Including 793/B type avian infectious bronchitis
vaccine in 1-day-old chicken increased the protection against QX genotype. Trop. Anim. Health Prod.
51, 62971 635. https://doi.org/10.1007/s11250-018-1730-4

Kearse, M., Moir, R., Wilson, A., Stones-Havas, S., Cheung, M., Sturrock, S., Buxton, S.,
Cooper, A., Markowitz, S., Duran, C., Thierer, T., Ashton, B., Meintjes, P., Drummond, A., 2012.
Geneious Basic: an integrated and extendable desktop software platform for the organization and
analysis of sequence data. Bioinforma. Oxf. Engl. 28, 16471 1649.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/bts199

Keep, S., Oade, M.S., Lidzbarski-Silvestre, F., Bentley, K., Stevenson-Leggett, P., Freimanis,
G.L., Tennakoon, C., Sanderson, N., Hammond, J.A., Jones, R.C., Britton, P., Bickerton, E., 2020.
Multiple novel non-canonically transcribed sub-genomic mRNAs produced by avian coronavirus
infectious bronchitis virus. J. Gen. Virol. 101, 1103i 1118. https://doi.org/10.1099/jgv.0.001474

Khalid, Z., He, L., Yu, Q., Breedlove, C., Joiner, K., Toro, H., 2021. Enhanced Protection by
Recombinant Newcastle Disease Virus Expressing Infectious Bronchitis Virus Spike Ectodomain and
Chicken  Granulocyte-Macrophage Colony-Stimulating Factor. Avian Dis. 65, 3641 372.
https://doi.org/10.1637/aviandiseases-D-21-00032

107


https://doi.org/10.1136/vr.95.14.319-a
https://doi.org/10.1016/S0034-5288(18)34088-8
https://doi.org/10.1136/vr.156.20.646
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2017.01.002
https://doi.org/10.1093/nar/17.16.6726
https://doi.org/10.1016/j.meegid.2021.105157
https://doi.org/10.1501/Vetfak_0000002549
https://doi.org/10.1038/nsmb.1680
https://doi.org/10.1099/0022-1317-73-3-591
https://doi.org/10.1099/0022-1317-73-3-591
https://doi.org/10.1637/0005-2086(2003)047%5b0272:POCFIB%5d2.0.CO;2
https://doi.org/10.1637/0005-2086(2003)047%5b0272:POCFIB%5d2.0.CO;2
https://doi.org/10.3390/v15020264
https://doi.org/10.1007/s13337-017-0414-4
https://doi.org/10.1007/s11250-018-1730-4
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/bts199
https://doi.org/10.1099/jgv.0.001474
https://doi.org/10.1637/aviandiseases-D-21-00032

Khanh, N.P., Tan, S.W., Yeap, S.K., Satharasinghe, D.A., Hair-Bejo, M., Bich, T.N., Omar, A.R.,
2017. Molecular characterization of QX-like and variant infectious bronchitis virus strains in Malaysia
based on partial genomic sequences comprising the S-3a/3b-E-M-intergenic region-5a/5b-N gene order.
Avian Dis. 61, 4421 452. https://doi.org/10.1637/11637-032817-Req.1

Khataby, K., Souiri, A., Kasmi, Y., Loutfi, C., Ennaji, M.M., 2016. Current situation, genetic
relationship and control measures of infectious bronchitis virus variants circulating in African regions. J.
Basic Appl. Zool., Cell Biology and Genetics 76, 2071 30. https://doi.org/10.1016/j.jobaz.2016.08.002

King, AM.Q., Lefkowitz, E.J., Mushegian, A.R., Adams, M.J., Dutilh, B.E., Gorbalenya, A.E.,
Harrach, B., Harrison, R.L., Junglen, S., Knowles, N.J., Kropinski, A.M., Krupovic, M., Kuhn, J.H., Nibert,
M. L., Rubi no, L., Sabanadzovi c, o8ds,P. Basani, A.; Zermini,
F.M., Davison, A.J., 2018. Changes to taxonomy and the International Code of Virus Classification and
Nomenclature ratified by the International Committee on Taxonomy of Viruses (2018). Arch. Virol. 163,
26017 2631. https://doi.org/10.1007/s00705-018-3847-1

Kint, J., Fernandez-Gutierrez, M., Maier, H.J., Britton, P., Langereis, M.A., Koumans, J.,
Wiegertjes, G.F., Forlenza, M., 2014. Activation of the chicken type | interferon response by infectious
bronchitis coronavirus. J. Virol. 89, 11561 1167. https://doi.org/10.1128/JV1.02671-14

Kint, J., Langereis, M.A., Maier, H.J., Britton, P., Kuppeveld, F.J. van, Koumans, J., Wiegertjes,
G.F., Forlenza, M., 2016. Infectious bronchitis coronavirus limits interferon production by inducing a host
shutoff that requires accessory protein 5b. J. Virol. 90, 75197 7528. https://doi.org/10.1128/JVI.00627-
16

Ki s s, ., Bg8lint, C. wv2Bels®k, kS8zi 8p 280n £ 3azh §RINISezg-e
mechani zmus a; p®l d8k ezek gyakorl ati | elid38t Rs®g®r e.

Ki ss, I ., Mat -, T . -Kis, H,oPadyan\n,2916. SutcessiveToacur&mce of
recombinant infectious bronchitis virus strains in restricted area of Middle East. Virus Evol. 2, vew021.
https://doi.org/10.1093/ve/vew021

Ki s s, I ., Mat -, T. , Homonnay, Z. G. , Koj evey
indicates circulation of 4/91 and QX-type infectious bronchitis viruses in Hungary in 2014 Acta Vet.
Hung. 63, 3821 388. https://doi.org/10.1556/004.2015.036

Koch, G., Hartog, L., Kant, A., van Roozelaar, D.J., 1990. Antigenic domains on the peplomer
protein of avian infectious bronchitis virus: correlation with biological functions. J. Gen. Virol. 71, 1929i
1935. https://doi.org/10.1099/0022-1317-71-9-1929

Koch, G., Kant, A., 1990. Nucleotide and amino acid sequence of the S1 subunit of the spike
glycoprotein of avian infectious bronchitis virus, strain D3896. Nucleic Acids Res. 18, 30631 3064.
https://doi.org/10.1093/nar/18.10.3063

Krapez, U., Slavec, B., Rojs, O.Z., 2011. Circulation of infectious bronchitis virus strains from
ltaly 02 and QX genotypes in Slovenia between 2007 and 2009. Avian Dis. 55, 1557 161.
https://doi.org/10.1637/9533-091710-Case.1

Kulkarni, A., 2016. Characterization of recent infectious bronchitis virus isolates from broilers
and backyard flocks of Georgia, in: Proceedings of the 65th Western Poultry Disease Conference. pp.
2471 27.

Kulkarni, A.B., Resurreccion, R.S., 2010. Genotyping of newly isolated infectious bronchitis
virus isolates from northeastern Georgia. Avian Dis. 54, 11447 1151. https://doi.org/10.1637/9358-
040510-Reqg.1

Kumar, S., Stecher, G., Li, M., Knyaz, C., Tamura, K., 2018. MEGA X: Molecular evolutionary
genetics analysis across computing platforms. Mol. Biol. Evol. 35, 15477 1549.
https://doi.org/10.1093/molbev/msy096

Kusters, J.G., Jager, E.J., Niesters, H.G.M., van der Zeijst, B.A.M., 1990. Sequence evidence
for RNA recombination in field isolates of avian coronavirus infectious bronchitis virus. Vaccine 8, 6051
608. https://doi.org/10.1016/0264-410X(90)90018-H

Kusters, J.G., Niesters, H.G., Lenstra, J.A., Horzinek, M.C., Zeijst, B.A. van der, 1989.
Phylogeny of antigenic variants of avian coronavirus [IBV. Virology 169, 217i21.
https://doi.org/10.1016/0042-6822(89)90058-5

Kwon, H.M., Jackwood, M.W., 1995. Molecular cloning and sequence comparison of the S1
glycoprotein of the Gray and JMK strains of avian infectious bronchitis virus. Virus Genes 9, 2191 229.
https://doi.org/10.1007/BF01702878

Lachheb, J., Turki, A., Nsiri, J., Fathallah, 1., El Behi, I., Larbi, I., Ghram, A., 2019. Molecular
characterization of a unique variant of avian infectious bronchitis virus in Tunisia. Poult. Sci. 98, 43387
4345. https://doi.org/10.3382/ps/pez384

Laconi, A. van Beurden,-Kghl,, ABerdmadsenA.
Ch®nard, G.-C. PhMundp, B. , Rottier, P.J. M., H®I

108

\Y


https://doi.org/10.1637/11637-032817-Reg.1
https://doi.org/10.1016/j.jobaz.2016.08.002
https://doi.org/10.1007/s00705-018-3847-1
https://doi.org/10.1128/JVI.02671-14
https://doi.org/10.1128/JVI.00627-16
https://doi.org/10.1128/JVI.00627-16
https://doi.org/10.1093/ve/vew021
https://doi.org/10.1556/004.2015.036
https://doi.org/10.1099/0022-1317-71-9-1929
https://doi.org/10.1093/nar/18.10.3063
https://doi.org/10.1637/9533-091710-Case.1
https://doi.org/10.1637/9358-040510-Reg.1
https://doi.org/10.1637/9358-040510-Reg.1
https://doi.org/10.1093/molbev/msy096
https://doi.org/10.1016/0264-410X(90)90018-H
https://doi.org/10.1016/0042-6822(89)90058-5
https://doi.org/10.1007/BF01702878
https://doi.org/10.3382/ps/pez384

accessory genes 3a, 3b, 5a or 5b from avian coronavirus infectious bronchitis virus induces an
attenuated phenotype both in vitro and in vivo. J. Gen. Virol. 99, 1381i1390.
https://doi.org/10.1099/jgv.0.001130

Ladman, B.S., Pope, C.R., Ziegler, A.F., Swieczkowski, T., Callahan, C.J.M., Davison, S., Gelb,
J., 2002. Protection of chickens after live and inactivated virus vaccination against challenge with
nephropathogenic infectious bronchitis virus PA/Wolgemuth/98. Avian Dis. 46, 938i944.
https://doi.org/10.1637/0005-2086(2002)046[0938:POCALA]2.0.CO;2

Lai, C.-C., Shih, T.-P., Ko, W.-C., Tang, H.-J., Hsueh, P.-R., 2020. Severe acute respiratory
syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2) and coronavirus disease-2019 (COVID-19): The epidemic and
the challenges. Int. J. Antimicrob. Agents 55, 105924. https://doi.org/10.1016/j.ijantimicaq.2020.105924

Lai, M.M., 1992. RNA recombination in animal and plant viruses. Microbiol. Rev. 56, 617 79.
https://doi.org/10.1128/mr.56.1.61-79.1992

Lai, M.M., Liao, C.L., Lin, Y.J., Zhang, X., 1994. Coronavirus: how a large RNA viral genome is
replicated and transcribed. Infect. Agents Dis. 3, 98i 105.

Lai, M.M., Cavanagh, D., 1997. The Molecular Biology of Coronaviruses, in: Maramorosch, K.,
Murphy, F.A., Shatkin, A.J. (Eds.), Advances in Virus Research. Academic Press, pp. 1i100.
https://doi.org/10.1016/S0065-3527(08)60286-9

Landman, W.J.M., Dwars, R.M., De Wit, J.J., 2005. High incidence of false layers in
(re)production hens supposedly attributed to a juvenile infectious bronchitis virus infection. 14th World
Veterinary Poultry Congress, 22-26 August 2005, Istanbul, Turkey, 369.

Le, T.B., Lee, H.-J., Le, V.P., Choi, K.-S., 2019. Multiple Genotypes of Avian Infectious
Bronchitis  Virus  Circulating in  Vietham. Korean J. Poult. Sci. 46, 1277136.
https://doi.org/10.5536/KJPS.2019.46.2.127

Lee, C.W., Jackwood, M.W., 2001. Origin and evolution of Georgia 98 (GA98), a new serotype
of avian infectious bronchitis virus. Virus Res. 80, 33i 39. https://doi.org/10.1016/s0168-1702(01)00345-
8

Lee, C.W., Jackwood, M.W., 2000. Evidence of genetic diversity generated by recombination
among avian coronavirus IBV. Arch. Virol. 145, 21351 2148.

Lee, E.-K., Jeon, W.-J., Lee, Y.-J., Jeong, O.-M., Choi, J.-G., Kwon, J.-H., Choi, K.-S., 2008.
Genetic diversity of avian infectious bronchitis virus isolates in Korea between 2003 and 2006. Avian
Dis. 52, 332i 337. https://doi.org/10.1007/s007050070044

Legnardi, M., Tucciarone, C.M., Franzo, G., Cecchinato, M., 2020. Infectious bronchitis virus
evolution, diagnosis and control. Vet. Sci. 7, 79. https://doi.org/10.3390/vetsci7020079

Leparc-Goffart, I., Hingley, S.T., Chua, M.M., Jiang, X., Lavi, E., Weiss, S.R., 1997. Altered
pathogenesis of a mutant of the murine coronavirus MHV-A59 is associated with a Q159L amino acid
substitution in the spike protein. Virology 239, 1i 10. https://doi.org/10.1006/vir0.1997.8877

Leyson, Cc. ., Fran- a, M. , Jackwood, M. Jor
glycoprotein of Arkansas-type infectious bronchitis virus (IBV) show differential binding to host tissues
and altered antigenicity. Virology 498, 218i 225. https://doi.org/10.1016/].virol.2016.08.030

Leyson, C., Jordan, B.J., Jackwood, M.W., 2016. Insights from molecular structure predictions
of the infectious bronchitis virus S1 spike glycoprotein. Infect. Genet. Evol. 46, 124i129.
https://doi.org/10.1016/].meeqid.2016.11.006

Li, B.X., Ge, J.W., Li, Y.J., 2007. Porcine aminopeptidase N is a functional receptor for the
PEDV coronavirus. Virology 365, 1661 172. https://doi.org/10.1016/].virol.2007.03.031

Li, F., 2016. Structure, function, and evolution of coronavirus spike proteins. Annu. Rev. Virol.
3, 2371 261. https://doi.org/10.1146/annurev-virology-110615-042301

Li, H., Wang, Yulong, Han, Z., Wang, Yu, Liang, S., Jiang, L., Hu, Y., Kong, X., Liu, S., 2016.
Recombinant duck enteritis viruses expressing major structural proteins of the infectious bronchitis virus
provide protection against infectious bronchitis in chickens. Antiviral Res. 130, 197 26.
https://doi.org/10.1016/j.antiviral.2016.03.003

Li, L., Xue, C., Chen, F., Qin, J., Xie, Q., Bi, Y., Cao, Y., 2010. Isolation and genetic analysis
revealed no predominant new strains of avian infectious bronchitis virus circulating in South China during
2004-2008. Vet. Microbiol. 143, 14571 154. https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2009.11.022

Lian, J., Wang, Z., Xu, Z., Chen, T., Shao, G., Zhang, X., Qin, J., Xie, Q., Lin, W., 2021.
Distribution and molecular characterization of avian infectious bronchitis virus in southern China. Poult.
Sci. 100, 101169. https://doi.org/10.1016/].ps|.2021.101169

Lin, S.-Y., Chen, H.-W., 2017. Infectious Bronchitis Virus Variants: Molecular Analysis and
Pathogenicity Investigation. Int. J. Mol. Sci. 18, 2030. https://doi.org/10.3390/ijms18102030

109

dan,


https://doi.org/10.1099/jgv.0.001130
https://doi.org/10.1637/0005-2086(2002)046%5b0938:POCALA%5d2.0.CO;2
https://doi.org/10.1016/j.ijantimicag.2020.105924
https://doi.org/10.1128/mr.56.1.61-79.1992
https://doi.org/10.1016/S0065-3527(08)60286-9
https://doi.org/10.5536/KJPS.2019.46.2.127
https://doi.org/10.1016/s0168-1702(01)00345-8
https://doi.org/10.1016/s0168-1702(01)00345-8
https://doi.org/10.1007/s007050070044
https://doi.org/10.3390/vetsci7020079
https://doi.org/10.1006/viro.1997.8877
https://doi.org/10.1016/j.virol.2016.08.030
https://doi.org/10.1016/j.meegid.2016.11.006
https://doi.org/10.1016/j.virol.2007.03.031
https://doi.org/10.1146/annurev-virology-110615-042301
https://doi.org/10.1016/j.antiviral.2016.03.003
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2009.11.022
https://doi.org/10.1016/j.psj.2021.101169
https://doi.org/10.3390/ijms18102030

Lisowska, A., Sajewicz-Krukowska, J., Fusaro, A., Pikula, A., Domanska-Blicharz, K., 2017.
First characterization of a Middle-East GI-23 lineage (Var2-like) of infectious bronchitis virus in Europe.
Virus Res. 242, 43i 48. https://doi.org/10.1016/j.virusres.2017.09.010

Liu, D.X., Cavanagh, D., Green, P., Inglis, S.C., 1991. A polycistronic mRNA specified by the
coronavirus infectious bronchitis virus. Virology 184, 531i544. https://doi.org/10.1016/0042-
6822(91)90423-9

Liu, D.X., Fung, T.S., Chong, K.K.-L., Shukla, A., Hilgenfeld, R., 2014. Accessory proteins of
SARS-CoV and other coronaviruses. Antiviral Res. 109, 971 109.
https://doi.org/10.1016/j.antiviral.2014.06.013

Liu, S., Chen, J., Han, Z., Zhang, Q., Shao, Y., Kong, X., Tong, G., 2006. Infectious bronchitis
virus: S1 gene characteristics of vaccines used in China and efficacy of vaccination against heterologous
strains from China. Avian Pathol. 35, 3941 399. https://doi.org/10.1080/03079450600920984

Liu, S., Xu, Q., Han, Z., Liu, X., Li, H., Guo, H., Sun, N., Shao, Y., Kong, X., 2014. Origin and
characteristics of the recombinant novel avian infectious bronchitis coronavirus isolate
ck/CH/LJL/111054. Infect. Genet. Evol. 23, 1897 195. https://doi.org/10.1016/j.meeqid.2014.02.015

Liu, S., Zhang, Q., Chen, J., Han, Z., Shao, Y., Kong, X., Tong, G., 2008. Identification of the
avian infectious bronchitis coronaviruses with mutations in gene 3. Gene 412, 12i25.
https://doi.org/10.1016/j.gene.2008.01.004

Liu, S., Zhang, X., Wang, Y., Li, C., Han, Z., Shao, Y., Li, H., Kong, X., 2009. Molecular
characterization and pathogenicity of infectious bronchitis coronaviruses: complicated evolution and
epidemiology in china caused by cocirculation of multiple types of infectious bronchitis coronaviruses.
Intervirology 52, 2231 234. https://doi.org/10.1159/000227134

Liu, X., Ma, H., Xu, Q., Sun, N., Han, Z., Sun, C., Guo, H., Shao, Y., Kong, X., Liu, S., 2013.
Characterization of a recombinant coronavirus infectious bronchitis virus with distinct S1 subunits of
spi ke and nucl eocapsid genes and a 3Nj unid3bans| at e
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2012.10.027

Liu, X., Wu, Q., Zhang, Z., 2021. Global diversification and distribution of coronaviruses with
furin cleavage sites. Front. Microbiol. 12, 649314. https://doi.org/10.3389/fmich.2021.649314

Lole, K.S., Bollinger, R.C., Paranjape, R.S., Gadkari, D., Kulkarni, S.S., Novak, N.G., Ingersoll,
R., Sheppard, H.W., Ray, S.C., 1999. Full-length human immunodeficiency virus type 1 genomes from
subtype C-infected seroconverters in India, with evidence of intersubtype recombination. J. Virol. 73,
1521 160. https://doi.org/10.1128/JVI.73.1.152-160.1999

Lomniczi, B., 1966a. A ty¥kok fertRZBR/bronchitise
Lomniczi, B. , Stipkovits, L., 1968. A fertRzR bro
Lapja 600.

Lukert, P.D., 1969. Differentiation of avian infectious bronchitis virus serotypes by
immunofluorescence. Avian Dis. 8471 852.

Ma, T., Xu, L., Ren, M., Shen, J., Han, Z., Sun, J., Zhao, Y., Liu, S., 2019. Novel genotype of
infectious bronchitis  virus isolated in China. Vet. Microbiol. 230, 1781 186.
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2019.01.020

Ma, Y., Wu, L., Shaw, N., Gao, Y., Wang, J., Sun, Y., Lou, Z., Yan, L., Zhang, R., Rao, Z., 2015.
Structural basis and functional analysis of the SARS coronavirus nspl14i nspl0 complex. Proc. Natl.
Acad. Sci. 112, 943671 9441. https://doi.org/10.1073/pnas.1508686112

Mahmood, Z.H., Sleman, R.R., Uthman, A.U., 2011. Isolation and molecular characterization of
Sul/01/09 avian infectious bronchitis virus, indicates the emergence of a new genotype in the Middle
East. Vet. Microbiol. 150, 2171 27. https://doi.org/10.1016/].vetmic.2010.12.015

Mar andi no, A. , Pereda, A. Tom§s, G. , Hern8§ndez,
Banda, AL, Villegas, P., Panzer a, Y., P®r etious R. , 20
bronchitis virus in South America. J. Gen. Virol. 96, 134071 1346. https://doi.org/10.1099/vir.0.000077

Mar andi no, A. Tom§s, G., -TRleen,z ehA.a,, Ner n &make £, M.,
c., Herng8ndez, D., Rg@nome chardeterizatioB 6f Uruguay&ihstaing of avian

infectious bronchitis virus reveals extensive recombination between the two major South American
lineages. Infect. Genet. Evol. 54, 24571 250. https://doi.org/10.1016/j.meeqid.2017.07.009

Mar andino, A., Vagnozzi, A., Craig, M.1., Tom8s,
R., 2019. Genetic and antigenic heterogeneity of infectious bronchitis virus in South America:
implications for control programmes. Avian Pathol. 48, 27071 277.
https://doi.org/10.1080/03079457.2019.1583315

Mar andino, A., Vagnozzi, A., Tom8s, G., Techer a,
Real pe, M. , Grei f, G. , Panzer a, Y., P®r ez, R. , 202 2.

110


https://doi.org/10.1016/j.virusres.2017.09.010
https://doi.org/10.1016/0042-6822(91)90423-9
https://doi.org/10.1016/0042-6822(91)90423-9
https://doi.org/10.1016/j.antiviral.2014.06.013
https://doi.org/10.1080/03079450600920984
https://doi.org/10.1016/j.meegid.2014.02.015
https://doi.org/10.1016/j.gene.2008.01.004
https://doi.org/10.1159/000227134
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2012.10.027
https://doi.org/10.3389/fmicb.2021.649314
https://doi.org/10.1128/JVI.73.1.152-160.1999
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2019.01.020
https://doi.org/10.1073/pnas.1508686112
https://doi.org/10.1016/j.vetmic.2010.12.015
https://doi.org/10.1099/vir.0.000077
https://doi.org/10.1016/j.meegid.2017.07.009
https://doi.org/10.1080/03079457.2019.1583315

mutation in avian infectious bronchitis virus from South America. Viruses 14, 2095.
https://doi.org/10.3390/v14102095

Mardani, K., Noormohammadi, A.H., Ignjatovic, J., Browning, G.F., 2010. Naturally occurring
recombination between distant strains of infectious bronchitis virus. Arch. Virol. 155, 158171 1586.
https://doi.org/10.1007/s00705-010-0731-z

Martin, D., Rybicki, E., 2000. RDP: Detection of recombination amongst aligned sequences.
Bioinforma. Oxf. Engl. 16, 5621 563. https://doi.org/10.1093/bioinformatics/16.6.562

Martin, D.P., Murrell, B., Golden, M., Khoosal, A., Muhire, B., 2015. RDP4: Detection and
analysis of recombination patterns in virus genomes. Virus Evol. 1, vev003.
https://doi.org/10.1093/ve/vev003

Martin, D.P., Posada, D., Crandall, K.A., Williamson, C., 2005. A modified bootscan algorithm
for automated identification of recombinant sequences and recombination breakpoints. AIDS Res. Hum.
Retroviruses 21, 981 102. https://doi.org/10.1089/aid.2005.21.98

Martin, D.P., Varsani, A., Roumagnac, P., Botha, G., Maslamoney, S., Schwab, T., Kelz, Z.,
Kumar, V., Murrell, B., 2021. RDP5: a computer program for analyzing recombination in, and removing
signals of recombination from, nucleotide sequence datasets. Virus Evol. 7, veaa087.
https://doi.org/10.1093/ve/veaal087

Martin, E.A., Brash, M.L., Hoyland, S.K., Coventry, J.M., Sandrock, C., Guerin, M.T., Ojkic, D.,
2014. Genotyping of infectious bronchitis viruses identified in Canada between 2000 and 2013. Avian
Pathol. 43, 2647 268. https://doi.org/10.1080/03079457.2014.916395

Mase, M., Hiramatsu, K., Watanabe, S., Iseki, H., 2022. Genetic Analysis of the Complete S1
Gene in Japanese Infectious Bronchitis Virus Strains. Viruses 14, 716.
https://doi.org/10.3390/v14040716

Mase, M., Tsukamoto, K., Imai, K., Yamaguchi, S., 2004. Phylogenetic analysis of avian
infectious  bronchitis virus strains isolated in Japan. Arch. Virol. 149, 2069i2078.
https://doi.org/10.1007/s00705-004-0369-9

Masters, P.S., Perlman, S., 2013. Coronaviridae, in: Fields virology. Lippincott Williams &
Wilkins Philadelphia, Two Commerce Square, 2001 Market Street, Philadelphia, PA 19103 USA, pp.
8251 858.

Masters, P.S., Sturman, L.S., 1990. Background paper functions of the coronavirus
nucleocapsid protein, in: Cavanagh, D., Brown, T.D.K. (Eds.), Coronaviruses and Their Diseases,
Advances in Experimental Medicine and Biology. Springer US, Boston, MA, pp. 2351 238.
https://doi.org/10.1007/978-1-4684-5823-7 32

Mat -, T. , Far kas, T. , Kar di , V., Benyeda, Zs . ,
Magyarorsz8gi fertRzR bronchitis izol 8tumok filogenet

Matthijs, M.G.R., Bouma, A., Velkers, F.C., van Eck, J.H.H., Stegeman, J.A., 2008.
Transmissibility of infectious bronchitis virus H120 vaccine strain among broilers under experimental
conditions. Avian Dis. 52, 4611 466. https://doi.org/10.1637/8204-010708-Req.1

Matthijs, M.G.R., van Eck, J.H.H., de Wit, J.J., Bouma, A., Stegeman, J.A., 2005. Effect of IBV-
H120 vaccination in broilers on colibacillosis susceptibility after infection with a virulent Massachusetts-
type IBV strain. Avian Dis. 49, 5401 545. https://doi.org/10.1637/7380-051305R.1

McKinley, E.T., Hilt, D.A., Jackwood, M.W., 2008. Avian coronavirus infectious bronchitis
attenuated live vaccines undergo selection of subpopulations and mutations following vaccination.
Vaccine 26, 12741 1284. https://doi.org/10.1016/j.vaccine.2008.01.006

McKinley, E.T., Jackwood, M.W., Hilt, D.A., Kissinger, J.C., Robertson, J.S., Lemke, C.,
Paterson, A.H., 2011. Attenuated live vaccine usage affects accurate measures of virus diversity and
mutation rates in avian coronavirus infectious bronchitis virus. Virus Res. 158, 225i234.
https://doi.org/10.1016/j.virusres.2011.04.006

Meeusen, E.N.T., Walker, J., Peters, A., Pastoret, P.-P., Jungersen, G., 2007. Current status
of veterinary vaccines. Clin. Microbiol. Rev. 20, 4891510, table of contents.
https://doi.org/10.1128/CMR.00005-07

Meir, R., Rosenblut, E., Perl, S., Kass, N., Ayali, G., Perk, S., Hemsani, E., 2004. Identification
of a novel nephropathogenic infectious bronchitis virus in Israel. Avian Dis. 48, 635i641.
https://doi.org/10.1637/7107

Menzel, P., Ng, K.L., Krogh, A., 2016. Fast and sensitive taxonomic classification for
metagenomics with Kaiju. Nat. Commun. 7, 11257. https://doi.org/10.1038/ncomms11257

Meulemans, G., Boschmans, M., Decaesstecker, M., Berg, T.P., Denis, P., Cavanagh, D., 2001.
Epidemiology of infectious bronchitis virus in Belgian broilers: a retrospective study, 1986 to 1995. Avian
Pathol. 30, 4117 421. https://doi.org/10.1080/03079450120066412

111


https://doi.org/10.3390/v14102095
https://doi.org/10.1007/s00705-010-0731-z
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/16.6.562
https://doi.org/10.1093/ve/vev003
https://doi.org/10.1089/aid.2005.21.98
https://doi.org/10.1093/ve/veaa087
https://doi.org/10.1080/03079457.2014.916395
https://doi.org/10.3390/v14040716
https://doi.org/10.1007/s00705-004-0369-9
https://doi.org/10.1007/978-1-4684-5823-7_32
https://doi.org/10.1637/8204-010708-Reg.1
https://doi.org/10.1637/7380-051305R.1
https://doi.org/10.1016/j.vaccine.2008.01.006
https://doi.org/10.1016/j.virusres.2011.04.006
https://doi.org/10.1128/CMR.00005-07
https://doi.org/10.1637/7107
https://doi.org/10.1038/ncomms11257
https://doi.org/10.1080/03079450120066412

Meulemans, G., Carlier, M.C., Gonze, M., Petit, P., Vandenbroeck, M., 1987. Incidence,
characterisation and prophylaxis of nephropathogenic avian infectious bronchitis viruses. Vet. Rec. 120,
2051 206. https://doi.org/10.1136/vr.120.9.205

Miguel, B., Pharr, G.T., Wang, C., 2002. The role of feline aminopeptidase N as a receptor for
infectious bronchitis virus: Brief Review. Arch. Virol. 147, 20471 2056. https://doi.org/10.1007/s00705-
002-0888-1

Mihindukulasuriya, K.A., Wu, G., St Leger, J., Nordhausen, R.W., Wang, D., 2008. Identification
of a novel coronavirus from a beluga whale by using a panviral microarray. J. Virol. 82, 50841 5088.
https://doi.org/10.1128/JVI1.02722-07

Mo, M.-L., Li, M., Huang, B.-C., Fan, W.-S., Wei, P., Wei, T.-C., Cheng, Q.-Y., Wei, Z.-J., Lang,
Y.-H., 2013. Molecular characterization of major structural protein genes of avian coronavirus infectious
bronchitis virus isolates in southern China. Viruses 5, 30077 3020. https://doi.org/10.3390/v5123007

Molenaar, R.J., Dijkman, R., de Wit, J.J., 2020. Characterization of infectious bronchitis virus
D181, a new serotype (GlI-2). Avian Pathol. 49, 24371 250.
https://doi.org/10.1080/03079457.2020.1713987

Mondal, S., Chang, Y.-F., Balasuriya, U., 2013. Sequence analysis of infectious bronchitis virus
isolates from the 1960s in the United States. Arch. Virol. 158, 4971 503. https://doi.org/10.1007/s00705-
012-1500-y

Monne, I., Cattoli, G., Jones, R., Worthington, K., Wijmenga, W., 2008. QX genotypes of
infectious bronchitis  virus circulating in Europe. Vet. Rec. 163, 6061 607.
https://doi.org/10.1136/vr.163.20.606-d

Montassier, H., 2010. Molecular epidemiology and evolution of avian infectious bronchitis virus.
Rev. Bras. Ci ° ni66.httigsy/doiomw/l10a1590/31516-$35X2010000200003

Moore, K.M., Jackwood, M.W., Hilt, D.A., 1997. Identification of amino acids involved in a
serotype and neutralization specific epitope with in the s1 subunit of avian infectious bronchitis virus.
Arch. Virol. 142, 22497 2256. https://doi.org/10.1007/s007050050239

Moreno, A., Franzo, G., Massi, P., Tosi, G., Blanco, A., Antilles, N. , Bi arnes
Nofrar2as, M. , Dol z, R. , Lel i, D. , Sozzi, E. ,
infectious bronchitis virus resulting from recombination events in Italy and Spain. Avian Pathol. 46, 281
35. https://doi.org/10.1080/03079457.2016.1200011

Mousavi, F.S., Ghalyanchilangeroudi, A., Hosseini, H., Nayeri Fasaei, B., Ghafouri, S.A.,
Abdollahi, H., Fallah-Mehrabadi, M.H., Sadri, N., 2018. Complete genome analysis of Iranian 1S-1494
like avian infectious bronchitis virus. Virusdisease 29, 3901 394. https://doi.org/10.1007/s13337-018-
0462-4

Muneer, M.A., Halvorson, D.A., Sivanandan, V., Newman, J.A., Coon, C.N., 1986. Effects of
infectious bronchitis virus (Arkansas strain) on laying chickens. Avian Dis. 30, 6441 647.

Najafi, H., Langeroudi, A.G., Hashemzadeh, M., Karimi, V., Madadgar, O., Ghafouri, S.A.,
Maghsoudlo, H., Farahani, R.K., 2016. Molecular characterization of infectious bronchitis viruses
isolated from broiler chicken farms in Iran, 2014-2015. Arch. Virol. 161, 53i62.
https://doi.org/10.1007/s00705-015-2636-3

Najimudeen, S.M., Hassan, M.S.H., Goldsmith, D., Ojkic, D., Cork, S.C., Boulianne, M., Abdul-
Careem, M.F., 2021. Molecular characterization of 4/91 infectious bronchitis virus leading to studies of
pathogenesis and host responses in laying hens. Pathog. 10, 624.
https://doi.org/10.3390/pathogens10050624

Nakagawa, K., Makino, S., 2021. Mechanisms of coronavirus nspl-mediated control of host
and viral gene expression. Cells 10, 300. https://doi.org/10.3390/cells10020300

Niesters, H.G., Lenstra, J.A., Spaan, W.J., Zijderveld, A.J., Bleumink-Pluym, N.M., Hong, F.,
van Scharrenburg, G.J., Horzinek, M.C., van der Zeijst, B.A., 1986. The peplomer protein sequence of
the M41 strain of coronavirus IBV and its comparison with Beaudette strains. Virus Res. 5, 2537 263.
https://doi.org/10.1016/0168-1702(86)90022-5

Nieto-Torres, J. L., DeBPigywoena M. C-GuaVidmd v &z INavd,.
J.A., Fernandez-Delgado, R . , C aRodrigugz C., Alcaraz, A., Torres, J., Aguilella, V.M., Enjuanes,
L., 2014. Severe acute respiratory syndrome coronavirus envelope protein ion channel activity promotes
virus fithess and pathogenesis. PLoS Pathog. 10, e€1004077.

https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1004077

Nordin, N., Sani, N.I.M., Kadir, A.A., Shaari, R., Mohamed, M., Reduan, M.F.H., Nordin, M.L.,
2021. Infectious bronchitis associated with Escherichia coli infection in commercial broiler chickens: a
case report. J. Adv. Vet. Anim. Res. 8, 1017 104. https://doi.org/10.5455/javar.2021.h491

112

M.,

Lavaz

Regl i


https://doi.org/10.1136/vr.120.9.205
https://doi.org/10.1007/s00705-002-0888-1
https://doi.org/10.1007/s00705-002-0888-1
https://doi.org/10.1128/JVI.02722-07
https://doi.org/10.3390/v5123007
https://doi.org/10.1080/03079457.2020.1713987
https://doi.org/10.1007/s00705-012-1500-y
https://doi.org/10.1007/s00705-012-1500-y
https://doi.org/10.1136/vr.163.20.606-d
https://doi.org/10.1590/S1516-635X2010000200003
https://doi.org/10.1007/s007050050239
https://doi.org/10.1080/03079457.2016.1200011
https://doi.org/10.1007/s13337-018-0462-4
https://doi.org/10.1007/s13337-018-0462-4
https://doi.org/10.1007/s00705-015-2636-3
https://doi.org/10.3390/pathogens10050624
https://doi.org/10.3390/cells10020300
https://doi.org/10.1016/0168-1702(86)90022-5
https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1004077
https://doi.org/10.5455/javar.2021.h491



































































