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1 Rºvid²t®sek jegyz®ke 

APN aminopeptid§z-N  

as aminosav 

bp b§zisp§r 

CDC Amerikai Betegs®gmegelŖz®si ®s J§rv§ny¿gyi Kºzpont (Centers for Disease 

Control and Prevention) 

cDNS komplementer dezoxiribonukleinsav (complementary DNA) 

COVID-19 coronav²rus-betegs®g-2019 (coronavirus disease 2019) 

DNS dezoxiribonukleinsav 

dNTP dezoxinukleotid-trifoszf§t 

E burok feh®rje (envelope protein) 

HVR hipervari§bilis r®gi· (hypervariable region) 

IB fertŖzŖ bronchitis (infectious bronchitis) 

IBV fertŖzŖ bronchitis v²rus (infectious bronchitis virus) 

ICTV Nemzetkºzi V²rusrendszertani Bizotts§g (International Committee on 

Taxonomy of Viruses) 

kb kilob§zis 

M membr§n feh®rje (membrane protein) 

MERS-CoV kºzel-keleti l®g¼ti szindr·ma-coronav²rus (Middle East Respiratory 

Syndrome Coronavirus) 

Mpro fŖ prote§z (main protease) 

N  nukleokapszid feh®rje (nucleocapsid protein) 

nm nanom®ter 

N£BIH ĆDI  Nemzeti £lelmiszerl§nc-biztons§gi Hivatal Ćllateg®szs®g¿gyi Diagnosztikai 

 Igazgat·s§g 

nsp nem szerkezeti feh®rje (non-structural protein) 

nt nukleotid 

ORF nyitott leolvas§si keret (open reading frame) 

PBS foszf§ttal pufferolt s·oldat (phosphate-buffered saline) 

PCR polimer§z l§ncreakci· (polymerase chain reaction) 

PLP papain-szerŤ prote§z (papain-like protease) 

RBD receptor-kºtŖ dom®n (receptor binding domain) 

RdRp RNS-f¿ggŖ RNS polimer§z (RNA-dependent RNA polymerase) 

RNS ribonukleinsav 

RT reverz transzkripci· 

S t¿skefeh®rje (spike protein) 

SARS-CoV  s¼lyos akut l®gzŖszervi szindr·ma-coronav²rus (Severe Acute Respiratory 

Syndrome Coronavirus) 

ssRNS szimpla sz§l¼ ribonukleinsav (single stranded RNA) 

UTR nem-§t²r·d· szakasz (untranslated region) 

  



2 Ćbr§k ®s t§bl§zatok jegyz®ke 

2.1 Ćbr§k 

1 §bra  A SARS-CoV elektronmikroszk·pos k®pe. 

2. §bra  A coronav²rusokat §br§zol· tºrzsfa 

3. §bra  Az Avian coronavirus genom sematikus fel®p²t®se ®s szerkezete 

4. §bra  A coronav²rusok replik§ci·j§nak sematikus illusztr§ci·ja 

5. §bra  FertŖzŖ bronchitis ®s Escherichia coli t§rsfertŖz®s 

6. §bra  A fertŖzŖ bronchitis §ltal okozott petevezetŖ gyullad§s miatt a betegs®gen a 

toj§srak§si idŖszakban §tesett toj·ty¼kok §ltal termelt gyŤrt h®j¼ toj§s 

7. §bra  A nephropatog®n QX-szerŤ IBV tºrzs k§rt®tele a ves®ben 

8. §bra  Az §tlagos lefedetts®g az illesztett readek f¿ggv®ny®ben 

9. §bra  Az illesztett readek mennyis®ge a teljes adatkihozatal f¿ggv®ny®ben 

10. §bra  A D2022/2/3/12/RO tºrzs egyes vakcina tºrzsekkel rekombin§l·dott genomi 

r®gi·ira kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot elemz®s seg²ts®g®vel 

§br§zolva. 

11. §bra  A D4000/3/17/RO ®s D1944/1/3/12/RO tºrzsek egyes vakcina tºrzsekkel 

rekombin§l·dott genomi r®gi·ira kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot 

elemz®s seg²ts®g®vel §br§zolva. 

12. §bra  A vad t²pus¼ ®s vakcina eredetŤ IBV tºrzsekben tapasztalt rekombin§ci·s 

esem®nyek ºsszefoglal§sa. 

13. §bra  Tºr®spont eloszl§si §bra 

14. §bra  A D2334/11/2/13/CI vari§ns referencia tºrzsekhez viszony²tott p§ronk®nti 

nukleotid azonoss§gait §br§zol· hŖt®rk®p 

15. §bra  A D2804/3/3/13/ID vari§ns referencia tºrzsekhez viszony²tott p§ronk®nti 

nukleotid azonoss§gait §br§zol· hŖt®rk®p. 

16. §bra  A D2586/4/6/13/PH vari§ns referencia tºrzsekhez viszony²tott p§ronk®nti 

nukleotid azonoss§gait §br§zol· hŖt®rk®p. 

17. §bra  A D3276/4/2/16/PH vari§ns referencia tºrzsekhez viszony²tott p§ronk®nti 

nukleotid azonoss§gait §br§zol· hŖt®rk®p 

18. §bra  Az Avian coronavirus genot²pusait ®s genetikai vonalait bemutat· teljes S1 

szekvenci§k alapj§n k®sz¿lt nukleinsav alap¼ filogenetikai fa 

19. §bra  A D1623/1/1/HU ®s D3385/1/2/SA tºrzsek az egyes sz¿lŖi tºrzsekkel 

rekombin§l·dott genomi r®gi·ira kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot 

elemz®s seg²ts®g®vel §br§zolva. 



20. §bra  A D1818/3/12/11/SA ®s D2584/12/1/13/PH tºrzsek az egyes sz¿lŖi tºrzsekkel 

rekombin§l·dott genomi r®gi·ira kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot 

elemz®s seg²ts®g®vel §br§zolva. 

21. §bra  A D1794/4/4/11/EG ®s D2828/3/13/TR tºrzsek az intra-genotipikus 

rekombin§ci· sor§n az egyes sz¿lŖi tºrzsekkel kicser®lŖdºtt genomi r®gi·ira 

kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot elemz®s seg²ts®g®vel 

§br§zolva. 

22. §bra  A vizsg§latban izol§lt IBV tºrzsek S1/S2 has²t§si helyeinek aminosav 

szekvenci§ja. 

23. §bra  A l®gzŖszervrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 N-

termin§lis (1-80 as) aminosav szekvenci§i a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva. 

24. §bra  A b®lrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 N-termin§lis 

(1-80 as) aminosav szekvenci§i a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva 

25. §bra  A kiv§laszt·szervrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 

N-termin§lis (1-80 as) aminosav szekvenci§i a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva 

26. §bra  A kiv§laszt·szervrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 

N-termin§lis (9-180 as) aminosav szekvenci§i a referencia M41 tºrzshºz 

viszony²tva. 

27. §bra  Az S feh®rje APN mot²vumaiban tal§lhat· aminosavak ®s szubsztit¼ci·k 

28. §bra  Az Avian coronavirus genot²pusait ®s genetikai vonalait bemutat· teljes S1 

szekvenci§k alapj§n k®sz¿lt nukleinsav alap¼ filogenetikai fa 

29. §bra  Az Avian coronavirus egyes genetikai vonalainak eloszl§sa fºldrajzi r®gi·k 

szerint a GenBank adatb§zisban tal§lhat· S1 szekvenci§k alapj§n 

30. §bra  Az Avian coronavirus nyolc genot²pus 39 genetikai vonal§ba tartoz· 

referenciatºrzsek ®s a saj§t 102 tºrzs S1 nukleotid szekvenci§i alapj§n k®sz¿lt 

filogenetikai fa 

31. §bra  Az Avian coronavirus egyes genetikai vonalainak sz§zal®kos eloszl§sa 

fºldrajzi r®gi·k szerint a GenBank adatb§zisban tal§lhat· S1 szekvenci§k alapj§n 

  



2.2 T§bl§zatok 

1. t§bl§zat  A coronav²rusok ORF1ab-r·l §t²r·d· nem szerkezeti feh®rj®i 

2. t§bl§zat  Az Avian coronavirus egyes genot²pusainak megfelelŖ, kor§bban 

haszn§latos szerot²pus elnevez®sek ®s az egyes genot²pusok fºldrajzi elterjed®se 

3. t§bl§zat  A dolgozatban vizsg§lt saj§t tºrzsek GenBank azonos²t·i 

4. t§bl§zat  Intra-lineage teljes genom nukleotid azonoss§gi ®rt®kek 

5 t§bl§zat   Intra-lineage teljes S1 g®n nukleotid azonoss§gi ®rt®kek 

6. t§bl§zat  Az IBV tºrzsekben azonos²tott rekombin§ci·s tºr®spontokat ®s a 

rekombin§ci·ban r®sztvevŖ felt®telezett major ®s minor sz¿lŖi tºrzseket 

ºsszefoglal· t§bl§zat 

7 t§bl§zat    A k¿lºnbºzŖ t¿netegy¿tteseket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 

RBD szekvenci§j§nak kiemelt poz²ci·iban tal§lhat· aminosav szekvenci§k a 

referencia M41 tºrzshºz viszony²tva. 

8. t§bl§zat  Az egyes IBV tºrzsek S1 RBD szekvenci§j§nak kiemelt poz²ci·iban 

tal§lhat· aminosav szekvenci§k a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva 



 
 

3 ¥sszefoglal§s 

A csirk®k fertŖzŖ bronchitis®t okoz· Avian coronavirus (IBV) a Coronaviridae csal§don 

bel¿l az Orthocoronavirinae alcsal§dba, a Gammacoronavirus nemzets®gbe ®s az Igacovirus 

alnemzets®gbe tartozik.  

PhD ºsztºnd²jas ®veim alatt egy 102 tºrzsbŖl §ll· Avian coronavirus gyŤjtem®nyt 

vizsg§ltunk v²rusgenomikai megkºzel²t®ssel. Munk§nk sor§n ¼jgener§ci·s szekven§l· 

k®sz¿l®keket haszn§ltunk ®s v§ltozatos bioinformatikai szoftvereket alkalmaztunk. 

A jelenlegi IBV genotipiz§l§s alapj§t k®pezŖ S1 szekvenci§k elemz®se rendk²v¿l 

hasznos az IBV genot²pusok ®s lesz§rmaz§si vonalak azonos²t§s§ra. Azonban a teljes 

genomszekvenci§k vizsg§lata lehetŖs®get ad a genom teljes szerkezet®nek ®s mŤkºd®s®nek 

felt§r§s§ra, valamint a v²rus evol¼ci·j§r·l is §tfog·bb k®pet ad. Ezenk²v¿l tov§bbi inform§ci·t 

ny¼jt a v²rus terjed®s®nek nyomonkºvet®s®hez, §tfog· rekombin§ci·s elemz®sek 

v®gz®s®hez, valamint a patogenit§ssal ®s a vakcinatervez®ssel kapcsolatos genetikai 

markerek azonos²t§s§hoz. A molekul§ris epidemiol·giai felm®r®sek egyre fontosabb§ v§lnak 

annak meghat§roz§s§ban, hogy a genetikai vari§ci· hogyan befoly§solja a coronav²rusok 

biol·giai tulajdons§gait.  

A tºrzsek jellemz®sekor felt§rult azok genomj§nak mozaikos szerkezete, tov§bbi 

bizony²t®kul szolg§lva a rekombin§ci· jelentŖs®g®re a coronav²rusok evol¼ci·j§ban. 

Elemz®seink kimutatt§k, hogy n®gy tºrzs S1 g®nj®nek szekvenci§ja nagym®rt®kben elt®rt a 

g®nbankban megtal§lhat·, m§s Avian coronavirus tºrzsek homol·g szakaszainak 

szekvenci§j§t·l, ²gy ezek a v²rustºrzsek egyedi vari§nsoknak, a k®sŖbbiekben esetleg ¼j 

genetikai vonalak k®pviselŖinek tekinthetŖek az I-es genot²puson (GI) bel¿l.  

Az IBV-re jellemzŖ a nagy genetikai v§ltoz®konys§g ®s a k¿lºnbºzŖ vari§nsok egyidejŤ 

cirkul§ci·ja egy adott fºldrajzi r®gi·ban. A vil§gszerte felbukkan· nagysz§m¼ vari§ns kºz¿l 

n®h§ny szinte az eg®sz vil§gon elŖfordul, m²g sz§mos t²pus elterjed®se meghat§rozott fºldrajzi 

r®gi·kra korl§toz·dik. A dolgozatban §ttekintett¿k az Avian coronavirus genetikai csoportjair·l 

®s azok fºldrajzi elterjed®s®rŖl el®rhetŖ legfontosabb ®s legfrissebb ismereteket.  

Vizsg§lataink sor§n felhalmozott adatok tov§bbi inform§ci·val szolg§ltak az IBV 

genetikai v§ltozatoss§g§val, epidemiol·giai tulajdons§gaival kapcsolatban, nagy hangs¼lyt 

fektetve a v²rusgenom variabilit§s§ra ®s az egyes tºrzsek kºzºtti rekombin§ci·ra.  

Ezen eredm®nyek hozz§j§rultak a vizsg§lt genetikai vonalak rokons§gi viszonyainak 

jobb meg®rt®s®hez ®s hasznosak lehetnek majd a diagnosztikai vizsg§latok ®s ¼j 

vakcinajelºltek fejleszt®s®hez, a fertŖzŖ bronchitis hat®konyabb lek¿zd®se ®rdek®ben.   
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4 Summary 

Avian coronavirus (Infectious bronchitis virus, IBV) is a member of the family 

Coronaviridae, Orthocoronavirinae subfamily, Gammacoronavirus genus and Igacovirus 

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 GI 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 ismert, szimplasz§l¼ ribonukleinsav (RNS) genommal rendelkezŖ 

v²ruscsal§dok kºzºtt a Coronaviridae csal§d k®pviselteti mag§t a legtºbb fajjal, kºzt¿k sz§mos 

hum§n- ®s §llateg®szs®g¿gyi szempontb·l jelentŖs v²rusnemzets®g tagjait is megtal§ljuk.  

A Gammacoronavirus nemzets®g tagjai fŖk®nt madarakat fertŖznek. A nemzets®g 

legnagyobb gazdas§gi jelentŖs®ggel b²r· faja az Avian coronavirus, mely csirk®kben kort·l ®s 

patogenit§st·l f¿ggŖen l®gzŖszervi (l®gcsŖgyullad§s), kiv§laszt·-szervrendszeri 

(vesegyullad§s), gyomor- b®lrendszeri (proventriculitis; mirigyes gyomor gyullad§s) ®s 

ivarszervi megbeteged®st, felnŖtt ty¼kokban toj§shozam csºkken®st, toj§sh®j- ®s 

toj§sminŖs®g roml§st (toj§sk®pzŖd®si zavarokat) id®z elŖ (Cavanagh, 2007).  

A csirk®k fertŖzŖ bronchitis®t okoz· Avian coronavirus (Infectious bronchitis virus, IBV) 

az 1930-as ®vekben az Amerikai Egyes¿lt Ćllamokban tºrt®nt elsŖ le²r§sa ·ta vil§gszerte 

komoly probl®m§kat okoz a baromfi§gazatban, ®s napjaink egyik legjelentŖsebb baromfi 

k·rokoz·jak®nt tartj§k sz§mon (Schalk ®s Hawn, 1931; Beach ®s Schalm, 1936, Bhuiyan et 

al., 2021). Gazdas§gi jelentŖs®ge miatt a fertŖzŖ bronchitisrŖl nagy ismeretanyag §ll 

rendelkez®sre. Haz§nkban elsŖk®nt Derzsy ®s Lomniczi sz§molt be a fertŖz®s elŖfordul§s§r·l 

(Derzsy ®s Lomniczi, 1966; Lomniczi, 1966). Az elsŖ hazai v²rusizol§tum le²r§sa Lomniczi ®s 

Stipkovits nev®hez fŤzŖdik, az·ta a v²rus sz§mos vari§ns§t azonos²tott§k m§r magyarorsz§gi 

§llom§nyokban is (Lomniczi ®s Stipkovits, 1968; Benyeda et al., 2009; Kiss et al., 2015). 

Az IB a csirk®k heveny l®gzŖszervi t¿netekkel j§r·, v²rusos eredetŤ fertŖzŖ betegs®ge. 

A fertŖz®s a nagy¿zemi baromfitart§ssal foglalkoz· orsz§gokban §ltal§noss§ v§lt ®s a 

megbeteged®sekbŖl, elhull§sokb·l, valamint a kºzvetett kies®sekbŖl eredŖ gazdas§gi k§r 

komoly terhet jelent a baromfi§gazat sz§m§ra.  

Az IBV k¿lºnbºzŖ genot²pusait ®s genetikai vonalait (lineage) a t¿skefeh®rj®n (S) bel¿l 

az S1 alegys®get k·dol· genomi r®gi· szekvenci§j§nak elemz®s®vel k¿lºn²tik el egym§st·l 

(Valastro et al., 2016). Az egyes tºrzsek elŖfordul§sa fºldrajzi ter¿letenk®nt k¿lºnbºzik, a 

megbeteg²tŖ k®pess®g¿k, valamint a kiv§ltott klinikai t¿netek is nagy elt®r®st mutatnak. Ez 

jelentŖsen megnehez²ti a betegs®g diagnosztik§j§t ®s ²gy az ellene val· v®dekez®st.  

Az IBV kºrnyezeti hat§sokra (hŖm®rs®klet, detergensek) val· ®rz®kenys®g®nek 

ellen®re tov§bbra is az egyik legelterjedtebb betegs®g a modern baromfitart· rendszerekben. 

Magas morbidit§s, de a legtºbb esetben alacsony mortalit§s jellemzi. Mindazon§ltal 

m§sodlagos k·rokoz·k jelenl®t®ben, vagy nefropatog®n IBV tºrzzsel tºrt®nŖ fertŖzŖd®s 

eset®n feljegyeztek elhull§st (Cook ®s Huggins, 1986; Raj ®s Jones, 1997). A 

baromfi§llom§nyokban tapasztalt gyakori elŖfordul§sa r®szben a l®g¼ti v§lad®kkal, b®ls§rral 

®s rag§lyfog· t§rgyakkal tºrt®nŖ kºnnyŤ terjed®s®nek kºszºnhetŖ (Ignjatoviĺ ®s Sapats, 

2000). A magas prevalenci§hoz hozz§j§rul az is, hogy a magas mut§ci·s r§ta ®s a k¿lºnbºzŖ 
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tºrzsek kºzºtti rekombin§ci· miatt kialakult rendk²v¿li variabilit§sa megnehez²ti az ellene val· 

v®dekez®st, bele®rtve a betegs®g kontrollj§t ®s a megelŖzŖ int®zked®seket is.  

A v²rusok jellemz®s®n®l egyre ink§bb a molekul§ris m·dszerek ®s a v²rusok genetikai 

jellemzŖi veszik §t a szerepet a klasszikus virol·giai m·dszerekkel szemben. A k¿lºnbºzŖ 

¼jgener§ci·s szekven§l§si technik§k t®rnyer®se lehetŖs®get teremt az egyes v²rustºrzsek 

teljes genom szekvencia adatainak megismer®s®re, melynek seg²ts®g®vel a fertŖz®seket 

okoz· v²rusok genetikai v§ltozatoss§ga ®s lesz§rmaz§si kapcsolatai is felt§rhat·ak. E 

m·dszerek sz®leskºrŤ alkalmaz§sa v®gsŖ soron seg²ts®get ny¼jthat egyre hat®konyabb 

diagnosztikai m·dszerek ®s a megelŖz®sben haszn§lhat· vakcin§k fejleszt®s®ben is.  

Mindezekkel ºsszef¿gg®sben vizsg§lataink fŖ c®lja a k¿lºnbºzŖ Avian coronavirus 

tºrzsek teljes genom szekvencia adatainak gyŤjt®se ®s jellemz®se volt. A v²rustºrzsek 

genomj§nak ºsszehasonl²t§s§val szeretn®nk tºbb ismeretre szert tenni a fertŖzŖ bronchitis 

v²rus genetikai diverzit§s§r·l, az egyes evol¼ci·s mechanizmusok, p®ld§ul a rekombin§ci· 

jelentŖs®g®rŖl, ®s a vizsg§lt tºrzsek rokons§gi kapcsolatair·l.  
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6 Irodalmi §ttekint®s 

6.1 A coronav²rusok rendszertana 

A Coronaviridae csal§d tagjai a gerincesek kºzºtt sz®les kºrben elterjedt szimpla sz§l¼ 

RNS v²rusok, melyek emlŖsºket ®s madarakat fertŖznek. A coronav²rusok §ltal okozott 

betegs®gek lefoly§sa legtºbbszºr enyhe, de egyes fajok komoly hum§n- ®s §llateg®szs®g¿gyi 

kock§zatot is jelenthetnek. A h§zi§llatok kºr®ben l®g¼ti ®s b®lrendszeri megbeteged®seket, 

agyvelŖgyullad§st ®s m§jgyullad§st okozhatnak (Weiss ®s Leibowitz, 2011).  

Emberben a coronav²rusok §ltal§ban a l®gzŖszervrendszert ®rintŖ megbeteged®sek®rt 

felelŖsek, melyek s¼lyoss§ga tºbb t®nyezŖtŖl f¿gg (Burrell et al., 2017). A s¼lyos, gyakran 

hal§los kimenetelŤ megbeteged®seket okoz· coronav²rusok mindegyik®t a XXI. sz§zadban 

azonos²tott§k; ezek a s¼lyos akut l®gzŖszervi szindr·ma-coronav²rus (SARS-CoV), a kºzel-

keleti l®g¼ti szindr·ma-coronav²rus (MERS-CoV) ®s a s¼lyos akut l®gzŖszervi szindr·ma-

coronav²rus 2 (SARS-CoV-2), mely ut·bbi 2019 ·ta napjainkig minden bizonnyal a legnagyobb 

gazdas§gi, eg®szs®g¿gyi ®s szoci§lis hat§s¼ v²rus vil§gszerte (Peiris et al., 2003; Zaki et al., 

2012; Zhu et al., 2020; Zhou et al., 2020). 

Az elsŖ coronav²rusokat l®g¼ti megbeteged®sben szenvedŖ baromfib·l izol§lt§k az 

1930-as ®vekben (Schalk ®s Hawn, 1931; Beaudette ®s Hudson, 1937). A csirk®k fertŖzŖ 

bronchitise az·ta is jelen van az intenz²v baromfitart§ssal rendelkezŖ orsz§gokban, ezzel 

folyamatos probl®m§t ®s jelenŖs gazdas§gi k§rt okozva a vakcin§zatlan ®s megfelelŖen 

immuniz§lt §llom§nyokban egyar§nt (Cavanagh ®s Naqi, 2003). A coronav²rusok a nev¿ket 

elektronmikroszk·pos k®p¿k alapj§n kapt§k, melyen a burokba §gyazott t¿skefeh®rj®k §ltal 

alkotott Ăbunk·sbotò alak¼ ny¼lv§nyok a felsz²nbŖl kit¿remkedve napkoronaszerŤ megjelen®st 

kºlcsºnºznek a virionoknak (1. §bra) (Wickramasinghe et al., 2014).  

 

1. §bra: A SARS-CoV elektronmikroszk·pos k®pe. (Dr. Fred Murphy; Az amerikai Betegs®gmegelŖz®si ®s 
J§rv§ny¿gyi Kºzpont (Centers for Disease Control and Prevention, CDC) k®pt§r§b·l 

(https://phil.cdc.gov/Details.aspx?pid=15523). 

https://phil.cdc.gov/Details.aspx?pid=15523
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A coronav²rusok a Nidovirales renden bel¿l tal§lhat· legnagyobb, Coronaviridae 

v²ruscsal§dba tartoznak, melyet a kor§bbi taxon·miai feloszt§s szerint k®t alcsal§dra, a 

Coronavirinae ®s Torovirinae alcsal§dokra tagoltak (Masters ®s Perlman, 2013). A Nidovirales 

rendbe tartoz· v²rusok, ²gy a coronav²rusok rendszertani besorol§sa a Nemzetkºzi 

V²rusrendszertani Bizotts§g (International Committee on Taxonomy of Viruses, ICTV) dºnt®se 

alapj§n jelentŖs §talak²t§son esett §t 2018-ban. Ennek megfelelŖen ezek a v²rusok a Riboviria 

birodalom Nidovirales rendj®nek Cornidovirineae alrendj®be tartoz· Coronaviridae csal§d 

Orthocoronavirinae alcsal§dj§ba ker¿ltek, mely az Alpha-, Beta-, Gamma- ®s Deltacoronavirus 

nemzets®geket foglalja mag§ba (https://talk.ictvonline.org/taxonomy/)  

(2. §bra).  

 

2. §bra A coronav²rusokat §br§zol· tºrzsfa  
A filogenetikai fa az RNS-dependens RNS-polimer§z (RdRp) nukleotid szekvenci§j§nak (2800 nt) 

felhaszn§l§s§val k®sz¿lt. A n®gy fŖ klaszter az Alpha-, Beta-, Gamma- ®s Deltacoronavirus nemzets®geknek felel 
meg. 

https://talk.ictvonline.org/taxonomy/
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Az Alphacoronavirus ®s Betacoronavirus nemzets®g tagjainak elsŖdleges gazda§llatai 

az emlŖsºk. A gamma- ®s delta-coronav²rusok a madarakban fejlŖdtek ki, term®szetes 

rezervo§rjaik napjainkban is a vadmadarak, b§r a gamma-coronav²rusok k®pviselŖit 

cetf®l®kben (beluga b§lna ®s palackorr¼ delfin) is azonos²tott§k m§r (Woo et al., 2012; King et 

al., 2018; L. Wang et al., 2020).  

A h§zi ®s vadon ®lŖ §llatok v²rusai kºz¿l j· n®h§ny, kºzt¿k a coronav²rusok is k®pesek 

§tl®pni a fajok kºzºtti hat§rokat ®s hum§n megbeteged®seket okozni (Woo et al., 2009; Ye et 

al., 2020). Tºbbek kºzºtt a Betacoronavirus nemzets®gbe tartoz· SARS-CoV a 2000-es ®vek 

elej®n, a MERS-CoV 2012-ben, ®s a COVID-19 megbeteged®st okoz· SARS-CoV-2 2019-

ben jelent meg, s¼lyos j§rv§nyok okoz·jak®nt (Peiris et al., 2003; Zaki et al., 2012; Coleman 

®s Frieman, 2013; Lai et al., 2020). 

A jelenleg 26 fajt mag§ba foglal· Alphacoronavirus nemzets®gbe fŖk®nt a hum§n 

coronav²rusok (HCoV-229E ®s HCoV-NL63), valamint emlŖsºket ï pl. denev®reket ®s 

sert®seket (pl. TGEV) -ï fertŖzŖ v²rusok sorolhat·ak. A Betacoronavirus nemzets®gbe 14 faj 

tartozik, tagjai embereket (SARS-CoV, MERS-CoV, ®s SARS-CoV-2), denev®reket, ®s m§s 

emlŖsºket fertŖzŖ v²rusok. 

A Gammacoronavirus nemzets®gbe kor§bban csak a madarak coronav²rusai tartoztak, 

azonban a nemr®giben lezajlott taxon·miai rev²zi·t kºvetŖen ez m·dosult. A jelenlegi 

rendszertani besorol§s alapj§n a Gammacoronavirus nemzets®g h§rom alnemzets®get foglal 

mag§ba, ezek a Brangacovirus, a Cegacovirus ®s az Igacovirus subgenus. A Cegacovirus 

alnemzets®g®be a beluga b§lna coronav²rusa (Beluga whale coronavirus SW1) tartozik, az 

Igacovirus ®s Brangacovirus alnemzets®gekbe pedig a madarakat fertŖzŖ coronav²rus fajok. 

Ezen fel¿l, a fŖk®nt ver®balak¼ak rendj®be (Passeriformes) tartoz· ®nekesmadarakat 

(pintyek, rig·f®l®k ®s f¿lem¿l®k) fertŖzŖ coronav²rus fajokat a Deltacoronavirus nemzets®gbe 

sorolj§k. A Gammacoronavirus nemzets®gbe jelenleg ºt, a Deltacoronavirus nemzets®gbe 

pedig h®t faj tartozik. A vadmadarakat fertŖzŖ coronav²rusok genetikailag is elt®rnek a 

Gammacoronavirus nemzets®gbe tartoz· domesztik§lt madarak coronav²rusait·l, tºbbek 

kºzºtt a 3CL-prote§z, az RNS-f¿ggŖ RNS-polimer§z (RdRp), valamint a t¿ske (spike, S) ®s 

nukleokapszid (N) g®nek csup§n 56,6 ®s 57,1% kºzºtti aminosav azonoss§got mutatnak (Woo 

et al., 2012; de Wit ®s Cook, 2019; Mihindukulasuriya et al., 2008).  

A madarakat fertŖzŖ Igacovirus alnemzets®gbe tartoz· legismertebb 

gammacoronav²rus a csirk®k fertŖzŖ bronchitis®t (infectious bronchitis, IB) okoz· Avian 

coronavirus (infectious bronchitis virus, IBV). Az IB rendk²v¿l rag§lyos megbeteged®s, amelyre 

az ®rintett madarak ®letkor§t·l, immunst§tusz§t·l ®s egy®b m§sodlagos k·rokoz·k 

megjelen®s®tŖl f¿ggŖen 0-82% kºzºtti morbidit§s jellemzŖ (Ramakrishnan ®s Kappala, 2019). 

Az IB dokument§lt tºrt®net®nek 100 ®ve alatt mit sem vesztett jelentŖs®g®bŖl. 

Kezdetben az egyre v§ltozatosabb k·rform§k kialakul§sa, napjainkban pedig a vakcin§s 
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v®delmet megker¿lŖ sz§mtalan ¼j genot²pus, vari§ns ®s a rekombin§nsok megjelen®se jelenti 

a legnagyobb kih²v§st a baromfi§gazat sz§m§ra (Bhuiyan et al., 2021).  

Az IB-t elsŖk®nt kifejezett l®gzŖszervi t¿neteket mutat· fiatal brojler§llom§nyokban 

²rt§k le, k®sŖbb hasonl· t¿neteket idŖsebb kor¼ §llatokn§l ®s toj·§llom§nyokban is 

megfigyeltek (Beach ®s Schalm, 1936; Schalk ®s Hawn, 1931). A b§ntalom v²rusos eredet®t 

1936-ban Beach ®s Schalm igazolta, majd 1937-ben Beaudette-nek ®s Hudsonnak siker¿lt 

embrion§lt ty¼ktoj§sban izol§lnia a k·rokoz·t (Schalk ®s Hawn, 1931; Beaudette ®s Hudson, 

1937). A l®gzŖszervi forma megjelen®s®t tov§bbi IBV-hez kºthetŖ k·rk®pek kºvett®k. 

Toj·§llom§nyokban s¼lyos termel®scsºkken®srŖl ®s a toj§sh®j minŖs®g®nek roml§s§r·l 

sz§moltak be. A vesek§ros²t· tºrzsek megjelen®se mellett napjainkban az em®sztŖtraktus 

k¿lºnbºzŖ szakaszainak k§rosod§s§val ºsszef¿gg®sbe hozhat· tºrzsek k§rt®tele jellemzŖ 

vil§gszerte (Wang et al., 1998; Li Yu et al., 2001; Ziegler et al., 2002; Benyeda et al., 2010; 

Jackwood ®s de Wit, 2013; Cook et al., 2012).  

Magyarorsz§gon Derzsy ®s Lomniczi sz§molt be a fertŖz®s 1962-63-as elŖfordul§s§r·l, 

mely fiatal j®rce§llom§nyokban l®gzŖszervi t¿neteket, toj·kban pedig toj§stermel®s-

csºkken®st okozott (Derzsy ®s Lomniczi, 1966; Lomniczi, 1966). Az elsŖ hazai v²rustºrzs 

izol§l§sa Lomniczi ®s Stipkovits nev®hez fŤzŖdik, az·ta a v²rus sz§mos vari§ns§t 

azonos²tott§k m§r magyarorsz§gi §llom§nyokban is (Benyeda, 2009; Kiss et al., 2015; 

Lomniczi ®s Stipkovits, 1968). A 90-es ®vekig csak a k¿lºnbºzŖ Massachusetts (Mass ®s 

H120) szerot²pus¼ tºrzsek jelenl®t®t igazolt§k, majd a 793/B ®s az Italy02 szerot²pus¼ tºrzsek 

terjedtek el immuniz§lt ®s vakcin§zatlan §llom§nyokban egyar§nt (Worthington et al., 2008). 

A 2000-es ®vek ·ta Ćzsi§b·l terjedŖ QX-szerŤ tºrzseket 2006-ban azonos²tott§k elŖszºr 

haz§nkban (Mat· et al., 2007). A megbeteged®sek fŖk®nt brojler§llom§nyokat ®rintettek, ahol 

kifejezett vesek§rosod§st okoztak. A fiatal korban fertŖzºtt toj·§llom§nyok egyedein®l 

irreverzibilis toj·csŖ-k§rosod§st ®szleltek (Mat· et al., 2007). A QX tºrzsekkel kapcsolatban a 

l®gzŖszervi t¿neteken t¼l s¼lyos vesek§rosod§sr·l, mirigyesgyomor-gyullad§sr·l ®s Ă§ltoj·-

szindr·maò kialakul§s§r·l sz§moltak be (Landman et al., 2005; Monne et al., 2008). Az ut·bbi 

®vekben viszont a GI-23 genot²pusba tartoz· kºzel-keleti eredetŤ tºrzsek (Variant-2) 

t®rh·d²t§sa zajlik, sz§mos eur·pai orsz§gban igazolt§k jelenl®t®t m§r, Magyarorsz§gr·l 

azonban nincsenek el®rhetŖ friss j§rv§ny¿gyi adatok (Franzo et al., 2017a; Lisowska et al., 

2017; Fischer et al., 2020). 

6.2 A coronav²rusok morfol·gi§ja ®s szerkezete 

A coronav²rusok 120-160 nm §tm®rŖjŤ, burkos, pleomorf virionnal rendelkeznek. 

LegfŖbb jellemzŖj¿k a t¿ske-alak¼ fel¿leti ny¼lv§nyok jelenl®te, amelyek az 

elektronmikroszk·pos felv®telen napkoron§ra eml®keztetŖ k®pet mutatnak (Tyrell, 1968).  
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Szimplasz§l¼, pozit²v ir§nyults§g¼, 26-37 kilob§zis (kb) m®retŤ RNS genomjukkal a 

leghosszabb line§ris genommal rendelkezŖ RNS v²rusok (Lai et al., 1994) (3. §bra). A genom 

5ǋ v®g®n guanozin sapk§val, a 3ǋ v®g®n poliadenin (poli-A) farokkal rendelkeznek (Boursnell 

et al., 1987; Gorbalenya et al., 1989). A nem transzl§l·d· r®gi·k (untranslated region, UTR) 

kulcsszerepet j§tszanak a v²rus RNS transzkripci·j§ban ®s replik§ci·j§ban (Sawicki, 2009). 

 

3. §bra Az Avian coronavirus genom sematikus fel®p²t®se ®s szerkezete  
A Struktur§lis feh®rj®k a t¿ske (S), burok (E), membr§n (M) ®s nukleokapszid (N), valamint az ORF1ab §ltal 
k·dolt nem struktur§lis feh®rj®k (nsp2-16) ®s a j§rul®kos feh®rj®k, kºzt¿k a 3a, 3b, 4b, 4c, 5a, 5b ®s 6b. A nem 
struktur§lis feh®rj®ket k·dol· szakaszok k®kkel, a struktur§lis feh®rj®ket k·dol· g®nek pirossal, s§rg§val, zºlddel 
®s lil§val, a felt®telezett j§rul®kos g®nek barn§val vannak jelºlve. B Az Avian coronavirus n®gy szerkezeti 

feh®rj®je a t¿ske (S), burok (E), membr§n (M) ®s nukleokapszid (N) feh®rj®k.  

A genom 5ô v®g®n®l tal§lhat· a nem-szerkezeti feh®rj®ket (non-structural proteins, nsp) 

k·dol· nyitott leolvas§si keret (open reading frame, ORF), az ORF1ab, mely a teljes genom 

kºzel k®tharmad§t teszi ki, ®s k®t poliprotein aminosav sorrendj®t hat§rozza meg. ErrŖl a v²rus 

replik§ci·j§hoz sz¿ks®ges feh®rj®k riboszom§lis kereteltol·d§s miatt poliproteink®nt ²r·dnak 

§t. A poszttranszl§ci·s folyamatok sor§n a v²rus eredetŤ prote§zok (papainszerŤ prote§z 

ï PLP ï ®s a fŖ prote§z ï Mpro ï vagy 3C-szerŤ prote§z) gammacoronav²rusok eset®ben 15 

k¿lºnbºzŖ fragmensre has²tj§k a poliproteint, az ²gy keletkezŖ feh®rj®k kºz¿l j·p§r a vir§lis 

RNS-ek ®r®s®hez ®s replik§ci·j§hoz sz¿ks®ges enzimaktivit§ssal rendelkezik (Ayres ®s 
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Brand«o, 2016; Snijder et al., 2016). Az IBV eset®ben az nsp1 feh®rje hi§nyzik; ezt a feh®rj®t 

az Alpha-, ®s Betacoronavirus genusba tartoz· v²rusok §ltal§nosan k·dolj§k. Az ORF1ab-rŖl 

§t²r·d· feh®rj®k funkci·it az 1. t§bl§zat foglalja ºssze.  

1. t§bl§zat A coronav²rusok ORF1ab-r·l §t²r·d· nem szerkezeti feh®rj®i 

Feh®rje Funkci· 

nsp1 gazda ®s v²rus g®nexpresszi· szab§lyoz§sa (IBV eset®ben hi§nyzik) 

nsp2 ismeretlen 

nsp3 papain-szerŤ prote§zdom®n, N-termin§lis r®gi· v§g§sa nsp2-nsp3-nsp4 kºzºtt 

nsp4 transzmembr§n dom®n, nsp3-mal ®s nsp6-tal komplex k®pz®se 

nsp5 3C(cisztein)-szerŤ protein§zdom®n 

nsp6 transzmembr§n dom®n, nsp3-mal ®s nsp4-gyel komplexet k®pez 

nsp7 nsp8-cal ®s nsp12-vel komplexet k®pez 

nsp8 prim§z aktivit§s, nsp7-tel ®s nsp12-vel komplexet k®pez 

nsp9 szimpla-sz§l¼ RNS-kºtŖ aktivit§s 

nsp10 nsp14-gyel komplexet k®pez, nsp14 ®s 16 aktivit§s§nak stimul§l§sa 

nsp11 ismeretlen 

nsp12 RNS-f¿ggŖ RNS-polimer§z (RdRp) 

nsp13 RNS helik§z 

nsp14 
3ô-5ô exoribonukle§z ®s N7-metiltranszfer§z, replik§ci·s hŤs®g, RNS hibajav²t· 

aktivit§s (proofreading) 

nsp15 poly(U)-specifikus endoribonukle§z 

nsp16 
2ô-O-rib·z metiltranszfer§z, mRNS sapka k®pz®s, I-es t²pus¼ interferon 

antagonista 

A coronav²rusok genomja n®gy (egyes betacoronav²rusok eset®ben ºt) szerkezeti 

feh®rj®t k·dol, melyek sorrendben a t¿ske (spike, S), a membr§n (M), a burok (envelope, E), 

®s a nukleokapszid (N) feh®rj®k (3. §bra). A strukt¼rfeh®rj®k kºz¿l patogenit§s ®s 

gazdaspecificit§s szempontj§b·l kulcsfontoss§g¼ az S feh®rje, mely a v²rus felsz²n®n fel¿leti 

ny¼lv§nyokat k®pezŖ, trimerk®nt megjelenŖ membr§n-gl¿koprotein (Delmas ®s Laude, 1990). 

A coronav²rusok az S feh®rje seg²ts®g®vel kapcsol·dnak a gazdasejt receptoraihoz, ®s jutnak 

be a sejtekbe. Mivel az S feh®rje egy I-es oszt§ly¼ f¼zi·s feh®rje, a membr§nf¼zi·hoz 

sz¿ks®ges, hogy a gazdasejt prote§zai has²ts§k azt. FertŖz®skor a sejtf¼zi· sor§n a furin ®s 

furin-szerŤ enzimek hat§s§ra egy meghat§rozott has²t·hely-mot²vumn§l (cleavage site motif) 

S1 ®s S2 alegys®gre hasad. Az S1 alegys®gen tal§lhat· a receptorkºtŖ dom®n, ²gy a 

c®lsejthez val· kºtŖd®s®rt felelŖs, mikºzben a transzmembr§n dom®nt tartalmaz· S2 alegys®g 

a v²rusburok ®s a sejtmembr§n f¼zi·j§t biztos²tja (Cavanagh, 2007). Ezen fel¿l a neutraliz§l· 

antitestek is az S1 alegys®gen tal§lhat· epit·pokhoz kºtŖdnek, melyek elhelyezked®s¿ket 

tekintve szoros ºsszef¿gg®sben vannak az S1 alegys®g h§rom hipervari§bilis r®gi·j§nak 
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(HVR) szekvenci§j§val (Cavanagh et al., 1988; Kant et al., 1992; Koch et al., 1990). Az S1 

feh®rje, fŖk®nt annak hipervari§bilis r®gi·i hat§rozz§k meg a patogenit§st, a sejttropizmust ®s 

a gazdaspektrumot, ²gy ezekben a r®gi·kban tºrt®nŖ v§ltoz§sokkal hozhat· ºsszef¿gg®sbe, 

hogy a v²rus tud-e multiplik§l·dni bizonyos sejtt²pusokban (Casais et al., 2003; Shan et al., 

2018).  

Az Avian coronavirus sejtreceptor§t m®g nem siker¿lt pontosan meghat§rozni, 

azonban az Ŭ-2, 3-kºt®sŤ szi§lsav n®lk¿lºzhetetlennek bizonyult a t¿skefeh®rj®k rºgz²t®s®hez 

(Abd El Rahman et al., 2009; Wickramasinghe et al., 2011). A v²rus ®s sejtmembr§n kºzºtti 

szorosabb kºtŖd®shez ®s f¼zi·hoz azonban val·sz²nŤleg sz¿ks®ges egy m§sodik receptorral 

tºrt®nŖ kºlcsºnhat§s is (Winter et al., 2006). Đjabb kutat§sok alapj§n az aminopeptid§z-N 

(APN) az IBV egyik funkcion§lis receptora lehet. Az aminopeptid§z-N, m§s n®ven CD13, egy 

M1 t²pus¼ cink-f¿ggŖ metalloprotein§z, melynek vir§lis receptork®nt val· mŤkºd®se sz§mos 

fajban ismert. P®ld§ul a hum§n coronav²rus 229E (HCoV-229E), a sert®sek j§rv§nyos 

hasmen®s®t (PEDV) okoz· coronav²rus, valamint a macsk§kat, kuty§kat ®s sert®seket fertŖzŖ 

Alphacoronavirus 1 receptora (Li et al., 2007; Li, 2016; Zhu et al., 2018). Miguel ®s mtsai. 

heterol·g gazda-v²rus modellben kimutatt§k, hogy macska APN-t (felis catus APN, fAPN) 

tartalmaz· plazmiddal tºrt®nŖ transzfekci·t kºvetŖen a hºrcsºg eredetŤ BHK-21 sejtek 

megfertŖzŖdhetnek IBV-vel, ami a fAPN szerep®t mutatja az IBV gazdasejtbe val· 

bejut§s§ban (Miguel et al., 2002). Tov§bbi, az M41 IBV tºrzs ®s a csirke APN (Gallus gallus 

APN, gAPN) kapcsolat§t c®lz· vizsg§latok sor§n azonos²tott§k nagy affinit§s¼ peptidek 

mot²vumait is az IBV S g®nj®ben. Az azonos²tott h§rom mot²vum kºz¿l kettŖ ï ĂYxYYò ®s 

ĂFxPPxxWxLHò ï az S1 N-termin§lis dom®n r®gi·ban, m²g egy m§sik ï ĂYxFxGNò ï az S2 

r®gi·ban tal§lhat·. ĉgy a gAPN nagy affinit§s¼ peptidjei alternat²v megkºzel²t®st k²n§lhatnak 

az IB megelŖz®s®ben vagy kezel®s®ben is (Sun et al., 2021). 

Promkuntod ®s mtsai. az M41 IBV tºrzzsel v®gzett immunhisztok®miai vizsg§latok 

sor§n arra az eredm®nyre jutottak, hogy a t¿skefeh®rje receptor-kºtŖ dom®nje az S1 N-

termin§lis 253 (19-272) aminosav§hoz kapcsol·dik, valamint, hogy az N38, H43, P63 ®s T69 

aminosavak l®tfontoss§g¼ak az M41 tºrzs t¿skefeh®rj®inek kºtŖd®s®ben. Ezen fel¿l az 

eredm®nyek azt mutatt§k, hogy az N38S, H43Q, P63S ®s T69I S1 mut§nsok elvesztett®k a 

l®gcsŖ sejtjeihez val· kºtŖd®si k®pess®g¿ket. Az M41 tºrzs ezen aminosavainak a Beaudette 

tºrzs S1 g®nj®be tºrt®nŖ bejuttat§sa azonban nem eredm®nyezett kºtŖd®st. Ezek szerint, b§r 

ez a n®gy aminosav a v²rus-gazda kapcsol·d§si ponton helyezkedik el, a kor§bban azonos²tott 

A19, S56 ®s I66 ®s a r®gi·ban tal§lhat· egy®b aminosavak nagy val·sz²nŤs®ggel szint®n 

hozz§j§rulnak a t¿skefeh®rje kºtŖd®s®hez (Promkuntod et al., 2014). 

Bouwman ®s mtsai. vizsg§lt§k az egyes IBV tºrzsek vesetropizmus§®rt felelŖs 

t®nyezŖket. K®t elt®rŖ szºvettropizmus¼, a nefropatog®n QX ®s a nem nefropatog®n M41 IBV 

tºrzseket haszn§lt§k, ®s a t¿skefeh®rj®k receptor-kºtŖ dom®n (RBD) ®s a c®lsejtek kºzºtti 
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kºlcsºnhat§sokat tanulm§nyozt§k. Kim®ra RBD feh®rj®k seg²ts®g®vel v®gzett k²s®rletek 

alapj§n arra a kºvetkeztet®sre jutottak, hogy a QX-RBD 99.-159. aminosavait mag§ban foglal· 

r®gi· sz¿ks®ges a vese fog®kony sejtjeihez val· kºtŖd®shez. A QX-RBD 110.-112. poz²ci·ig 

terjedŖ KIP aminosavai elegendŖek voltak ahhoz, hogy az IBV-M41 a vese sejtjeihez kºtŖdjºn, 

m²g az IBV-QX reciprok mut§ci·i teljesen megsz¿ntett®k a vese sejtjeihez val· kºtŖd®s 

k®pess®g®t (Bouwman et al., 2020). 

Mindezeken fel¿l az S feh®rje erŖs interleukin (IL-6, IL-8), ®s tumor nekr·zis faktor alfa 

(TNFŬ) aktiv§tor, ebbŖl eredŖen a vakcinafejleszt®sek fŖ c®lpontja (Wang et al., 2007). A 

t¿skefeh®rje a coronav²rusok legv§ltoz®konyabb feh®rj®je, immunogenit§sa ®s specificit§sa 

miatt sz§mos szerol·giai pr·ba az ellene, vagy valamelyik alegys®ge ellen termelŖdºtt 

ellenanyag kimutat§s§n alapszik ºn§ll·an, vagy az N feh®rj®vel kombin§ci·ban (Enjuanes et 

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

Az M ®s E strukt¼rfeh®rj®knek a virionok fel®p²t®s®ben ®s kiszabadul§s§ban van 

szerep¿k. A burokban dimereket k®pzŖ M feh®rje stabiliz§lja a virionok alakj§t ®s rºgz²ti az N 

feh®rj®ket a virion belsej®ben, emellett interferon-b®ta (IFN-ɓ) g§tl· szerepe is van (Snijder et 

al., 2016). A 3c g®nrŖl §t²r·d· E protein, a legkisebb m®retŤ strukt¼rfeh®rje, fontos szerepet 

tºlt be a virionok ºssze®p¿l®s®ben ®s a sejtbŖl val· kijut§s§ban, valamint transzmembr§n 

feh®rjek®nt kalciumion-csatorna funkci·val is rendelkezik (Liu et al., 1991; Nieto-Torres et al., 

2014). 

Az N feh®rje a vir§lis nukleinsavhoz szorosan kºtŖdŖ helik§lis szerkezetŤ 

nukleokapszidot alkotja, melynek az RNS-genom rºgz²t®se mellett a genomszint®zis 

szab§lyoz§s§ban is szerepe van (Lai ®s Cavanagh, 1997). A v²russzerkezet fel®p²t®s®ben 

betºltºtt szerepe mellett I-es t²pus¼ IFN-antagonistak®nt is funkcion§l ®s erŖsen immunog®n 

(Oh ®s Shin, 2021). Az N feh®rje mind nukleinsav-, mind feh®rjeszinten rendk²v¿l konzervat²v, 

ez®rt a k¿lºnbºzŖ diagnosztikai m·dszerek gyakran az N feh®rje ellen termelt ellenanyagok, 

vagy az N feh®rj®t k·dol· g®n kimutat§s§n alapulnak (Masters ®s Sturman, 1990; Chang et 

al., 2014). 

A coronav²rusok genomja a szerkezeti feh®rj®ken k²v¿l sz§mos nem struktur§lis, ¼n. 

j§rul®kos feh®rj®t is k·dol, melyek fajra jellemzŖek ®s kev®ss® konzerv§ltak ®s egy r®sz¿k 

nem esszenci§lis a v²rus ®letciklus§hoz. Az Avian coronavirus genomja §ltal§ban h®t, 

tºbbnyire ismeretlen funkci·j¼ j§rul®kos feh®rj®t k·dol, melyek sorrendben a 3a, 3b, 4a, 4b, 

5a, 5b ®s 6b feh®rj®k (15. oldalon tal§lhat· 3. §bra). A j§rul®kos feh®rj®ket k·dol· ORF3, 

ORF4 ®s ORF5 g®neket a struktur§lis feh®rj®ket k·dol· g®nek kºz® ®kelŖdve tal§ljuk, m²g a 

6b g®n a genom 3ô v®g®n helyezkedik el. Ezek a j§rul®kos feh®rj®k tipikusan a v²rusreplik§ci· 

szab§lyoz§s§ban vagy a gazdaszervezet immunreakci·j§nak elker¿l®s®ben vesznek r®szt 

(Lin ®s Chen, 2017). Mindazon§ltal sz§mos j§rul®kos feh®rje funkci·i m§s coronav²rusok 
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j§rul®kos feh®rj®ivel vagy m§s ismert feh®rj®kkel val· homol·gia hi§ny§ban nagyr®szt m§ig 

ismeretlenek (Liu et al., 2014). 

Shen ®s mtsai. illetve Hodgson ®s mtsai. bebizony²tott§k, hogy a 3a ®s 3b nem 

sz¿ks®ges az IBV replik§ci·j§hoz, ami arra enged kºvetkeztetni, hogy a 3a ®s 3b nem vesz 

r®szt kºzvetlen¿l az IBV RNS szint®zis®ben vagy feh®rj®k k®pzŖd®s®ben (Shen et al., 2003; 

Hodgson et al., 2006). Nemr®giben igazolt§k, hogy a 3a vagy 3b del®ci·ja az IBV-ben rontotta 

a replik§ci·s k®pess®get csirkeembri·kon valamint in vivo ®s in vitro attenu§l·d§st induk§lhat 

(Liu et al., 2008; Laconi et al., 2018). A kºzelm¼ltban in vitro vizsg§latok igazolt§k, hogy a 3a 

®s 3b j§rul®kos feh®rj®k g§tolhatj§k a gazdaszervezet IBV §ltal kiv§ltott velesz¿letett 

immunv§lasz§t. A fertŖz®st kºvetŖen a 3a ®s 3b feh®rj®k k®sleltetik az I-es t²pus¼ IFN ®s IFN-

stimul§l· faktorok aktiv§l·d§s§t (Kint et al., 2014). 

Hasonl·k®ppen az 5a ®s 5b j§rul®kos feh®rj®krŖl is bebizony²tott§k, hogy nem vesznek 

r®szt kºzvetlen¿l az IBV replik§ci·s folyamat§ban (Casais et al., 2005; Youn et al., 2005). 

Azonban az 5a vagy 5b del®ci·ja olyan ut·dvirionokat induk§lt, amelyek legyeng²tett/attenu§lt 

fenot²pust mutattak in vitro, in ovo ®s in vivo vizsg§latokban egyar§nt (Zhao et al., 2019). Egy 

m§sik in vivo vizsg§latban az 5b feh®rj®ben delet§lt IBV tºrzs a vad t²pus¼ tºrzzsel 

ºsszehasonl²tva nem tudta k®sleltetni az IFN aktiv§l·d§s§t (Laconi et al., 2018). 

Felt®telezhetŖen az 5b feh®rje fontos szerepet j§tszhat a gazdaszervezetben az interferon-

termel®s modul§l§s§ban (Kint et al., 2016). Kint ®s mtsai. megerŖs²tett®k, hogy az 5b feh®rje 

k®pes a velesz¿letett immunv§lasz g§tl§s§ra, m®gpedig ¼gy, hogy le§ll²tja a gazdasejt 

feh®rjeszint®zis®t, ami hasonl· az alfa- ®s betacoronav²rusok §ltal k·dolt nsp1 funkci·j§hoz 

(Kamitani et al., 2009; Kint et al., 2016; Nakagawa ®s Makino, 2021). Ily m·don az IBV 5b 

feh®rj®je kompenz§lhatja az nsp1 feh®rje del®ci·j§nak az IBV virulenci§ra gyakorolt hat§s§t 

(Peng et al., 2022). 

6.3 A coronav²rusok ®s az Avian coronavirus replik§ci·ja 

A coronav²rusok replik§ci·ja a sejtek citoplazm§j§ban zajlik, melynek elsŖ l®p®se a 

virionoknak a c®lsejtek plazmamembr§nj§hoz tºrt®nŖ kºtŖd®se. Az Avian coronavirus 

sejtreceptor§t m®g nem siker¿lt pontosan meghat§rozni, azonban az Ŭ-2, 3-kºt®sŤ szi§lsav 

n®lk¿lºzhetetlennek tŤnik a t¿skefeh®rj®k rºgz²t®s®ben (Abd El Rahman et al., 2009; 

Wickramasinghe et al., 2011). A virionok az IBV-re fog®kony sejtekbe, egy specifikus 

receptorhoz val· kºtŖd®st kºvetŖen, a v²rusburok ®s a plazmamembr§n f¼zi·j§val hatolnak 

be. A v²rus kºtŖd®se a receptorhoz az S feh®rje konform§ci·s v§ltoz§s§t id®zi elŖ, ami aktiv§lja 

annak membr§nf¼zi·s funkci·j§t (Belouzard et al., 2012). A v²rus-sejtmembr§n f¼zi· ut§n a 

v²rus nukleokapszidja kiszabadul a citoplazm§ba, ®s a kicsomagolt RNS hozz§f®rhetŖv® v§lik 

a primer transzl§ci· ®s transzkripci· sz§m§ra (Sawicki, 2009). 
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A vir§lis RNS citoplazm§ba val· kiszabadul§s§t kºvetŖen a vir§lis RNS-rŖl kºzvetlen¿l 

²r·dik §t az ORF 1a ®s 1b. Az ²gy l®trejºvŖ 1a ®s 1ab poliproteinek poszttranszl§ci·s 

folyamatok sor§n a replik§ci·s ®s transzkripci·s komplexet alkot· funkcion§lis, nem-

struktur§lis feh®rj®kk® (nsps) alakulnak §t. Ez a replik§ci·s komplex egy teljes genom 

hossz¼s§g¼ negat²v sz§l¼ RNS m§solatot szintetiz§l, mely a szakaszos transzkripci· sor§n 

templ§tk®nt szolg§l a szubgenomi§lis mRNS molekul§k §t²r§s§hoz (Sawicki ®s Sawicki, 1995). 

A transzkripci· sor§n teljes genom hossz¼s§g¼ negat²v sz§l¼ m§solatok k®sz¿lnek, majd 

ezekrŖl tºrt®nik a vir§lis genom sokszoroz·d§sa. A r·luk §t²r·d· pozit²v sz§l¼ teljes genom 

hossz¼s§g¼ m§solatok az ºssze®p¿lŖ virionok genomjai lesznek (Vôkovski et al., 2021). A 

Coronaviridae csal§d tagjainak saj§toss§ga, hogy a pozit²v ir§nyults§g¼ genomr·l a negat²v 

templ§tsz§lak szegment§ltan is §t²r·dhatnak. Az §t²r·d· szegmensek hat§rait a transzkripci·s 

regul§tor szekvenci§k (TRS) jelºlik, jellemzŖen minden leolvas§si keret ut§n (Vôkovski et al., 

2021). Ezen szekvenci§k b§rmelyike ut§n az RNS-dependens RNS-polimer§znak (RdRp) 

lehetŖs®ge van a templ§t sz§l 3ǋ v®g®n elhelyezkedŖ ôleaderô TRS-re ugrani ®s ezzel befejezni 

az adott mRNS-sz§l szint®zis®t. ĉgy k¿lºnbºzŖ hossz¼s§g¼ mRNS-ek keletkeznek. Az azonos 

3ǋ-v®gekkel ®s 5ǋ leader (vezetŖ) szekvenci§val rendelkezŖ, de k¿lºnbºzŖ hossz¼s§g¼ mRNS-

ek halmaz§t szubgenomi§lis RNS-szettnek nevezz¿k (Sethna et al., 1989). A coronav²rusok 

§ltal§nos replik§ci·j§t a 4. §bra mutatja be. 

A coronav²rusokban az RNS-f¿ggŖ RNS-polimer§z (RdRp) aktivit§ssal rendelkezŖ 

nsp12, az nsp7 ®s nsp8 feh®rj®vel egy¿tt alkotja a replik§ci·s-transzkripci·s komplex magj§t 

(Q. Wang et al., 2020). Ez az alacsony pontoss§g¼ RNS-polimer§z komplex 

(nsp12:nsp7:nsp8; 1:2:1) a magas genom-szintŤ diverzit§s biztos²t§s§val teszi lehetŖv® a 

coronav²rusok sz§m§ra, hogy hat®konyan ®s dinamikusan alkalmazkodjanak a kºrnyezet 

v§ltoz§saihoz ®s a v§ltozatos szelekci·s nyom§shoz. Mivel az RdRp ºnmag§ban hibajav²t· 

aktivit§ssal nem rendelkezik, az nsp12-nsp7-nsp8 komplex magas hibaar§ny§nak 

kompenz§l§s§ra a coronav²rusok egyedi/k¿lºnleges hibajav²t· funkci·val rendelkeznek, amit 

a replik§ci·s komplex m§s elemei, nevezetesen az nsp14-nsp10 komplex biztos²t (OôSullivan 

et al., 2019). A coronav²rusok kºzºtt erŖsen konzerv§lt nsp14 3ǋ-5ǋ exonukle§z (ExoN) ®s 

guanin-N7-metiltranszfer§z dom®nt tartalmaz (Ma et al., 2015). Mindezek ellen®re a 

coronav²rusok jellemzŖen magas hibaar§nnyal replik§l·dnak (l§sd 6.6. fejezet).  
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4. §bra A coronav²rusok replik§ci·j§nak sematikus illusztr§ci·ja. Az §bra a BioRender sablonj§nak 
felhaszn§l§s§val k®sz¿lt.  

A genom kºzel k®tharmad§t teszi ki az 5ô v®g®n tal§lhat· 1a ®s 1b prekurzor 

poliproteint k·dol· ORF1ab, mely ribosz·m§lis kereteltol·d§ssal egy nagy poliproteinn® (1ab) 

majd 15, a v²rus replik§ci·j§ban fontos szerepet j§tsz·, nem szerkezeti feh®rj®v® (nsp2-nsp16) 

²r·dik §t (16. oldalon tal§lhat· 1. t§bl§zat) (Brierley et al., 1989). Az 1ab replik§z g®n §ltal 

k·dolt legfontosabb enzimek kºz® tartozik a papain-szerŤ prote§z (PLpro), a fŖ prote§z (Mpro) 

vagy a 3C-szerŤ prote§z (3CLpro), az adenozin-difoszf§t-rib·z-1-foszfat§z (nsp3), az RdRp 

(nsp12), az RNS-helik§z (nsp13), az exonukle§z (nsp14), az endoribonukle§z (nsp15) ®s a 2-

O-metiltranszfer§z (nsp16) (Fang et al., 2010). A genom fennmarad· r®sze a struktur§lis 

g®neken k²v¿l a j§rul®kos g®neket k·dolja. Minden v²rus eredetŤ szubgenomi§lis mRNS-rŖl 

egyetlen v²rusfeh®rje transzl§ci·ja tºrt®nik. A n®gy szerkezeti feh®rje, a t¿ske (S), a 

nukleokapszid (N), a membr§n (M) ®s a burok (E) feh®rje transzl§ci·ja k¿lºn§ll· mRNS-ekrŖl 

tºrt®nik. A j§rul®kos g®nek olyan g®nterm®keket k·dolnak, melyek nem n®lk¿lºzhetetlenek a 

v²rus replik§ci·j§hoz, de del®ci·juk gyakran a virulencia csºkken®s®vel j§r (de Haan et al., 

2002). A vir§lis RNS replik§ci·j§hoz a replik§z g®n mellett sz¿ks®g van a specifikus 

m§sodlagos szerkezettel rendelkezŖ 5' ®s 3' v®gi UTR szekvenci§kra ®s a nukleokapszid 

feh®rj®re is (Z¼¶iga et al., 2010).  

A replik§ci·s ciklus eg®sze a citoplazm§ban megy v®gbe (4. §bra). A teljes genom 

m®retŤ §tiratok ut·dvirionokba csomagol·dnak. A burok a gazdasejt transzmembr§n 
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glikoproteineket tartalmaz· membr§njain, az endoplazmatikus retikulum cisztern§in ®s a 

Golgi-komplexen kereszt¿l tºrt®nŖ lefŤzŖd®ssel k®pzŖdik. A virionok a Golgi-membr§nr·l 

lev§lva keletkeznek, majd a sejten bel¿li vezikulumokban halmoz·dnak fel ®s a fertŖzºtt sejtbŖl 

exocit·zissal ¿r¿lnek (Abdel-Moneim, 2017). 

6.4 Az Avian coronavirus §ltal okozott k·rfolyamatok 

A csirk®k coronav²rusa sz®les kºrben elterjedt ®s k¿lºnbºzŖ k·rk®pek kialak²t§s§ban 

vesz r®szt. A v²rust elsŖk®nt kifejezett l®gzŖszervi t¿neteket mutat· brojler§llom§nyokb·l 

mutatt§k ki (Beach ®s Schalm, 1936; Beaudette ®s Hudson, 1937). 

A l®gzŖszervi forma mellett megjelentek a toj·§llom§nyokban a toj§stermel®s 

csºkken®st ®s a toj§sh®j minŖs®g®nek roml§s§t okoz· tºrzsek (Beach ®s Schalm, 1936). Ezt 

kºvetŖen megjelentek a vesek§ros²t· hat§ssal rendelkezŖ vari§nsok (Winterfield ®s Hitchner, 

1962). Sz§mos IBV bizony²tottan szerepet j§szik a mirigyesgyomor-gyullad§s kialakul§s§ban 

is. A betegs®g klinikai megjelen®se napjainkban is v§ltozatos, a fertŖz®st okoz· tºrzstŖl 

f¿ggŖen l®gzŖszervrendszeri t¿netekben, a szapor²t·szervrendszer, az 

em®sztŖszervrendszer vagy a vese megbeteged®seiben nyilv§nul meg (Dobos-Kov§cs, 

2014). Egy adott §llom§nyban kialakul· k·rk®pek elŖfordul§sa ®s s¼lyoss§ga a v²rus 

szerot²pus§n ®s patogenit§s§n k²v¿l sz§mos egy®b t®nyezŖ f¿ggv®nye. Meghat§roz· szerepe 

van az §llom§ny kor§nak ®s hasznos²t§si ir§ny§nak, a tart§si ®s takarm§nyoz§si 

kºr¿lm®nyeknek, vagy az egyidejŤleg fenn§ll· egy®b fertŖz®seknek. A k·rhat§roz§s 

szempontj§b·l a tºrzsek kºzºtti antig®nszerkezeti elt®r®sek, valamint az alkalmazott vakcin§k 

sokf®les®ge nehez²tŖ kºr¿lm®ny (Hoerr, 2021).  

A fertŖz®sre minden koroszt§ly fog®kony, de a legs¼lyosabb t¿netek a napos kor¼ 

§llatok fertŖzŖd®se eset®n alakulnak ki (Cavanagh ®s Naqi, 2003). Egy ®rintett §llom§nyon 

bel¿l minden egyed fertŖzºtt® v§lik. A mortalit§s m®rt®ke a v²rus virulenci§j§nak, valamint az 

§llom§ny kor§nak, immun§llapot§nak ®s egy®b k¿lsŖ t®nyezŖknek megfelelŖen igen t§g 

hat§rok kºzºtt mozoghat (Cavanagh ®s Naqi, 2003). 

A fiatal madarak eset®ben a betegs®g lefoly§sa a t¿netek s¼lyoss§g§t·l f¿ggŖen 7-21 

nap. A fertŖzŖ bronchitisben elpusztult fiatal csib®k boncol§sa sor§n a mell®k¿regek 

gyullad§sa, hurutos l®gcsŖgyullad§s, hºrgŖgyullad§s, valamint a t¿dŖben pang§s ®s vizenyŖ 

figyelhetŖ meg. Esetenk®nt sav·s v§lad®k figyelhetŖ meg a hºrgŖkben (Fenner et al., 1987). 

A csirk®k fertŖzŖ bronchitis®t okoz· Avian coronavirussal az §llatok legink§bb aerog®n ¼ton 

(cseppfertŖz®ssel vagy poros levegŖvel) esetleg sz§jon §t (fertŖzºtt takarm§nnyal, iv·v²zzel) 

fertŖzŖdnek (Dobos-Kov§cs, 2014). A v²rusreplik§ci· elsŖdleges c®lpontja a l®gcsŖ, de a 

t¿dŖben, a ves®ben, a petef®szkekben, az em®sztŖtraktusban ®s a nyirokszºvetekben is 

szaporodik. A fertŖzŖ bronchitis v²rusa esetenk®nt tart·s fertŖz®st id®zhet elŖ, melynek 

kºvetkezt®ben a kezdeti expoz²ci·t kºvetŖen tºbb h·napig a b®ls§rral ¿r¿l. A sikeres 
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fertŖz®shez sz¿ks®ges, hogy a t¿skefeh®rje S1 alegys®ge a c®lsejt felsz²n®n tal§lhat· 

receptorokhoz kºtŖdjºn ®s az S2 alegys®g kºzvet²t®s®vel a v²rus-gazdasejt f¼zi· l®trejºjjºn 

(Wickramasinghe et al., 2011; Hulswit et al., 2016). Ezt kºvetŖen a v²rus gyorsan terjed a 

Harder-mirigy, a l®gcsŖ, a hºrgŖk ®s a l®gzs§kok h§msejtjeiben (Jones ®s Jordan, 1972). 

A tºrzsek elt®rŖ virulenci§j§b·l ®s szervtropizmus§b·l ad·d·an a fertŖzºtt §llatok 

kor§t·l ®s immun§llapot§t·l f¿ggŖen is k¿lºnbºzŖ t²pusokat ®s klinikai form§kat k¿lºn²thet¿nk 

el. A betegs®g elnevez®se nem t¿krºzi a sokf®le klinikai ®s k·rbonctani megjelen®st, melynek 

h§tter®ben r®szben a tºrzsek elt®rŖ szºveti affinit§sa §ll. A v²rus a h§msejtekben szaporodik, 

l®zi·kat okozva az orrkagyl·ban, l®gcsŖben, ves®ben, ivarszervekben, petevezet®kben, 

t¿dŖben ®s a l®gzs§kokban. Ezenk²v¿l a gyomor-b®l traktusban, bele®rtve a bursa Fabricii-t 

®s a vakb®l nyirokt¿szŖit (caecal tonsils) is gyakran tal§lhat·ak elv§ltoz§sok. Ćltal§noss§gban 

a klinikai t¿netek megnyilv§nul§sai alapj§n n®gy fŖ patot²pust k¿lºnbºztet¿nk meg, ezek a 

l®gzŖszervi, kiv§laszt·szervi, nemi szervi ®s em®sztŖszervi t¿neteket okoz· tºrzsek (Schalk 

®s Hawn, 1931; Broadfoot ®s Smith, 1954; Ignjatoviĺ ®s Sapats, 2000; Jackwood ®s de Wit, 

2013). 

6.4.1 L®gzŖszervrendszert ®rintŖ fertŖz®s 

Az IBV aerog®n fertŖz®s ut§n elsŖsorban a felsŖ l®gutak (fŖleg a l®gcsŖ als· 

harmad§ban, hºrgŖkben) csill·s h§msejtjeinek ®s ny§lkah§rtya sejtjeinek citoplazm§j§ban 

sokszoroz·dik. A l®gutak egy®b szakaszaira ®s a kºtŖh§rty§ra is §tterjed. JellemzŖ a fertŖz®s 

hat§s§ra kialakul· ny§lkah§rtya k§rosod§s. A l®gzŖszervi t¿netek jellegzetes form§ban fiatal 

§llom§nyokban alakulnak ki, m²g hat hetes kor felett a t¿netek sok esetben ®szrev®tlenek 

maradnak. A betegs®gre §ltal§ban jellemzŖ a kºnnyez®s, sav·s kºtŖh§rtya-gyullad§s (Dobos-

Kov§cs, 2014), szºrtyºg®s, nehez²tett l®gz®s, kºhºg®s, t¿sszºg®s, mely n®ha orrfoly§ssal 

t§rsul, esetenk®nt a szemgºdºr mell®k¿reg duzzanata is megfigyelhetŖ (Cavanagh, 2005). A 

l®g¼ti v²rusreplik§ci·t hamarosan vir®mia kºveti ®s a v²rus a szervezet tºbbi szerv®ben is 

sz®tterjed (Hoerr, 2021). A vir®mia miatt az §llatok b§gyadtak, tolluk borzolt, 

takarm§nyfogyaszt§suk jelentŖsen csºkken.  

Ćltal§ban ez az IBV-hez kºthetŖ betegs®g legenyh®bb lefoly§s¼ form§ja. A l®gzŖszervi 

tºrzsek §ltal okozott megbeteged®s kºvetkezt®ben a l®gutak helyi v®dekezŖk®pess®ge is 

sz§mottevŖen romlik, emiatt a madarak fog®konny§ v§lnak a m§sodlagos bakteri§lis 

fertŖz®sekre (Fabricant ®s Levine, 1962; Ignjatoviĺ ®s Sapats, 2000). M§sodlagos k·rokoz·k, 

mint az mad§r mycoplasma fajok, Escherichia coli, Ornithobacterium rhinotracheale vagy a 

Bordetella avium megjelen®se eset®n t¿dŖgyullad§s, l®gzs§kgyullad§s ®s hash§rtyagyullad§s 

l®phet fel. A morbidit§s szinte mindig 100%, m²g a mortalit§s az ®rintett madarak ®letkor§t·l, 

a v²rustºrzstŖl ®s a m§sodlagos k·rokoz·k megjelen®s®tŖl f¿ggŖen igen v§ltoz· lehet, 14%-

t·l ak§r 82%-ig terjedhet (Ramakrishnan ®s Kappala, 2019). 



27 
 

A fŖbb makroszk·pos elv§ltoz§sok kºz® tartozik, hogy a gyulladt ny§lkah§rtya 

fel¿let®n megjelenŖ ny§lk§s vagy sav·s ï hurutos k®sŖbb fibrinnel §tszŖttv§lad®k, mely 

teljesen elz§rhatja a l®gutakat (Terregino et al., 2008; Cheng et al., 2018). A l®gcsŖ ®s a g®ge 

halv§nys§rga sz²nezetŤ, ny§lk§val fedett, megvastagodott. Akut lefoly§s sor§n a t¿dŖben 

kifejezett bŖv®rŤs®g mutatkozik ®s az ºd®m§san megvastagodott l®gzs§kok habos, sav·s 

v§lad®kkal bor²tottak (Dobos-Kov§cs, 2014). A sav·s-fibrines izzadm§nnyal telt t¿dŖk ®s 

l®gzs§kok a k¿lºnbºzŖ bakt®riumokkal (pl. Escherichia coli, Ornithobacterium rhinotracheale) 

tºrt®nŖ t§rsfertŖz®sre utalnak (5. §bra) (van Empel et al., 1996; Dwars et al., 2009; Weerts et 

al., 2021; Nordin et al., 2021). 

 

5. §bra FertŖzŖ bronchitis ®s Escherichia coli t§rsfertŖz®s.  
A makroszk·pos vizsg§lat sor§n a fertŖzºtt csirk®kben tapasztalt patol·gi§s elv§ltoz§sok: a) a l®gcsŖben t¼lzott 
ny§lkah§rtya-lerak·d§ssal j§r· v®rz®ses tracheitis (ny²l). b) a l®gzs§kban megfigyelhetŖ s§rg§s, sav·s-fibrines 
izzadm§nnyal j§r· l®gzs§kgyullad§s (ny²l). c) a t¿dŖben pang§sos bŖv®rŤs®g (ny²l). Az §bra forr§sa: (Nordin et 

al., 2021) 

6.4.2 A szapor²t·szerveket ®rintŖ fertŖz®s 

A coronav²rusok a vir®mia sor§n jutnak a petevezetŖbe, ahol a ny§lkah§rtya csill·s 

h§msejtjeiben replik§l·dnak. A multiplik§l·d§s sor§n a h§msejtek pusztul§sa miatt 

funkci·csºkken®s ®s megv§ltozott funkci· okozta elv§ltoz§sok jelentkeznek. Ez fŖk®nt Ă§ltoj·-

szindr·m§tò ®s csºkkent toj§stermel®st okoz, melyet a toj§sh®j deformit§sai ®s a toj§s 

minŖs®g®nek roml§sa k²s®r (Broadfoot et al., 1954; Duff et al., 1971; Jones ®s Jordan, 1972). 

Az IBV a reprodukt²v szervrendszer sz§mos r®sz®n okozhat elv§ltoz§sokat. C®lsejtjei 

a ny§lkah§rtya felsŖ r®tegeinek csill·s sejtjei, valamint az infundibulumban ®s magnumban 

tal§lhat· tubulus mirigyek szekr®ci·s h§msejtjei. A v²rus a toj·csŖben a csill·s h§m 

k§rosod§s§t, a propria gyullad§sos beszŤrŖd®s®t ®s a ny§lkah§rtya mirigyek hipopl§zi§j§t, 

rendellenes fejlŖd®s®t id®zi elŖ (Crinion ®s Hofstad, 1972) 

Az IBV fertŖz®sre fog®kony, fiatal kor¼ j®rc®k eset®ben a l®gzŖszervi megbeteged®s 

mellett a petevezet®k csill·s h§msejtjeinek egyidejŤ fertŖzŖd®se alakul ki (Crinion ®s Hofstad, 

1972). Napos ®s 1-2 hetes kor¼ §llom§nyok fertŖzŖd®se a fejlŖdŖ toj·csŖ ny§lkah§rty§j§nak 

maradand· k§rosod§s§t id®zi elŖ az ®rintett egyedek egy r®sz®n®l. Ebben az esetben a 

petevezet®k h§mja elhal, ami visszaford²thatatlan, ®s a ty¼kok soha nem ®rik el teljes genetikai 
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potenci§ljukat toj·k®nt (Broadfoot et al., 1956; Crinion ®s Hofstad, 1972; Sevoian ®s Levine, 

1957).  

A nºvend®kkor¼ egyedek nemi szerveiben hasonl· elv§ltoz§sok mutatkoznak, de az 

elv§ltoz§sok sz§ma ®s m®rt®ke kisebb ®s enyh®bb (Dobos-Kov§cs, 2014). A toj·korba ker¿lŖ, 

de toj§srak§sra k®ptelen egyedek tºbbs®ge klinikai t¿neteket nem mutat. Ritk§n 

elŖfordulhatnak kitelt, l·g· has¼ toj·k az §llom§nyban. A sz¿lŖp§r §llom§nyok vakcin§z§s§nak 

§ltal§noss§ v§l§s§val, mely a fiatal egyedekben megfelelŖ szintŤ matern§lis ellenanyagot 

biztos²t a vir®mia kialakul§sa ellen, a k·rk®p h§tt®rbe szorult (Davelaar ®s Kouwenhoven, 

1977). 

Toj·kor¼ §llom§nyok fertŖzŖd®se eset®n jellemzŖ t¿net az ak§r 70%-ot is el®rŖ s¼lyos 

toj§shozam kies®s, a toj§sh®j minŖs®g®nek roml§sa. A k·ros h®jk®pzŖd®s toj§sdeformit§st 

okoz, amely a h®j vastags§g§nak ®s pigment§ci·j§nak csºkken®s®ben ®s durva felsz²n®ben 

nyilv§nul meg (Sevoian ®s Levine, 1957; Muneer et al., 1986; Samiullah et al., 2016; Sjaak de 

Wit et al., 2020) (6. §bra). A toj§sfeh®rje h²g, benne fibrincsom·k, v®rcs²kok l§that·ak, a toj§s 

r®tegeinek hat§ra elmos·dik (Dobos-Kov§cs, 2014; Jackwood ®s de Wit, 2013). K²s®rletes 

fertŖz®sek sor§n a lerakott toj§sok tºmege is csºkkent a nem fertŖzºtt kontroll csoporthoz 

k®pest (Chousalkar ®s Roberts, 2007). A toj§stermel®s a fertŖz®st kºvetŖ 2-3 h®t m¼lva az 

elv§rhat·hoz k®pest tºbbnyire alacsonyabb szintre k®pes csak vissza§llni. K²s®rletes 

kºr¿lm®nyek kºzºtt a legtºbb IBV-vel fertŖzºtt toj·ty¼k toj§stermel®se visszaesett, ®s 

kºr¿lbel¿l 70%-uk nem kezdett el toj§st rakni 5 h®ttel a fertŖz®st kºvetŖen sem (Sevoian ®s 

Levine, 1957). Az Ă§ltoj· szindr·maò n®ven ismert k·rk®p eset®n az ®rintett §llatok az inakt²v 

vagy alig mŤkºdŖ petef®szek miatt nem termelnek toj§st, de folyamatosan ovul§lnak, a 

toj§ss§rg§j§t a has¿regbe engedve ®s ezzel kºvetkezm®nyes hash§rtyagyullad§st okozva.  

 

6. §bra A fertŖzŖ bronchitis §ltal okozott petevezetŖ gyullad§s miatt a betegs®gen a toj§srak§si idŖszakban 
§tesett toj·ty¼kok §ltal termelt gyŤrt h®j¼ toj§s. (Dr. Thuma Ćkos felv®tele) 
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K·rbonctani vizsg§lat sor§n §ltal§ban ®p, funkcion§l· petef®szek mellett, elt®rŖ 

m®rt®kben fejlŖdºtt, sokszor cisztaszerŤen kit§gult szakaszokat tartalmaz· toj·csºvet 

l§thatunk. Az ®rintett ty¼kokra jellemzŖ a petevezetŖ s¼lyos, kr·nikus t§gulata, amely 

szegment§lis szŤk¿letk®nt ®s a petevezet®k ment®n elhelyezkedŖ ciszt§s ter¿letekben jelenik 

meg (Hoerr, 2021). A reprodukt²v traktusban megfigyelhetŖ fŖbb makroszk·pos elv§ltoz§sok 

a fejletlen, zsugorodott ®s sºt®tvºrºs vagy barna elsz²nezŖd®seket mutat· t¿szŖk (Sevoian ®s 

Levine, 1957). A k·rszºvettani v§ltoz§sok magukban foglalj§k a h§msejtek csill·veszt®s®t ®s 

a szekr®ci·s h§msejtek hipopl§zi§j§t (Chousalkar ®s Roberts, 2007). A fiatalkorban fertŖzŖdºtt 

®s k®sŖbb elhullott §llatokban erŖteljesen kit§gult, v®kony fal¼, sav·s folyad®kkal telt 

toj·csºvet figyelhet¿nk meg (Crinion ®s Hofstad, 1972). 

Az IBV her®re ®s mell®kher®re gyakorolt esetleges k§ros²t· hat§sa az elm¼lt ®vekben 

vetŖdºtt fel (Gallardo et al., 2011). Tºbbek kºzºtt heregyullad§st, a mell®kher®ben fokozott 

kŖk®pzŖd®st ®s kºvetkezm®nyes nºvekvŖ term®ketlens®get figyeltek meg ®lŖ attenu§lt 

vakcin§k haszn§lata ellen®re vad v²russal val· fertŖzŖd®st kºvetŖen is (Boltz et al., 2004; 

Villarreal et al., 2007). Boncol§skor esetenk®nt vºrºses elsz²nezŖd®ssel j§r· heresorvad§s 

tapasztalhat· (Gallardo et al., 2022). 

6.4.3 A kiv§laszt·- szervrendszert ®rintŖ fertŖz®s (nephropatog®n tºrzsek) 

Az elsŖ vesek§ros²t· hat§ssal rendelkezŖ IBV tºrzsekrŖl az 1950-es ®vek v®g®n 

sz§moltak be (Cosgrove, 1962; Winterfield ®s Hitchner, 1962). Az IBV magasabb 

patogenit§ssal rendelkezŖ tºrzsei vesegyullad§st okoznak ®s l®nyegesen magasabb 

mortalit§ssal j§rnak, mint a l®gzŖszervrendszert vagy szapor²t·-szervrendszert fertŖzŖ 

tºrzsek. A nephropatog®n tºrzsekkel tºrt®nŖ fertŖzŖd®s h§rom lehets®ges ¼tvonalon 

tºrt®nhet. Akut fertŖz®s sor§n a v²rus a l®gcsŖben tal§lhat· makrof§gokat ®s a v®rben keringŖ 

monocit§kat fertŖzi, a kezdeti v²rusreplik§ci· teh§t a l®gutakban zajlik, majd a virionok a 

vir®mia sor§n jutnak el a vese tubulush§msejtjeihez (Jackwood ®s de Wit, 2013). A ves®ben 

tºrt®nŖ fertŖz®s kialak²t§s§ban a kloak§n §t tºrt®nŖ fertŖzŖd®s j·val hat®konyabb a l®g¼ti 

¼tvonaln§l, m®g egy nem nephropatog®n IBV tºrzs eset®ben is (Uenaka et al., 1998). A 

petevezet®k IBV-vel val· k²s®rletes fertŖz®se veseelv§ltoz§sok kialakul§s§hoz vezethet 

(Jones, 1974). A klo§ka ®s a petevezet®k felsz§ll· utat biztos²thatnak az IBV fertŖz®s sz§m§ra 

a vese ir§ny§ba a klo§ka kºz®psŖ kamr§j§ban, az urodeumban l®vŖ h¼gyvezet®k- ®s a 

petevezet®kny²l§sokon kereszt¿l (Uenaka et al., 1998). A v²rusreplik§ci· a tubulus h§msejtek 

citoplazm§j§ban zajlik, melynek kºvetkezt®ben a h§msejt degener§ci·, a szºvetkºzi gyullad§s 

®s a heveny veseel®gtelens®g az §llat elhull§s§t okozza (Jones, 1974) (7. §bra). Toj·kban a 

fertŖz®s h¼gykŖk®pzŖd®shez ®s egyidejŤleg hash§rtyagyullad§s kialakul§s§hoz vezethet 

(Butcher et al., 1989). 
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7.§bra A nephropatog®n QX-szerŤ IBV tºrzs k§rt®tele a ves®ben.  
IBV fertŖz®s kºvetkezt®ben kialakult s¼lyos h¼gysavlerak·d§s. A ves®k duzzadtak, az elt®rŖ sz²nŤ 

vesecsatorn§csk§k miatt a tubul§ris rajzolat j·l elk¿lºn²thetŖ az interstitiumt·l. (Dr. Thuma Ćkos felv®tele) 

K·rbonctani vizsg§latok sor§n jellemzŖ elv§ltoz§sok a vizeletpang§s, duzzadt, halv§ny 

ves®k, a h¼gysavval kitºltºtt tubulusok ®s elvezetŖ h¼gyutak, valamint a generaliz§lt kºszv®ny 

(Dobos-Kov§cs, 2014). Kr·nikus akt²v gyullad§s eset®n a perzisztens fertŖz®s sok§ig 

kimutathat· a ves®kbŖl. A kor§bban le²rt l®g¼ti elv§ltoz§sok mellett a nephropatog®n IBV 

tºrzsekkel tºrt®nŖ fertŖz®st a ves®k szimmetrikus megnagyobbod§sa jellemzi. A ves®k diff¼z, 

a halv§nyvºrºstŖl halv§nysz¿rk®ig terjedŖ elsz²nezŖd®se a j·l l§that·an kidomborod· 

tubulusokkal finom m§rv§nyozott mint§zatot eredm®nyez. A zsigeri kºszv®ny gyakori 

v®gst§dium¼ szºvŖdm®ny (Butcher et al., 1989; Ziegler et al., 2002).  

6.4.4 A gyomor- ®s b®lrendszert ®rintŖ fertŖz®s (mirigyesgyomor-gyullad§st 

okoz· tºrzsek) 

Az enter§lis t¿neteket okoz· IBV fertŖz®srŖl a vesegyullad§st okoz· IBV tºrzsekkel 

egyidejŤleg sz§moltak be (Winterfield ®s Hitchner, 1962). Az·ta bebizonyosodott, hogy az IBV 

az eg®sz em®sztŖrendszer ter¿let®n k®pes a h§msejteket megfertŖzni, melyet elh¼z·d· 

v²rus¿r²t®s k²s®r (Chac·n et al., 2014). Az IBV enterotr·p tulajdons§g§®rt felt®telezhetŖen az 

S2 feh®rjealegys®g szºvetspecifikus prote§z aktivit§sa felelŖs, mely elŖseg²ti a v²rus bejut§s§t 

a b®lh§msejtekbe, ®s kompenz§lja az S1 feh®rje gyenge rºgz²tŖ k®pess®g®t (Saiada et al., 

2020).  

A mirigyesgyomor-gyullad§sban szenvedŖ madarak tollazata felborzolt, ®s l®g¼ti 

t¿netek jelentkeznek, bele®rtve a l®gcsŖ szºrtyºg®st, a kºhºg®st, a t¿sszºg®st ®s az 

orrfoly§st. Ezen fel¿l jellemzŖ a hasmen®ssel, b®lhuruttal ®s m§s gyomor-b®lrendszeri 

t¿netekkel j§r· feh®r vagy s§rg§s-kr®mes b®ls§r (YuDong et al., 1998; Benyeda et al., 2010). 
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Boncol§skor a proventriculus (mirigyesgyomor) megnagyobbodott ®s duzzadt, 

ny§lkah§rty§ja megvastagodott, ºsszenyom§sakor feh®r mirigyv§lad®k ¿r¿l. A betegs®g 

k®sŖbbi szakasz§ban a proventriculus papill§iban fek®lyek ®s v®rz®sek l§that·ak (Cheng et 

al., 2018). Az em®sztŖrendszer m§s r®szein is ®szlelhetŖek elv§ltoz§sok, bele®rtve a 

nyomb®lfal elv®konyod§s§t ®s a vakb®l nyirokcsom·k v®rz®seit (Yu et al., 2001). 

6.5 Az Avian coronavirus genetikai jellemzŖi 

Az IBV gyors evol¼ci·j§ban tºbb t®nyezŖ is szerepet j§tszik, tºbbek kºzºtt a vir§lis 

replik§ci· pontatlans§ga miatt keletkezŖ mut§ci·k, a vakcina ®s a vad tºrzsek kºzºtti 

rekombin§ci·, illetve a vakcin§z§ssal csak r®szleges v®detts®get szerzŖ madarak 

kºvetkezt®ben kialakult szelekci·s nyom§s (Kusters et al., 1990; Hanada et al., 2004). Đj 

vari§ns tºrzsek megjelen®se vakcin§zott §llom§nyokban is bizony²tott (Yu et al., 2001; Zhou 

et al., 2017).  

Valastro ®s mtsai. 2016-ban ¼j, az S1 feh®rj®t k·dol· genomi r®gi· szekvenci§j§nak 

elemz®s®n alapul· klasszifik§ci·s rendszert javasoltak, amit a tudom§nyos kºzºss®g hamar 

befogadott (Valastro et al., 2016) (2. t§bl§zat a 29. oldalon). Az S1 a legvari§bilisabb genomi 

r®gi·, jelentŖs®g®n®l fogva pedig az IBV genom leggyakrabban szekven§lt szakasza. 

Valastro®k ºsszesen 1286 IBV tºrzs csaknem teljes S1 nukleotid szekvenci§ja (1456 nt) 

alapj§n hat genot²pust ®s 32 lesz§rmaz§si vonalat (lineage) hat§roztak meg, melybŖl 27 

lesz§rmaz§si vonal a GI genot²pusba tartozik (GI-1 - GI-27). Az IBV-re jellemzŖ magas 

mut§ci·s r§t§nak ®s a rekombin§ci·s hajlamnak kºszºnhetŖen az S1-re nehezedŖ szelekci·s 

nyom§s folyamatosan ¼j vari§nsok l®trejºtt®t eredm®nyezi.  

Jelenleg a genetikai sodr·d§ssal kialakult egyedi vari§nsokat, illetve az elt®rŖ genetikai 

vonalakba sorolt tºrzsek rekombin§ci·j§val l®trejºtt szekvenciavari§nsokat ez a rendszer nem 

k®pes kezelni. Ennek ellen®re az S1 alap¼ genetikai besorol§s m§r ma is nyolc genot²pust 

(GI-GVIII) ®s ºsszesen 38 lesz§rmaz§si vonalat ismer. Tºbbek kºzºtt a GI-28 ®s GI-29 

vonalakat ®s a GVII genot²pust a kºzelm¼ltban K²n§ban, a GI-30 vonalat Trinidad ®s Tobago 

ter¿let®n, a GVIII genot²pust Lengyelorsz§gban ²rt§k le, a GII-2 vonalat pedig nemr®giben 

Hollandi§ban azonos²tott§k (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). 
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2. t§bl§zat. Az Avian coronavirus egyes genot²pusainak megfelelŖ, kor§bban haszn§latos szerot²pus elnevez®sek 
®s az egyes genot²pusok fºldrajzi elterjed®se 

IBV tºrzsek elnevez®se 
ElŖfordul§s 

Genot²pus Kor§bbi nevez®ktan/t²pus 

GI-1 H120, H52, Mass, M41, Ma5 glob§lis 

GI-2 Holte Ćzsia ®s £szak-Amerika 

GI-3 JMK, Gray Ćzsia ®s £szak-Amerika 

GI-4 Holte Ćzsia ®s £szak-Amerika 

GI-5 N1/62 Ausztr§lia ®s čce§nia 

GI-6 Vic-S Ausztr§lia ®s čce§nia 

GI-7 TWI, TWII Ćzsia 

GI-8 SE-17 £szak-Amerika 

GI-9 Arkansas (Ark) £szak-Amerika 

GI-10 A, B, C, D Ausztr§lia ®s čce§nia 

GI-11 BR-I, SAI Kºz®p- ®s D®l-Amerika 

GI-12 D207, D274, UK/6/82 Eur·pa ®s Afrika 

GI-13 793B, 4/91, CR88, Israel variant 1 glob§lis 

GI-14 B1648 Eur·pa ®s Afrika 

GI-15 K-I Ćzsia 

GI-16 J2, Q1 glob§lis 

GI-17 CAV (California variants) £szak-Amerika 

GI-18 JP-1, LDT3 Ćzsia 

GI-19 QX glob§lis 

GI-20 Qu_mv £szak-Amerika 

GI-21 Italy02 Eur·pa 

GI-22 HN08, SAIBK Ćzsia 

GI-23 Variant 2 Kºzel-Kelet 

GI-24 V13 Ćzsia 

GI-25 GA07 £szak-Amerika 

GI-26 IBADAN Afrika 

GI-27 GA08 £szak-Amerika 

GI-28 LDT3 Ćzsia 

GI-29 -- Ćzsia 

GI-30 -- Kºz®p- ®s D®l-Amerika 

GII-1 D1466, D212, V1397 Eur·pa 

GII-2 D181 Eur·pa 

GIII-1 N1/8, N1/88 Ausztr§lia ®s čce§nia 

GIII-2 Q3/88 Ausztr§lia ®s čce§nia 

GIII-3 N18/91 Ausztr§lia ®s čce§nia 

GIV-1 DE072, GA98 £szak-Amerika 

GV-1 N4/02 Ausztr§lia ®s čce§nia 

GVI-1 TCO7-2 Ćzsia 

GVII-1 -- Ćzsia 

GVIII-1 IB 80 Eur·pa 
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Az IBV §ltal okozott megbeteged®sek megelŖz®s®re alkalmazott tºmeges vakcin§z§s 

az ¼jabb ®s ¼jabb vari§nsok megjelen®s®nek motorja, ez®rt a vari§nsok glob§lis 

elŖfordul§s§nak molekul§ris genetikai m·dszerekkel tºrt®nŖ nyomon kºvet®se fontos feladat 

(Jordan, 2017). A szerte§gaz· nemzetkºzi h¼s- ®s ®lŖ§llat-kereskedelmi kapcsolatok miatt 

nemcsak a hazai, hanem a kºrnyezŖ orsz§gokban, sŖt a t§volabbi r®gi·kban cirkul§l· IBV 

tºrzsek folyamatos monitoroz§sa is sz¿ks®ges. Ezt t§masztja al§ p®ld§ul a K²n§b·l sz§rmaz· 

GI-19 (QX-szerŤ) ®s a kºzel-keleti eredetŤ GI-23 vonalba tartoz· IBV tºrzsek gyors ®s 

sz®leskºrŤ eur·pai elterjed®se is (Franzo et al., 2017a; Domanska-Blicharz et al., 2020a; 

Houta et al., 2021). J§rv§nyv®delmi szempontb·l az enzootikus tºrzsek folyamatos 

monitoroz§sa ®s azok genomszintŤ vizsg§lata is elengedhetetlen. Az el®rhetŖ teljes S1 ®s 

teljes genom szekvenci§k korl§tozott sz§ma h§tr§ltatja az egyes tºrzsek pontos 

ºsszehasonl²t§s§t ®s az ¼jonnan felbukkan· genot²pusok felder²t®s®t. Ugyanakkor a 

r®szleges S1 szekvenci§k haszn§lata az egyes tºrzsek lesz§rmaz§si kapcsolat§nak 

vizsg§lat§ra l®nyegesen befoly§solhatja ®s torz²thatja a filogenetikai elemz®sek eredm®nyeit. 

6.6 A coronav²rusok ®s az Avian coronavirus evol¼ci·ja  

A coronav²rusok evol¼ci·j§nak fŖ hajt·ereje a magas mut§ci·s r§ta mellett a 

rekombin§ci· (De Wit et al., 2011; Jackwood, 2012; Lin ®s Chen, 2017). A coronav²rusok gyors 

evol¼ci·ja nehez²theti j§rv§nytani saj§ts§gaik pontos megismer®s®t ®s meg®rt®s®t, 

befoly§solhatja a diagnosztikai vizsg§latok ®rz®kenys®g®t, korl§tozhatja a vakcin§k 

hat®konys§g§t, ®s kedvezhet az immunv§lasz-elker¿l®si esem®nyeknek, ²gy jelentŖsen 

megnehez²tve az am¼gy j·l ismert k·rokoz· elleni v®dekez®st is (Jackwood, 2012). 

Az RNS-v²rusok replik§ci·j§ra rendk²v¿l magas hibaar§ny jellemzŖ (kºr¿lbel¿l  

10ī4 -10ī5 hib§s be®p¿l®s nukleotid poz²ci·nk®nt), mivel hi§nyzik az RdRp hibajav²t· aktivit§sa 

®s az RNS-jav²t· mechanizmusok (Duffy, 2018; Sniegowski et al., 2000). A kºr¿lbel¿l 26-37 kb 

hossz¼s§g¼ genommal rendelkezŖ coronav²rusok, kºzt¿k az IBV, kiv®telnek tekinthetŖk az 

RNS v²ruscsoporton bel¿l, mivel nagy replik§z g®nj¿k egy exonukle§z dom®nt (ExoN) 

tartalmaz az nsp14 feh®rj®ben, amely jav²t· mechanizmusokban vesz r®szt. Mindazon§ltal az 

IBV becs¿lt szubsztit¼ci·s r§t§ja (10ī4 -10ī5 szubsztit¼ci·/poz²ci·/®v) m®g mindig figyelemre 

m®lt·, ®s jelentŖs evol¼ci·s potenci§lt biztos²t (Franzo et al., 2017a). Ezt t¿krºzi a vil§gszerte 

megjelenŖ vari§nsok v§ltozatoss§ga (De Wit et al., 2011; Jackwood, 2012). 

A jav²t·mechanizmusok hi§nya miatt jellemzŖ magas mut§ci·s r§t§juknak 

kºszºnhetŖen az RNS-v²rusok egym§ssal rokon v²rusr®szecsk®k genetikailag diverz 

popul§ci·j§t alkotj§k ugyanazon gazd§n bel¿l (Lai ®s Cavanagh, 1997). A genetikai 

v§ltozatoss§g, mint a genot²pusok ar§nya (genetikai vari§ci·), valamint egyes genot²pusok 

gyakoris§ga a popul§ci·ban, a v²rusgenom replik§ci·ja sor§n a mut§ci·k, szubsztit¼ci·k, 

del®ci·k, inszerci·k ®s rekombin§ci·s esem®nyek §ltal jºn l®tre. A kv§zispecies sz§mos 
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k¿lºnbºzŖ genot²pusba tartoz· v²rus egy fertŖzºtt sejten ®s gazd§n bel¿li egy¿ttes 

elŖfordul§s§t jelenti, melyek potenci§lisan k¿lºnbºzŖ m®rt®kben alkalmazkodnak a 

gazdaszervezethez. A v²rus kv§zispecies egyik fŖ jelentŖs®ge, hogy alkalmazkod·k®pess®get 

biztos²t a v²rus sz§m§ra, hiszen a v²ruspopul§ci·ban j· es®llyel tal§lhat·ak olyan vari§nsok, 

amelyek a v§ltoz· kºrnyezeti felt®teleknek jobban megfelelnek (Domingo et al., 1985; Kiss et 

al., 2010). 

A coronav²rusok genomj§ra jellemzŖ magas mut§ci·s r§ta (azaz szubsztit¼ci·k, 

del®ci·k ®s inszerci·k elŖfordul§sa) ºsszef¿gg®sbe hozhat· az nsp14 feh®rje alacsony 

hat®konys§g¼ hibajav²t· (proofreading) aktivit§s§val (Ma et al., 2015). B§r ez a mechanizmus 

elengedhetetlen a genetikai sokf®les®g nºvel®s®hez ®s a szelekci·s nyom§shoz val· 

alkalmazkod§shoz, felt®telezhetŖ, hogy a legtºbb mut§ci·, amely term®szetesen fordul elŖ, 

nem felt®tlen¿l eredm®nyezi a v²rus fitnesz®nek nºveked®s®t (Toro et al., 2012).  

A coronav²rusok genomj§ban megfigyelhetŖ magas mut§ci·s ®s rekombin§ci·s r§t§k 

a v²rus diverzit§s§®rt felelŖs kulcsfontoss§g¼ evol¼ci·s mechanizmusok (Hewson et al., 2011; 

Marandino et al., 2017). A mut§ci·k elsŖsorban az IBV S feh®rje k·dol· r®gi·j§ban 

halmoz·dnak, amelyek kºz¿l n®h§ny ak§r csºkkentheti is a virulenci§t, ®s a legtºbb adapt²v 

markermut§ci· az S1 alegys®gben fordul elŖ (Cavanagh et al., 1988). Ugyanakkor az S2 

alegys®g mut§ci·i megv§ltoztathatj§k a v²rusr®szecsk®k membr§nf¼zi·s k®pess®g®t, ami a 

mad§r gazdafajok mellett emlŖsºk potenci§lis fertŖz®s®hez vezethet (Fang et al., 2005).  

A mut§ci·k §ltal fenntartott kv§zispecies jelleg mellett a coronav²rusok genetikai 

v§ltozatoss§g§nak m§sik fontos forr§sa a rekombin§ci· lehetŖs®ge az adott gazdasejtet 

egyszerre fertŖzŖ k¿lºnbºzŖ v²rustºrzsek kºzºtt. A rekombin§ci·ra val· hajlamot a 

coronav²rusok replik§ci·j§nak saj§toss§gai (szubgenomi§lis mRNS-k®pz®s, RdRp templ§t-

v§lt· mechanizmusa) nagyban elŖseg²tik. A sz¿lŖi v²rus RNS-ek homol·g r®gi·iban tºrt®nŖ 

templ§t-v§lt§s sor§n az RdRp az egyik RNS-molekul§r·l (a donor templ§t) a m§sikra (az 

akceptor templ§tra) v§lt §t a szint®zis kºzben, mialatt a keletkezŖ nukleinsavl§nchoz kºtŖdik, 

®s kim®ra RNS-molekul§t hoz l®tre (Lai, 1992; Simon-Loriere ®s Holmes, 2011). 

A coronav²rusok genetikai sokf®les®ge a magas mut§ci·s r§ta ®s a rekombin§ci· §ltal 

vez®relt adapt²v evol¼ci· eredm®nye (Holmes, 2009), m²g a magas mut§ci·s r§ta az RdRp 

minim§lis jav²t· mechanizmus§nak, a rekombin§ci· az RNS-replik§ci· sor§n fell®pŖ templ§t-

v§lt· mechanizmusnak kºszºnhetŖ (Lai, 1992; Legnardi et al., 2020; Simon-Loriere ®s 

Holmes, 2011). A fitnesz nºvel®s®nek val·sz²nŤleg a rekombin§ci· a leghat§sosabb m·dja. 

Ellent®tben a v®letlen¿l fell®pŖ mut§ci·kkal, melyek lehetnek elŖnyºsek, semlegesek vagy 

k§rosak is, a v²rus rekombin§ci·ja az adott kºrnyezetben m§r sikeresnek bizonyult 

fenot²pusokat expressz§l· szekvenci§k kºzºtti §tad§st eredm®nyezi (Worobey ®s Holmes, 

1999). A rekombin§ci· gyakran fordul elŖ szimult§n fertŖz®skor, sz§mos esetben megfigyelt®k 

vadv²rus izol§tumokn§l ®pp¼gy, mint k²s®rletes kºr¿lm®nyek kºzºtt.  



35 
 

A rekombin§ci· §ltal egyik leggyakrabban ®rintett genom szakasz a t¿skefeh®rj®t 

k·dol· g®n S1 alegys®ge (Jia et al., 1995; Mo et al., 2013; Ovchinnikova et al., 2011). A v²rus 

felsz²n®n elhelyezkedŖ t¿skefeh®rje a gazdasejt receptorokhoz val· kºtŖd®s®ben, a 

membr§nf¼zi·ban ®s a gazdasejtbe val· bejut§sban j§tszik szerepet, emellett 

konform§ci·f¿ggŖ epit·pjai a v²rusneutraliz§l· antitestek induk§l§s§®rt felelŖsek (Moore et al., 

1997). A rekombin§ci· jelentŖs kih²v§st jelent az IBV klasszifik§ci·ja sor§n is. A jelenleg 

alkalmazott oszt§lyoz§s az S1 g®n szekvenci§j§n alapul (Valastro et al., 2016). Azonban 

kev®s ismerettel rendelkez¿nk az IBV genom fennmarad· r®gi·it ®rintŖ rekombin§ci·s 

esem®nyekrŖl. Ez®rt elŖfordulhat, hogy az S1 alap¼ oszt§lyoz§s gyeng®n reprezent§lja az IBV 

t®nyleges evol¼ci·s tºrt®net®t, ami rekombin§ci·ra ir§nyul· elemz®s elv®gz®se n®lk¿l a 

rekombin§ns tºrzsek ¼j genot²pusokk®nt val· t®ves besorol§s§nak kock§zat§hoz vezet 

(Rohaim et al., 2020).  

A t¿skefeh®rje mellett az ORF1ab k·dol· r®gi·i is, k¿lºnºsen az nsp2, nsp3 ®s nsp16, 

sz§mos mut§ci·s ®s rekombin§ci·s forr·pontot tartalmaznak (Thor et al., 2011). A 

mut§ci·khoz hasonl·an a rekombin§ci·s esem®nyek is j§rhatnak a virulencia csºkken®s®vel 

(Huang et al., 2020).  

A coronav²rusok kºzºtti rekombin§ci· fontos szerepet j§tszik a v²rusok evol¼ci·j§ban 

®s ak§r kºzvetlen¿l is vezethet ¼j coronav²rus fajok ®s hozz§juk kapcsol·d· betegs®gek 

megjelen®s®hez (Jackwood et al., 2010). A rekombin§ci· csºkkenti a mut§ci·s terhet, 

genetikai vari§ci·t teremt ®s ¼j tºrzsek megjelen®s®t eredm®nyezheti (Worobey ®s Holmes, 

1999). 

Az Avian coronavirus tºrzsek kºzºtti rekombin§ci·t igazol· eredm®nyek az 1990-es 

®vek kezdete ·ta gyŤlnek (Kusters et al., 1990; Wang et al., 1993; Jia et al., 1995; Cavanagh 

et al., 1992). Az IBV tºrzsek kºzºtti rekombin§ci·t telepi ®s k²s®rletes kºr¿lm®nyek kºzºtt is 

sz§mos alkalommal megfigyelt®k (Estevez et al., 2003; Jia et al., 1995; Kusters et al., 1990; 

Lee ®s Jackwood, 2001, 2000; Mardani et al., 2010). Sz§mos tanulm§ny sz§molt be vakcina 

®s vad t²pus¼ IBV tºrzseket ®rintŖ, valamint az egyes vakcina tºrzsek kºzºtt k¿lºnºsen magas 

gyakoris§ggal elŖfordul· rekombin§ci·s esem®nyekrŖl (Lee ®s Jackwood, 2000; Mardani et 

al., 2010). ĉgy teh§t arra lehet kºvetkeztetni, hogy az ®lŖ attenu§lt vakcin§k kiterjedt haszn§lata 

meghat§roz· szerepet j§tszik a vir§lis evol¼ci·ban (Jackwood ®s Lee, 2017). 

Sz§mos, l®g¼ti t¿netekkel j§r· j§rv§nyos megbeteged®s eset®n igazolt§k, hogy a 

h§tt®rben a vil§gszerte haszn§lt H-120 vakcina (Mass-t²pus¼) ®s vad IBV tºrzsek 

rekombin§nsai §llnak. Az ¼jonnan felbukkan· IBV tºrzsek kºz¿l j· n®h§ny sz§rmazik 

vakcinav²rusok ®s m§s v²rusok kºzºtti rekombin§ci·s esem®nyek eredm®ny®bŖl (Liu et al., 

2014; Marandino et al., 2022; Quinteros et al., 2016). Besz§moltak p®ld§ul az LDT3-A 

attenu§lt vakcinatºrzs ®s vad t²pus¼ QX v²rusok kºzºtti, valamint a 4/91 vakcina ®s a GI-19 

vonalba tartoz· v²rusok kºzºtti rekombin§ci·r·l is (Xu et al., 2018; Lian et al., 2021).Tov§bbi 
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p®lda az adott r®gi·ban idegen, attenu§lt IBV vakcin§k beker¿l®se §ltal okozott k§rokra a 

Kºzel-Keleten bevezetett D274 ®s a 793B szerot²pusokhoz tartoz· vakcinatºrzsekhez (4/91) 

kºtŖdik. Ma m§r a r®gi·ban ®szlelt l®g¼ti megbeteged®sek sor§n leggyakrabban ezek a 

v²rustºrzsek mutathat·ak ki ®s sz§mos esetben sz§moltak be m§s tºrzsekkel val· 

rekombin§l·d§sukr·l (Ganapathy et al., 2015; Hosseini et al., 2015; Rohaim et al., 2020). 

Megfigyelt®k, hogy vakcin§z§s mellett a t¿skefeh®rj®t k·dol· g®n hipervari§bilis 

r®gi·j§nak 1,5-2%/®v a mut§ci·s r§t§ja, m²g vakcin§k alkalmaz§sa n®lk¿l mindºssze 0,3%/®v 

(McKinley et al., 2008). Tov§bb§ azt tapasztalt§k, hogy a vakcin§ban eredetileg kimutathat· 

vari§nsok kºz¿l n®melyek kiszelekt§l·dnak az oltott §llatokban ®s ak§r ¼j, addig jelen nem 

l®vŖ mut§ci·k is megjelennek, amelyek idŖvel rºgz¿lnek vagy eltŤnnek. Addig is genetikai 

alapot kºlcsºnºznek az immunv§lasz elker¿l®s®hez, a sejttropizmus megv§ltoz§s§hoz ®s 

¼jabb vari§nsok kialakul§s§hoz (Kiss et al., 2010). 

A legtºbb tanulm§ny alapvetŖen az S feh®rje vizsg§lat§n (vagy annak egy r®sz®n) 

alapul, amely az IBV genom alig tºbb mint 10%-§t reprezent§lja, m²g az IBV virulenci§j§t, 

patogenezis®t ®s sejttropizmus§t nyilv§nval·an nem csup§n egy g®n hat§rozza meg (Z¿st et 

al., 2007; Laconi et al., 2018). Ezen fel¿l a jelenleg rendelkez®sre §ll· tanulm§nyok tºbbs®ge 

Sanger-szekven§l§s sor§n kapott szekvenci§kon alapul, ami csak a fŖbb alpopul§ci·k 

vizsg§lat§t teszi lehetŖv® ®s nem veszi figyelembe az IBV kv§zispecies term®szet®t. Az 

¼jgener§ci·s szekven§l§si (NGS) technol·gi§k sz®lesebb kºrŤ alkalmaz§s§val lehetŖs®g 

ny²lik ennek vizsg§lat§ra is, amely a jºvŖben tov§bbi r®szletek felt§r§s§t teszi majd lehetŖv® 

a v²rus evol¼ci·j§val kapcsolatban.  

6.7 A fertŖzŖ bronchitis elleni v®dekez®s 

A fertŖzŖ bronchitis elleni folyamatos ®s extenz²v v®dekez®s ellen®re egy 2016-ban 

v®gzett nemzetkºzi felm®r®s alapj§n az IB a baromfitermel®st vil§gszerte ®rintŖ legjelentŖsebb 

betegs®g (Zavala, 2016). A fertŖz®s terjed®s®nek m®rs®kl®s®hez megfelelŖ j§rv§ny¿gyi 

int®zked®sekre van sz¿ks®g, mint p®ld§ul a b®ls§r telephelyrŖl tºrt®nŖ rendszeres elsz§ll²t§sa, 

szigor¼ takar²t§s ®s fertŖtlen²t®s, illetve csak az azonos kor¼ ®s fejletts®gŤ madarak egy¿tt 

tart§sa (de Wit ®s Cook, 2019). Az intenz²v baromfi telepek j§rv§nytani eszkºzºkkel tºrt®nŖ 

mentesen tart§sa azonban lehetetlen feladatnak tŤnik, a v²rus kºrnyezeti t®nyezŖkkel 

szembeni j· ellen§ll·k®pess®ge miatt a v®dekez®s a megfelelŖ biztons§gi int®zked®sek 

mellett a rutinszerŤ vakcin§z§sra ®p¿l (De Wit et al., 2011). A vesztes®gek csºkkent®se ®s a 

megfelelŖ v®delem kialak²t§sa az §llom§nyok akt²v immuniz§l§s§val val·s²that· meg, mely 

tipikusan ®lŖ attenu§lt vagy inaktiv§lt vakcin§kkal ®s gyakran ezek kombin§ci·j§val tºrt®nik 

(Cavanagh ®s Naqi, 2003; Cavanagh, 2007). 

Ezt a v®dekez®si strat®gi§t nehez²ti azonban a v²rus nagyfok¼ genetikai 

v§ltoz®konys§ga ®s a k¿lºnbºzŖ vari§nsok egyidejŤ cirkul§ci·ja egy adott fºldrajzi r®gi·n 
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bel¿l. A magas mut§ci·s ®s rekombin§ci·s r§t§nak kºszºnhetŖen folyamatosan ¼j, 

§ltal§nosan gyenge keresztv®delemmel rendelkezŖ vari§nsok jelennek meg, ez®rt csup§n 

egyetlen szerot²pust tartalmaz· vakcina alkalmaz§sa nem ny¼jt megb²zhat· v®delmet (Bande 

et al., 2015; de Wit et al., 2016). Egy konkr®t vari§ns elleni v®delem el®rhetŖ ak§r az adott 

v²rusnak megfelelŖ (homol·g) tºrzzsel v®gzett egyszeri vakcin§z§ssal vagy tºbb k¿lºnbºzŖ, 

az adott vari§nst·l elt®rŖ tºrzseket tartalmaz· (heterol·g) vakcin§kkal. A keresztv®delem ily 

m·don tºrt®nŖ sz®les²t®se az ¼gynevezett Ăprotektot²pusò elven alapul, azaz, hogy a 

k¿lºnbºzŖ szerot²pus¼ vakcin§k kombin§ci·ja j· keresztv®delmet biztos²t m§s vari§nsok ellen 

(Cook et al., 1999; Jordan, 2017; Karimi et al., 2019, 2018). A szerot²pus specificit§st·l 

f¿ggetlen keresztv®delem a megfelelŖ tºrzsek vakcinak®nt tºrt®nŖ alkalmaz§s§val ®rhetŖ el. 

P®ld§ul a Massachusetts ®s 793/B heterol·g szerot²pus¼ tºrzseket tartalmaz· IBV vakcin§k 

kombin§ci·j§val hat®kony v®delem ®rhetŖ el a QX-szerŤ ®s az Israeli 2-es t²pus¼ vari§ns vad 

v²rustºrzsekkel szemben is (Habibi et al., 2017; Terregino et al., 2008). K²s®rletes kºr¿lm®nyek 

kºzºtt a H120, a D274 ®s a QX-szerŤ vakcin§k kombin§ci·ja sz®leskºrŤ v®delmet biztos²t 

k¿lºnbºzŖ, nem rokon virulens IBV tºrzsek, p®ld§ul a 793B ellen (Bru et al., 2017).  

Azonban a keresztv®delem spektrum§nak sz®les²t®se ®rdek®ben sem javasolt t¼l sok 

tºrzs vakcinak®nt tºrt®nŖ egyidejŤ alkalmaz§sa, hiszen ez nºveli a tºrzsek kºzºtti 

rekombin§ci· es®ly®t (Song et al., 1998). A megfelelŖ vakcina kombin§ci·k kiv§laszt§sa sor§n 

figyelembe kell venni a telepen specifikusan elŖfordul· vad v²rustºrzseket ®s elengedhetetlen 

az aktu§lis j§rv§nytani helyzet felm®r®se ®s a r®gi·ban cirkul§l· vari§nsok ismerete (Jordan, 

2017; Toro, 2021). 

A vakcin§z§si strat®gia elt®r a k¿lºnbºzŖ felhaszn§l§s¼ baromfi§llom§nyokban. A 

nºvend®k ®s brojler §llom§nyokban §ltal§ban ®lŖ attenu§lt, m²g toj· ®s teny®sz§llom§nyokban 

attenu§lt ®s inaktiv§lt vakcin§k kombin§ci·j§t alkalmazz§k (Jackwood, 2012). 

Az embrion§lt ty¼ktoj§sban passz§lt ®lŖ, attenu§lt v²rust tartalmaz· vakcin§kat m§r az 

1950-es ®vektŖl kezdve haszn§lj§k az IBV elleni immuniz§l§sra. K®sŖbb megjelentek az 

inaktiv§lt vakcin§k, melyeket elsŖsorban az ®lŖ v²rust tartalmaz· olt·anyagok §ltal kiv§ltott 

immunv§lasz fokoz§sa (booster-hat§s) ®rdek®ben alkalmaznak, mivel az inaktiv§lt vakcin§k 

ºnmagukban nem ny¼jtanak megfelelŖ v®delmet (Cavanagh, 2003). A gyakorlatban a brojler 

®s toj·§llom§nyok immuniz§l§sa napos korban tºrt®nik ®lŖ, attenu§lt v²rust tartalmaz· 

vakcin§kkal. A keltetŖh§zi vakcin§z§s egys®ges²thetŖ, sz®lesebb §toltotts§gi ar§ny ®rhetŖ el, 

ily m·don csºkkenthetŖk a kºlts®gek (Franzo et al., 2016). A toj·- ®s teny®sz§llom§nyok 

eset®ben a vakcin§s v®delem fenntart§sa ®s meghosszabb²t§sa ®rdek®ben tºbbszºri, ®lŖ 

attenu§lt, majd k®sŖbb inaktiv§lt v²russal val· vakcin§z§st alkalmaznak, ²gy a termelt 

ellenanyagok a matern§lis immunit§s (szikimmunit§s) r®v®n egy rºvid ideig v®delmet 

ny¼jtanak a kºvetkezŖ gener§ci· sz§m§ra is. Mivel az egyes szerot²pusok kºzºtti 

keresztv®delem eleny®szŖ, a megfelelŖ immunit§s el®r®s®nek ®rdek®ben gyakori az olt§s 2-
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3 h®t eltelt®vel tºrt®nŖ ism®tl®se (azonos, vagy m§sik szerot²pussal), ®s az egyidejŤleg tºbb 

antig®n vari§nst tartalmaz· vakcina alkalmaz§sa. Az ¼gynevezett multivalens vakcin§k k®t, 

vagy tºbb antig®n t²pust tartalmaznak ®s ²gy sz®lesebb kºrŤ v®delmet biztos²tanak. Mivel 

folyamatosan jelennek meg ¼j tºrzsek, ez®rt a min®l gyorsabb reag§l§s ®rdek®ben a m§r 

megl®vŖ vakcin§k kombin§ci·j§t gyakran tesztelik az esetleges keresztv®delem rem®ny®ben 

(Smialek et al., 2017).  

Annak ellen®re, hogy a vakcin§z§s a betegs®g elleni v®dekez®shez n®lk¿lºzhetetlen 

®s sz¿ks®gess®ge megk®rdŖjelezhetetlen, a vakcin§k sz®leskºrŤ, nem megfelelŖen §tgondolt 

alkalmaz§sa sz§mos h§tr§nnyal j§rhat (Jordan, 2017).  

Az IBV elleni olt§s bead§s§nak legoptim§lisabb m·dja az oculonasalis ¼t, ez azonban 

nem praktikus nagysz§m¼ mad§r vakcin§z§sakor (Jackwood ®s de Wit, 2013). Emiatt a 

nagy¿zemi §llattart· telepeken az ®lŖ attenu§lt vakcin§kat jellemzŖen iv·v²zzel, permettel vagy 

aeroszollal juttatj§k be napos vagy egy hetes korban (Gough ®s Alexander, 1979; Matthijs et 

al., 2005). Az olt·anyag tºmeges vakcin§z§s sor§n tºrt®nŖ nem egyenletes kijuttat§sa, m§s 

vakcin§kkal tºrt®nŖ egyidejŤ alkalmaz§sa ®s heterol·g IBV tºrzset tartalmaz· olt·anyag 

haszn§lata mind negat²van befoly§solja az immuniz§l§s sikeress®g®t (de Wit ®s Cook, 2019). 

Napjainkban elterjedt az egy d·zisban adott tºbb vari§nst tartalmaz· (multivalens) vakcin§k 

alkalmaz§sa, azonban a k¿lºnbºzŖ idŖpontokban beadott k®t vagy tºbb vakcina 

hagyom§nyosan hat§sosabbnak tekinthetŖ a booster-hat§s ®s a l®gzŖh§m epith®lj®nek 

olt§sok kºzºtti regener§l·d§sa miatt (Cook et al., 1999; De Wit et al., 2010; Jordan, 2017). 

A vakcin§z§si programok hat§sa nem elhanyagolhat· a cirkul§l· vad, ®lŖ vakcina ®s 

vakcina eredetŤ tºrzsek szempontj§b·l sem. A ®lŖ attenu§lt vakcina tºrzsek §tterjedhetnek 

m§s, nem vakcin§zott §llom§nyokra, ®s a cirkul§l· vad v²rusokkal rekombin§l·dva ¼j, virulens 

vari§nsok alakulhatnak ki (Matthijs et al., 2008; Jackwood ®s Lee, 2017; Moreno et al., 2017). 

Ezen fel¿l a vakcin§k haszn§lata feltehetŖen nºveli az IBV mut§ci·s r§t§j§t a vad tºrzsekre 

nehezedŖ immunol·giai nyom§s miatt (Jackwood et al., 2012). Szint®n a vakcina ®s vad 

tºrzsek kºzºtti kºlcsºnhat§sokat jelzi, hogy besz§moltak n®h§ny genetikai vonal eltŤn®s®rŖl 

miut§n felhagytak a homol·g vakcin§k alkalmaz§s§val (Franzo et al., 2014, 2016). Annak 

®rdek®ben, hogy megfelelŖ k®pet kapjunk az egyes ter¿letekre jellemzŖ IBV tºrzsekrŖl, 

§tl§that· vakcin§z§si programokra van sz¿ks®g, a vakcin§z§si strat®gi§t pedig folyton ¼jra kell 

®rt®kelni a j§rv§nytani felm®r®sek eredm®nyeinek f¿ggv®ny®ben (Jordan, 2017). 

Annak ellen®re, hogy a fentiek alapj§n az attenu§lt IBV vakcin§k helyettes²t®se 

elengedhetetlen, innovat²v IBV vakcina alternat²v§k nem ker¿ltek piacra az elm¼lt 

®vtizedekben. Az IBV elleni hat®kony v®dekez®sre a nagy¿zemi §llattart§sban is alkalmazhat· 

alternat²v technol·gi§k megtal§l§sa jelentŖs kih²v§st jelent (Jordan, 2017). 
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6.7.1 £lŖ attenu§lt vakcin§k 

ElsŖk®nt Brandt ®s mtsai. sz§moltak be 1952-ben arr·l a felfedez®srŖl, hogy az IBV 

virulenci§ja csºkkenthetŖ embrion§lt toj§sokon tºrt®nŖ passz§l§ssal, az immunogenit§s 

fennmarad§sa mellett (Brandt et al., 1952). Ezt kºvetŖen fejlesztett®k ki a napjainkban is 

vil§gszerte haszn§latos Massachusetts (Mass) t²pus¼ vakcin§kat (Ma5, H-52 ®s H120) 

(Bijlenga et al., 2004; Jackwood, 2012). Jungherr ®s mtsai. 1956-ban igazolt§k az egyes 

v²rusizol§tumok kºzºtti antigenit§sbeli k¿lºnbs®geket (Jungherr et al., 1956). Az 1960-as ®s 

1980-as ®vek kºzºtt vil§gszerte sz§mos tanulm§ny jelent meg, mely felh²vta a figyelmet az 

IBV tºrzsek sokf®les®g®re. A felfedez®s, hogy az elt®rŖ antig®n szerkezettel rendelkezŖ IBV 

tºrzsek a heterol·g fertŖz®s ellen nem ny¼jtanak megfelelŖ v®delmet, sz§mos, t²pusspecifikus 

attenu§lt vakcinatºrzs kifejleszt®s®hez vezetett (Hofstad, 1958; Lukert, 1969; Cook, 1984). 

Eur·p§ban a Mass t²pus¼ tºrzsek (H-52, H-120 ®s Ma5) a D274 ®s 793B (4/91) mellett a 

leggyakrabban haszn§lt attenu§lt IBV vakcin§k kºz® tartoznak (de Wit et al., 2021). A 

Magyarorsz§gon alkalmazott ®lŖ attenu§lt tºrzseket tartalmaz· vakcin§kban a Mass 

szerot²pusba tartoz· H120 vagy Ma5 tºrzsek mellett az egy®b Eur·p§ban gyakori tºrzseket 

(4/91, D274, 249G) tartalmaz· vakcin§kat haszn§lj§k (Benyeda et al., 2009).  

Az 1950-es ®vekben az ®lŖ attenu§lt vakcin§k kifejleszt®se val·sz²nŤleg az IBV elleni 

hat®kony v®dekez®s legfontosabb kezdŖ l®p®se volt. Sajnos az elm¼lt h§rom ®vtizedben 

felhalmoz·d· adatok azt jelzik, hogy ez a strat®gia jelentŖs m®rt®kben hozz§j§rult a probl®ma 

fenn§ll§s§hoz ®s s¼lyosbod§s§hoz (Jordan, 2017). Sz§mos tanulm§ny t§masztja al§, hogy a 

jºvŖben az IBV elleni hat®kony kontrollhoz sz¿ks®g lesz az ®lŖ attenu§lt vakcin§k 

helyettes²t®s®re alternat²v technol·gi§kkal k®sz¿lt olt·anyagok seg²ts®g®vel (Bhuiyan et al., 

2021; Franzo et al., 2016; Jordan, 2017). 

Az 1980-as ®vek ·ta sz§mos tanulm§ny h²vta fel a figyelmet az attenu§lt vakcin§k IBV 

evol¼ci·j§ban betºltºtt szerep®re ®s a baromfiiparban val· haszn§latuk k§ros 

kºvetkezm®nyeire (Kusters et al., 1990; Wang et al., 1993; Jia et al., 1995; Lee ®s Jackwood, 

2001; Jackwood ®s Lee, 2017). A jelenleg alkalmazott attenu§lt vakcin§k csak bizonyos ideig 

ny¼jtanak hat®kony v®delmet, §m az ¼j tºrzsek bevezet®s®vel val·j§ban hossz¼t§von 

s¼lyosb²tj§k a probl®m§t. Az ®lŖ attenu§lt vakcin§k alkalmaz§s§nak komoly kock§zata, hogy 

a benn¿k tal§lhat· v²rustºrzs az oltott popul§ci·kban kºnnyen rekombin§l·dhat, revert§l·dhat, 

®s visszanyerheti patogenit§s§t, ¿r¿lhet a kºzvetlen kºrnyezetbe ®s fertŖz®si kock§zatot 

jelenthet a fog®kony, nem vakcin§zott egyedekre (Bande et al., 2015; McKinley et al., 2008; 

Meeusen et al., 2007). Tov§bb§ az ®lŖ attenu§lt vakcin§k klinikai t¿neteket okozhatnak 

immuniz§lt fiatal madarakban ®s alkalmaz§suk eset®n sem garant§lt a teljes v®delem (de Wit 

®s Cook, 2014; Wakenell et al., 1995). 
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B§r az ®lŖ attenu§lt IBV vakcin§k alkalmaz§sa a fentiek alapj§n sz§mos h§tr§nnyal j§r, 

vil§gszerte elterjedtek, mert: 1) erŖs sziszt®m§s ®s ny§lkah§rty§s B- ®s T-sejt-v§laszt v§ltanak 

ki kiv§l· v®delmet ny¼jtva a homol·g fertŖz®s ellen, 2) hat®kony ny§lkah§rtya immunit§st 

induk§lnak (steriliz§l· immunit§s) a gazdapopul§ci· 90%-§ban 3) embrion§lt toj§sokban a 

vakcina elŖ§ll²t§sa kºlts®ghat®kony ®s 4) kºnnyen automatiz§lhat· tºmeges alkalmaz§st 

tesznek lehetŖv® ny§lkah§rty§n kereszt¿l (Guzm§n ®s Hidalgo, 2020). 

6.7.2 Inaktiv§lt vakcin§k 

Az elºlt k·rokoz·t tartalmaz· inaktiv§lt vakcin§k §ltal§ban sokkal biztons§gosabbak, 

§m kev®sb® hat®konyak, mint az ®lŖ attenu§lt tºrzset tartalmaz· olt·anyagok. Az 

inaktiv§l§snak kºszºnhetŖen azonban nem k®pesek revert§l·dni vagy rekombin§l·dni. Ezen 

biztons§gi t®nyezŖk miatt prefer§lj§k gyakran az inaktiv§lt vakcin§k haszn§lat§t. Az ®lŖ, 

attenu§lt vakcin§khoz k®pest alacsonyabb hat®konys§guk annak kºszºnhetŖ, hogy az 

inaktiv§lt vakcin§k tºbbs®ge nem k®pes a megfelelŖ erŖss®gŤ ny§lkah§rtya- ®s sejtes 

immunv§lasz kiv§lt§s§ra (Collisson et al., 2000; Ladman et al., 2002). Az inaktiv§lt ®s az 

alegys®g vakcin§k eset®ben is a hat®konyabb immunv§lasz kiv§lt§s§t k¿lºnf®le adjuv§nsok 

hozz§ad§s§val erŖs²tik. £ppen ez®rt az IBV elleni v®dekez®s sor§n inaktiv§lt vakcinatºrzset 

tartalmaz· olt·anyagot §ltal§ban csak toj·§llom§nyok eml®keztetŖ, ¼n. booster vakcin§z§s§ra 

haszn§lj§k (de Wit et al., 2022). Az ®lŖ attenu§lt IBV vakcin§kat a gazdaszervezet 

ny§lkah§rtya immunit§s§nak fontos r®sz®t k®pezŖ lok§lis immunv§lasz kiv§lt§s§ra haszn§lj§k 

naposcsib®kben majd n®h§ny hetes kor¼ §llatok eml®keztetŖ olt§sakor (Chhabra et al., 2015; 

Guo et al., 2008; Okino et al., 2013). Toj·§llom§nyokban ezt kºvetŖen a toj§srak§s kezdete 

elŖtt 4-6 h®ttel minden mad§r inaktiv§lt vakcin§t is kap a humor§lis antitestszint nºvel®s®re 

(Bande et al., 2015; Box et al., 1980). 

6.7.3 Rekombin§ns vektor-, DNS- ®s alegys®gvakcin§k 

Az IBV elleni v®dekez®s leghat®konyabb m·dja a vakcin§z§s, mely jelenleg ®lŖ 

attenu§lt ®s inaktiv§lt tºrzseket tartalmaz· olt·anyagok alkalmaz§s§val zajlik. Az inaktiv§lt 

vakcin§k azonban nem v§ltanak ki megfelelŖ erŖss®gŤ ny§lkah§rtya- ®s sejtes immunit§st, 

valamint a gy§rt§si kºlts®g ®s a kijuttat§s m·dja tov§bb korl§tozza sz®leskºrŤ 

alkalmazhat·s§gukat (Bande et al., 2015; Collisson et al., 2000; Ladman et al., 2002; Meeusen 

et al., 2007). Ez®rt ¼j, biztons§gos, hat®kony ®s megfizethetŖ IBV elleni vakcin§k 

kifejleszt®s®re van sz¿ks®g. A nagy¿zemi §llattart· telepek sz§m§ra tervezett ¼j 

technol·gi§khoz olyan vakcin§k sz¿ks®gesek, amelyek lehetŖv® teszik az olt·anyag olcs· ®s 

hat®kony tºmeges kijuttat§s§t. A DNS-vakcin§k ²g®retes eredm®nyeket mutattak; azonban, in 

ovo ¼ton alkalmazva csup§n 80%-os v®delmet induk§ltak (Kapczynski et al., 2003). 
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A k²s®rleti S feh®rje alegys®g vakcina jelºltek hat®kony v®delmet ny¼jtanak (Eldemery 

et al., 2017; Jordan, 2017; Yang et al., 2009). Ćm eset¿kben az attenu§lt vakcin§khoz k®pest 

el®rhetŖ v®delem kulcsfontoss§g¼ korl§tja a replik§ci· hi§nya, ez®rt alkalmaz§suk sor§n 

injekt§lhat· alapimmuniz§l§si ®s booster vakcin§z§si strat®gi§ra van sz¿ks®g (Eldemery et al., 

2017). Ez a tulajdons§g legink§bb teny®sz- ®s toj·§llom§nyok sz§m§ra teszi lehetŖv® 

alkalmaz§sukat. Mivel a megfelelŖ szerkezetŤ ®s mennyis®gŤ S feh®rje elŖ§ll²t§sa 

meglehetŖsen kºlts®ges, az S feh®rje alap¼ alegys®gvakcin§k fejleszt®se komoly kih²v§st 

jelent (Balka et al., 2020). A hat®kony vakcina elŖ§ll²t§s§t az is nehez²ti, hogy az S protein a 

coronav²rusok legv§ltoz®konyabb feh®rj®je (Enjuanes et al., 2016). 

Jelenleg ¼gy tŤnik, hogy az IBV immundomin§ns feh®rj®it expressz§l· rekombin§ns 

vektorvakcin§k jelentik a legmegfelelŖbb alternat²v§t. K¿lºnbºzŖ replik§l·d· ®s nem 

replik§l·d· v²rusvektor jelºlteket fejlesztettek ki az IBV S g®nj®nek expressz§l§s§ra. P®ld§ul 

himlŖv²rusok (Wang et al., 2009), a Marek-betegs®get ®s a kacsapestist okoz· herpeszv²rusok 

(Li et al., 2016; Zhang et al., 2012), k¿lºnbºzŖ adenov²rusok (Johnson et al., 2003; Toro et al., 

2014), ®s a paramyxov²rusok mind lehets®ges jelºltek (Abozeid et al., 2019; Khalid et al., 2021; 

Shirvani ®s Samal, 2020). Sz§mos vakcinajelºlt sikeresen expressz§lja az IBV S g®nj®t, 

azonban tºmeges vakcin§z§sra jelenleg nem alkalmasak (Jordan, 2017). A vektorvakcin§k 

nagy elŖnye, hogy region§lisan relev§ns IBV szerot²pusok immundomin§ns epit·pjainak 

kifejez®s®re szabhat·ak (Hein et al., 2021). A hum§n eg®szs®g¿gyben a SARS-CoV-2 

fertŖz®s megelŖz®s®re alkalmazott mRNS technol·gi§val k®sz¿lt vakcin§k siker®t kºvetŖen 

lehets®ges, hogy alkalmaz§suk a baromfitermel®sben is el®rhetŖ lesz, amennyiben a tºmeges 

kijuttat§suk lehetŖv® v§lik (Patel et al., 2022). 

A vakcin§k megfelelŖ alkalmaz§s eset®n nagyon hat§sosak, §m a hangs¼ly a helyes 

alkalmaz§son van. A c®lzott vakcin§z§s ®rdek®ben fontos az adott r®gi·ban cirkul§l· 

tºrzsek/genetikai vonalak pontos ismerete, az ®lŖ attenu§lt ®s inaktiv§lt vakcin§k megfelelŖ 

kombin§ci·ja, valamint, hogy minden mad§r teljes d·zist kapjon. Ezen fel¿l a j· menedzsment 

®s tart§stechnol·gia (hŖm®rs®klet, szellŖz®s), a szigor¼ j§rv§nyv®delem ®s a m§sodlagos 

fertŖz®sek megelŖz®se vagy lek¿zd®se is elengedhetetlen. Az IBV ellen nem lehet 

mentes²teni, de a fentiek betart§s§val hat®konyan lehet ellene v®dekezni.  
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7 C®lkitŤz®sek 

Munk§nk c®lja a fertŖzŖ bronchitist okoz· Avian coronavirus genetikai 

v§ltozatoss§g§nak megismer®se: 

1. Đjgener§ci·s szekven§l§s seg²ts®g®vel nagysz§m¼ tºrzs teljes genomj§nak 

meghat§roz§sa, amellyel jelentŖs m®rt®kben hozz§j§rulhatunk a vonatkoz· adatb§zis 

bŖv²t®s®hez; 

2. A kapott szekvenciaadatok elemz®se, az egyes v²rustºrzsek genomszervezŖd®s®nek, 

genetikai diverzit§s§nak ®s filogenetikai kapcsolatainak felt®rk®pez®se ®s modellez®se 

k¿lºnbºzŖ bioinformatikai szoftverek seg²ts®g®vel. Ily m·don inform§ci·t gyŤjthet¿nk 

az Avian coronavirus evol¼ci·s mechanizmusair·l; 

3. Đj vari§nsok ®s genetikai vonalak azonos²t§sa ®s egyben a ma haszn§latos S1 g®n 

alap¼ genotipiz§l§si rendszer kiterjeszt®se; 

4. Tov§bb§, az egyes genot²pusok fºldrajzi megoszl§s§ra vonatkoz· ismeretek friss²t®se 

az ¼jonnan gener§lt adatok felhaszn§l§s§val.  

   



43 
 

8 Anyagok ®s m·dszerek 

8.1 A felhaszn§lt v²rustºrzsek 

A felhaszn§lt v²rustºrzseket egy¿ttmŤkºdŖ partnereink, a CEVA-Phylaxia 

Olt·anyagtermelŖ Zrt. ®s a Nemzeti £lelmiszerl§nc-biztons§gi Hivatal Ćllateg®szs®g¿gyi 

Diagnosztikai Igazgat·s§ga (N£BIH ĆDI) bocs§tott§k rendelkez®s¿nkre allantois folyad®kban 

izol§lt form§ban. Ezek kºz¿l 100 db v²rustºrzset a CEVA-Phylaxia Olt·anyagtermelŖ Zrt. 

osztott meg kutat·csoportunkkal egy nemzetkºzi tºrzsgyŤjtem®nybŖl. A fertŖzºtt §llatok 

v§ltozatos t¿neteket mutattak, a l®gzŖszervendszeri t¿netek mellett tºbbek kºzºtt 

nºveked®sbeli elmarad§s/ az §llom§ny sz®tnºv®se, borzolt tollazat, kºtŖh§rtyagyullad§s, 

zºldes b®ls§r ®s hasmen®s volt megfigyelhetŖ. Boncol§skor b®lgyullad§s, vesegyullad§s, 

m§jgyullad§s, epeh·lyag-gyullad§s ®s belsŖ v®rz®sek voltak megfigyelhetŖek.  

Hazai egy¿ttmŤkºdŖ partner¿nktŖl, a N£BIH ĆDI-t·l sz§rmazik k®t magyarorsz§gi 

brojler §llom§nyb·l izol§lt tºrzs. Az §llom§nyokban megnºvekedett elhull§s, az §llatok 

boncol§sakor vesegyullad§s, valamint f®lheveny b®lgyullad§s volt megfigyelhetŖ. A ves®bŖl 

k®sz¿lt homogeniz§tumok fel¿l¼sz·j§b·l siker¿lt izol§lni a 21776-os ®s 11518-as tºrzseket. A 

vizsg§lt fertŖzŖ bronchitis tºrzsek adatait az 1. mell®klet tartalmazza.  

8.2 Mint§k elŖk®sz²t®se teljes genom szekven§l§sra 

8.2.1 Vir§lis nukleinsav kivon§sa 

A mint§kat a nukleinsav izol§l§s elŖtt laborat·riumi centrifuga seg²ts®g®vel 8 000 g 

fordulatsz§mmal 5 perc alatt ¿lep²tett¿k, majd a fel¿l¼sz·t 0,45 ɛm-es fecskendŖszŤrŖ 

(Nantong FilterBio Membrane Co., Ltd., Nantong, K²na) seg²ts®g®vel a bakteri§lis ®s az egy®b, 

sejtes tºrmel®ktŖl megtiszt²tottuk. A vir§lis r®szecsk®ket pedig ez§ltal feld¼s²tottuk. A 

visszamaradt szennyezŖ nukleinsav molekul§k elt§vol²t§sa DN§zt ®s RN§zt tartalmaz· 

kever®kkel tºrt®nt. A folyamat sor§n 100 Õl fel¿l¼sz·hoz 38 Õl v®gt®rfogatban Turbo DNase 

puffer, Turbo DNase (Ambion/Thermo Scientific, Waltham, USA, 2 U/ÕL), RNase I (Thermo 

Scientific, Waltham, USA, 10 U/ÕL), Benzonase (Novagen, Merck KGaA, Darmstadt, 

N®metorsz§g, 25 U/ÕL) ®s nukle§z mentes v²z kever®k®t adtuk. Ezt kºvetŖen a mint§kat 120 

percig 37ÁC-on, majd 10 percig 75ÁC-on tartottuk. A szŤr®st ®s em®szt®st kºvetŖen a 

nukleinsav izol§l§st az innuPREP Virus DNA/RNA Kit (Analytik Jena, Jena, N®metorsz§g) 

seg²ts®g®vel v®gezt¿k a gy§rt· utas²t§sainak megfelelŖen. A kivont RNS-t -60ÁC-on t§roltuk 

tov§bbi felhaszn§l§sig.  
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8.2.2 K®tl®p®ses reverz transzkripci·s polimer§z l§ncreakci· 

Az RNS §t²r§s§t szekvencia-f¿ggetlen reverz transzkripci·s (RT) reakci·ban az 

FR26RV-N (Djikeng et al., 2008) random primerrel v®gezt¿k, melynek 3ô v®ge random 

hexamerekbŖl §ll, 5ô v®ge egy ismert szekvencia, amelyhez a kºvetkezŖ PCR l®p®s sor§n a 

komplementer primer (FR20RV) kapcsol·dik (5ô-GCC GGA GCT CTG CAG ATA TCN NNN 

NN-3ô) (Djikeng et al., 2008). Az RT reakci·t 25 Õl v®gt®rfogatban v®gezt¿k, mely a kºvetkezŖ 

reagenseket tartalmazta: 5 Õl RNS, 1 ÕM FR26RV-N primer (Djikeng et al., 2008), 400 ÕM 

dezoxinukleotid-trifoszf§t (dNTP) kever®k (Thermo Fisher Scientific, Waltham, USA), 1x AMV 

puffer ®s 10 egys®g (unit, U) AMV reverz transzkript§z (Promega, Madison, USA). ElsŖ 

l®p®sben az RNS ®s a random oligonukleotid kever®k®t 95ÁC-on 5 percig denatur§ltuk, majd 

j®gk§s§n lehŤtºtt¿k. Ezt kºvetŖen hozz§adtuk a reakci· tºbbi ºsszetevŖj®t a kever®khez, ®s 

a reakci·elegyet elŖszºr 25ÁC-on 10 percig, majd 42ÁC-on 60 percig, v®g¿l 70ÁC-on 15 percig 

inkub§ltuk. Az ²gy keletkezett komplementer dezoxiribonukleinsav (cDNS) felsokszoroz§sa 

PCR-rel tºrt®nt. A PCR reakci·elegy 25 Õl v®gt®rfogatban tartalmazott 3 Õl-t a reverz 

transzkripci· sor§n keletkezett cDNS-bŖl, 1 ÕM FR20RV primert (5ô-GCC GGA GCT CTG CAG 

ATA TC-3ô) (Djikeng et al., 2008), 400 ÕM dNTP kever®ket (Thermo Fisher Scientific, Waltham, 

USA), 1x DreamTaq puffert ®s 2,5 U DreamTaq DNS polimer§z enzimet (Thermo Fisher 

Scientific, Waltham, USA).  

A kezdeti 3 perc hossz¼s§g¼, 95ÁC-on tºrt®nŖ denatur§ci·t 40 ism®tlŖdŖ ciklusb·l 

(95ÁC 30 m§sodperc, 48ÁC 30 m§sodperc, 72ÁC 2 perc) §ll· amplifik§ci· kºvette, majd a 

folyamat utols· l®p®se egy 10 perces, 72ÁC-on tºrt®nŖ elong§ci· volt.  

8.2.3 PCR term®kek ellenŖrz®se ®s tiszt²t§sa 

A PCR term®keket agar·z g®l elektrofor®zissel ellenŖrizt¿k. Az elektrofor®zist 1 m/V%-

os agar·z (Lonza, B§zel, Sv§jc) g®len v®gezt¿k, 0,5 m/V% trisz-bor§t-etil®n-diamin-

tetraecetsav (TBE; Lonza, B§zel, Sv§jc) pufferben, 90 V-on, 25 percig. A DNS l§that·v§ 

t®tel®hez GelRed (Biotium, Hayward, USA) fest®ket alkalmaztunk 0,5 V/V%-os 

koncentr§ci·ban, molekulatºmeg markerk®nt pedig OôGene Ruler DNS l®tr§t (Thermo Fisher 

Scientific, Waltham, USA). Az elektrofor®zis ut§n a g®lt §tesŖ UV f®nyben vizsg§ltuk, az 

eredm®nyeket CSL-Microdoc Systems g®ldokument§ci·s rendszerrel (Cleaver Scientific; 

Power Shot G12 kamera, Canon) rºgz²tett¿k. 

A g®lbŖl a 200 ®s 2000 bp kºzºtti s§vban l®vŖ term®keket kiv§gtuk, majd a Gel/PCR 

DNA Fragments Extraction Kit (Geneaid Biotech, Hszinpej, Tajvan) seg²ts®g®vel tiszt²tottuk ki, 

a gy§rt· utas²t§sai szerint. A tiszt²tott DNS-fragmenseket tov§bbi felhaszn§l§sig -20ÁC-on 

t§roltuk.  
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8.3 Đjgener§ci·s szekven§l§s 

8.3.1 IonTorrent szekven§l§s 

Az Ion Torrent k®sz¿l®ken tºrt®nŖ ¼jgener§ci·s szekven§l§s sor§n 100 ng amplifik§lt 

cDNS-bŖl enzimes fragment§l§st v®gezt¿nk a NEB-NextÈ Fast DNA Fragmentation & Library 

Prep Set for Ion TorrentÊ kit (New England Biolabs, Ipswich, USA) seg²ts®g®vel a gy§rt· 

utas²t§sai alapj§n. A fragmensekhez adaptereket kºtºtt¿nk, a kºnyvt§rak egyedi jelºl®s®hez 

pedig az IonXpressÊ Barcode adaptereket (Thermo Fisher Scientific, Waltham, USA) 

haszn§ltuk. Az egyedi adaptereket tartalmaz· kºnyvt§r DNS tiszt²t§sa a Gel/PCR DNA 

Fragments Extraction Kit (Geneaid Biotech, Hszinpej, Tajvan) oszlopos m·dszer®vel tºrt®nt, 

a tiszt²tott mint§kat 2 m/V%-os, elŖre gy§rtott g®leken (Thermo Fisher Scientific, Waltham, 

USA) elektroforetiz§ltuk. A 300 ®s 350 bp kºzºtti term®keket PCR m·dszerrel amplifik§ltuk a 

NEBNextÈ Fast DNA Fragmentation & Library Prep Set for Ion TorrentÊ kit (New England 

Biolabs, Ipswich, USA) haszn§lat§val. Az amplifik§ci· sor§n a kºvetkezŖ hŖprofilt alkalmaztuk: 

i) kezdeti, 98ÁC-on tºrt®nŖ 30 mp-es denatur§ci·; ii) 12 amplifik§ci·s ciklus (98ÁC 10 mp, 58ÁC 

30 mp, 72ÁC 30 mp); iii) v®gsŖ elong§ci·s l®p®s, 72ÁC-on 5 percig. Az ²gy keletkezett 

kºnyvt§rat ism®t tiszt²tottuk Gel/PCR DNA Fragments Extraction kittel (Geneaid Biotech, 

Hszinpej, Tajvan), majd QubitÈ dsDNA BR Assay kittel (Thermo Fisher Scientific, Waltham, 

USA) fluorometri§s mennyis®gi meghat§roz§st v®gezt¿nk. Az egyedi adapterekkel ell§tott, 10 

ng koncentr§ci·j¼ DNS term®keket ºsszekevert¿k, majd egym§st kºvetŖ emulzi·s PCR-ekkel 

klon§lis amplifik§ci· tºrt®nt, IonSphereÊ param§gneses gyºngyºk felsz²n®n. Az emulzi·s 

PCR-t Ion OneTouchTM Template Kit haszn§lat§val, OneTouch v2 k®sz¿l®ken v®gezt¿k a 

gy§rt· utas²t§sai alapj§n. Ezt kºvetŖen az amplifik§lt kºnyvt§r DNS-t tartalmaz· r®szecsk®k 

d¼s²t§s§t az Ion OneTouchÊ ES robottal hajtottuk v®gre. A szekven§l§st Ion Torrent Personal 

Genome MachineÈ k®sz¿l®ken v®gezt¿k, 316 ill. 318 t²pus¼ chipeken, az Ion PGMÊ 

Sequencing kithez aj§nlott szekven§l§si protokollt kºvetve. A k¿lºn meg nem nevezett 

mŤszerek ®s kitek a Thermo Fisher Scientific (Waltham, USA) c®g term®kei.  

8.3.2 Illumina szekven§l§s 

Az Illumina NextSeq 500 k®sz¿l®kkel tºrt®nŖ ¼jgener§ci·s szekven§l§s sor§n a DNS 

kºnyvt§rak k®sz²t®se az IlluminaÈ Nextera XT DNA Library Preparation Kit (Illumina, San 

Dieago, USA) haszn§lat§val tºrt®nt. A DNS fragmensek egyedi jelºl®s®hez a Nextera XT 

Index Kit v2 Set A (Illumina, San Dieago, USA) indexeket haszn§ltuk. ElsŖ l®p®sben az 

amplifik§lt cDNS mint§kat 2,5 Õl v®gt®rfogatban 0,2 ng/Õl koncentr§ci·ra h²g²tottuk, majd a 

tagment§l· reakci·hoz ºsszekevert¿k 5 Õl Tagment DNA pufferrel, valamint 2,5 Õl 

AmpliconTagment Mix reagenssel. A reakci·elegyet 55ÁC-on 6 percig inkub§ltuk GeneAmp 

PCR System 9700 (Applied Biosystems, Waltham, USA) k®sz¿l®kben, majd lehŤtºtt¿k 10ÁC-
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ra. Ezt kºvetŖen azonnal hozz§adtunk 2,5 Õl Neutralize Tagment puffert ®s 5 percig 

szobahŖm®rs®kleten inkub§ltuk. A DNS kºnyvt§r k®sz²t®s®hez 7,5 Õl Nextera PCR Master 

mixet ºsszekevert¿nk 2,5-2,5 Õl i5 ®s i7 index primerrel, ®s a tagment§lt DNS mint§hoz adtuk, 

majd PCR-rel amplifik§ltuk. A PCR 95ÁC 30 mp kezdeti denatur§ci· ut§n 12 ciklusb·l §llt (95ÁC 

10 mp, 55ÁC 30 mp, 72ÁC 30 mp), amit egy 72ÁC-on 5 percig tart· v®gsŖ elong§ci·s l®p®s 

kºvetett, majd a mint§kat lehŤtºtt¿k 10ÁC-ra. Az ²gy keletkezett index§lt DNS kºnyvt§rat 

Gel/PCR DNA Fragments Extraction kittel (Geneaid Biotech, Hszinpej, Tajvan) tiszt²tottuk, az 

oszlopos tiszt²t§si protokollt kºvetve, majd QubitÈ dsDNA HS Assay kittel (Thermo Fisher 

Scientific, Waltham, USA) fluorometri§s mennyis®gi meghat§roz§st v®gezt¿nk. A kºnyvt§r 

DNS-eket a megfelelŖ koncentr§ci·ra tºrt®nŖ h²g²t§s ®s pooloz§s ut§n denatur§ltuk, majd a 

denatur§lt kºnyvt§rat 1,5 pM v®gsŖ koncentr§ci·ban NextSeq 500/550 Mid Output flowcell-re 

(Illumina, San Dieago, USA) tºltºtt¿k. A szekven§l§st IlluminaÈ NextSeq 500 (Illumina, San 

Dieago, USA) k®sz¿l®ken v®gezt¿k. 

8.4 Szekvenciaadatok elemz®s®re alkalmazott bioinformatikai m·dszerek 

8.4.1 Szekvenciailleszt®s ®s annot§l§s 

Az ¼jgener§ci·s szekven§l§s sor§n nyert adatok feldolgoz§sa a Geneious Prime 

szoftver seg²ts®g®vel tºrt®nt (Biomatters Ltd., Auckland, Đj-Z®land) (Kearse et al., 2012). A 

readek gyors taxon·miai klasszifik§ci·ja Kaiju webszerver seg²ts®g®vel tºrt®nt (Menzel et al., 

2016). MinŖs®gi ellenŖrz®s ut§n (a rossz minŖs®gŤ vagy t¼l rºvid nukleotid szakaszokat 

kiszŤrt¿k, valamint az adapter r®gi·kat lev§gtuk) a readeket a konszenzus szekvenci§k 

l®trehoz§sa ®rdek®ben egy, a GenBank-b·l sz§rmaz· referencia tºrzs szekvenci§j§hoz 

illesztett¿k; ²gy a v²rustºrzsek teljes, vagy kºzel teljes genomj§t siker¿lt meghat§rozni. A 

mappel®s minden esetben a Geneious mapper seg²ts®g®vel kºzepes, esetenk®nt magas 

®rz®kenys®ggel ®s a Geneious alapbe§ll²t§saival tºrt®nt. Mivel az Ion Torrent ®s az Illumina 

NextSeq 500 szekven§l· berendez®sek §ltal gener§lt szekvencia readek minŖs®ge ®s 

mennyis®ge elt®rt, ez®rt a Geneious javasolt be§ll²t§sai esetenk®nt elt®rtek.  

A kapott konszenzus genomokat manu§lisan jav²tottuk ®s annot§ltuk. A referencia 

szekvenci§k keres®se a GenBank adatb§zis§ban BLASTn algoritmussal tºrt®nt 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) (Altschul et al., 1990). Amennyiben a BLASTn 

algoritmus §ltal javasolt elsŖ referencia tºrzs szekvenci§j§hoz val· illeszt®ssel nem siker¿lt a 

teljes genomot hi§nytalanul meghat§rozni, a readeket tov§bbi referencia szekvenci§khoz 

illesztett¿k.  

  

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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A dolgozatban vizsg§lt 102 tºrzs kºz¿l a dolgozat beny¼jt§s§ig 25 teljes genom 

szekvenci§j§t helyezt¿k el a GenBank adatb§zis§ban. A k®rd®ses tºrzsek azonos²t· sz§mai 

a 3. t§bl§zatban tal§lhat·ak.  

3. t§bl§zat A dolgozatban vizsg§lt saj§t tºrzsek GenBank azonos²t·i 

IBV tºrzs azonos²t·ja 
GenBank 
azonos²t· 

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/CI MZ325299 

D2334/12/2/13/CI MZ325300 

8.4.2 Evol¼ci·s ®s filogenetikai elemz®sek 

A kodon alap¼ tºbbszºrºs szekvencia illeszt®seket Geneious Prime szoftverrel 

v®gezt¿k el, a Muscle algoritmust haszn§lva. A szekvencia-azonoss§gi sz§m²t§sokat ®s a 

filogenetikai elemz®seket a MEGA X szoftvercsomag seg²ts®g®vel v®gezt¿k el (Kumar et al., 

2018). A filogenetikai f§k rekonstrukci·j§hoz alkalmazott, legjobban illeszkedŖ szubsztit¼ci·s 

modell kiv§laszt§sa a Bayes-i krit®riumrendszer alapj§n tºrt®nt. A tºrzsf§k k®sz²t®se 

maximum-likelihood m·dszerrel tºrt®nt, az elk®sz¿lt f§k megb²zhat·s§g§t bootstrap 

elemz®ssel (1000) ellenŖrizt¿k. A szekvenci§k kºzti §tlagos nukleinsav ®s aminosav 

t§vols§gokat a p-distance m·dszerrel sz§moltuk ki. A rekombin§ci·s esem®nyeket az RDP5 

szoftver RDP (Martin ®s Rybicki, 2000), GENECONV (Padidam et al., 1999), Bootscan (Martin 
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et al., 2005), MaxChi (Smith, 1992), Chimaera (Posada ®s Crandall, 2001), SiScan (Gibbs et 

al., 2000) ®s 3Seq (Boni et al., 2007) m·dszereinek seg²ts®g®vel azonos²tottuk (legmagasabb 

elfogadott P-®rt®k=10-5 be§ll²t§ssal) (Martin et al., 2021). ElŖvigy§zatoss§gb·l, a pontosabb 

becsl®s ®rdek®ben egy-egy rekombin§ci·s esem®ny abban az esetben ker¿lt elfogad§sra, 

amennyiben azt minimum ºt, az RDP5 programba be®p²tett algoritmus kimutatta  

(P-®rt®k<10-5). Eredm®nyeinket a SimPlot szoftver (3.5.1. verzi·) haszn§lat§val is 

megerŖs²tett¿k (Lole et al., 1999), melyn®l a Kimura-2 parameter (K2P) modellt futtattuk 

alap®rtelmezett be§ll²t§sokkal. 

8.5 Adatb§zis ®s adatelemz®s 

Az elemz®seket a GenBank adatb§zisban tal§lhat· teljes genom szekvenci§k ®s a 

teljes S1 szekvenci§k (1620 nt) alapj§n v®gezt¿k. A kor§bbi krit®riumrendszert kºvetve az 

1440 nt-n§l rºvidebb r®szleges S1 szekvenci§k nem ker¿ltek be az elemz®sbe (Valastro et al., 

2016). A szekvenci§khoz tartoz· j§rv§nytani h§tt®radatok kºz¿l minimumk®nt az izol§l§s 

hely®t ®s idŖpontj§t is kigyŤjtºtt¿k. Amennyiben a GenBank-i adatokban nem volt el®rhetŖ, 

hogy pontosan melyik ®vben ®s mely orsz§gban ker¿lt izol§l§sra az adott tºrzshºz tartoz· 

szekvencia, akkor a szekvenci§hoz tartoz· publik§ci·b·l nyert¿k ki az adatokat. MegfelelŖ 

adatok hi§ny§ban 46 db szekvenci§t kiz§rtunk az elemz®sekbŖl. Az elemz®sbe a GenBank 

adatb§zis§ba 2022. j¼nius 30-ig feltºltºtt szekvenci§kat vontuk be. V®geredm®nyben a 

vizsg§lt 3590 S1 g®n szekvencia 43 orsz§gb·l 1937 ®s 2022 kºzºtt izol§lt tºrzsektŖl 

sz§rmazott.  

A feltºltºtt szekvenci§k filogenetikai besorol§s§t a MEGA X program seg²ts®g®vel a 

Maximum Likelihood m·dszer (ML) seg²ts®g®vel, 1000 bootstrap ism®tl®ssel v®gezt¿k (Kumar 

et al., 2018). A szekvenciaadatok elemz®se sor§n a teljes S1 szekvenci§kat rekombin§ci·s 

elemz®snek vetett¿k al§, annak ®rdek®ben, hogy a genot²pusokba ®s az azokon bel¿l kijelºlt 

lesz§rmaz§si §gakba nem sorolhat· rekombin§ns tºrzseket kiszŤrj¿k. Erre az RDP5 (5.05 

verzi·) programot haszn§ltuk (Martin et al., 2015). A k®rd®ses tºrzseket kiz§rtuk az 

elemz®sbŖl.  

9 Eredm®nyek 

Eredm®nyeinket k®t nagyobb alfejezetben t§rgyaljuk. Az egyik az IBV genomszintŤ 

elemz®seit veszi sorra, a m§sik az S g®nre f·kusz§l. Didaktikai szempontb·l a genomszintŤ 

elemz®sek eredm®nyeit vett¿k elŖre, de ebben az alfejezetben m§r tesz¿nk utal§st az S g®n 

alap¼ genotipiz§l§si adatokra is. Ez valamelyest zavar· lehet, ugyanakkor n®h§ny ¼jszerŤ 

tºrzs genomszintŤ elemz®s®t fontosnak tartottuk. 
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9.1 Az IBV genomszervezŖd®s®nek vizsg§lata 

Vizsg§lataink sor§n 102 db, tºbbs®g®ben brojler§llom§nyokb·l sz§rmaz· IBV tºrzs 

teljes genom szekvenci§j§t hat§roztuk meg. A tºrzseket egy¿ttmŤkºdŖ koll®g§ink 2010-2017 

kºzºtt hazai ®s nemzetkºzi §llom§nyokb·l sz§rmaz·, IBV-re jellemzŖ t¿netegy¿ttest mutat· 

h§zity¼kokb·l izol§lt§k. A vizsg§latban szereplŖ IBV tºrzsekrŖl sz·l· tov§bbi inform§ci·kat 

(izol§l§s ideje, helye, t¿netek, vakcin§z§s) az 1. mell®klet tartalmazza.  

A dolgozatban elemzett tºrzsek teljes genom szekven§l§s§t ¼jgener§ci·s szekven§l· 

k®sz¿l®kek (Ion Torrent PGM ®s Illumina NextSeq 500) seg²ts®g®vel v®gezt¿k el. A referencia 

genomra illeszthetŖ szekvencia-readek mennyis®ge Ion Torrent eset®ben §tlagosan 50 573 

(min. 14 865, max. 124 277), Illumina eset®ben §tlagosan 1 639 237 (min- 178 419 max. 

3 754 443) volt (8. §bra). A teljes genom ment®n Ion Torrent eset®ben 362X (minimum 95, 

maximum 917), Illumina eset®ben pedig 6034X (minimum 537, maximum 14 453) volt a 

szekven§l§s §tlagos m®lys®ge (9. §bra).  

Ćtlagosan a gener§lt szekvencia readek 79 %-a (minimum 27,4%, maximum 94,2%) 

volt az ºssze§ll²tott konszenzus genomokra illeszthetŖ, ami arra utal, hogy az allantois 

folyad®kb·l sz§rmaz· IBV-hez adapt§lt d¼s²t§si protokoll (azaz a sejteredetŤ nukleinsav 

marad®kok elt§vol²t§sa fizikai ®s biok®miai m·dszerek seg²ts®g®vel), megfelelt a 

v§rakoz§sainknak.  

 

8. §bra. Az §tlagos lefedetts®g az illesztett readek f¿ggv®ny®ben.  
Az x tengely az §tlagos szekven§l§si m®lys®get (lefedetts®g), az y tengely az illesztett readek mennyis®g®t (10-

es alap¼ logaritmiz§lt ®rt®kek) §br§zolja 

100
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9. §bra. Az illesztett readek mennyis®ge a teljes adatkihozatal f¿ggv®ny®ben.  
Az x tengely az illesztett readek mennyis®g®t, az y tengely a teljes adatmennyis®get (10-es alap¼ logaritmiz§lt 

®rt®kek) §br§zolja 

9.1.1 Heterogenit§s az IBV genomban 

A szekvencia-readek referencia genomokra illeszt®s®vel siker¿lt meghat§rozni minden 

egyes tºrzs teljes genom szekvenci§j§t. A 102 teljes genom hossza a poly-A farok n®lk¿l 

27 099 ®s 27 789 nukleotid (nt) kºzºtt v§ltozott. A poly-A farok val·s hossz§t nem vizsg§ltuk. 

Az 5ǋ ®s 3ǋ nem transzl§l·d· r®gi·k (UTR-ek) kºzºtt a 13 leolvas§si keret (Open Reading 

Frame, ORF) sorrendje §lland· (5ǋ-UTR-1a-1ab-S-3a-3b-E-M-4b-4c-5a-5b-N-6b-3ǋ UTR). A 

k®t poliprotein, az 1a ®s 1ab, a transzl§ci·t kºvetŖ proteolitikus has²t§sa 15 funkcion§lis 

feh®rj®t (nsp2ïnsp16) eredm®nyez. Az egyes ORF-ek szekvenci§j§nak hossza a 

kºvetkezŖk®ppen alakult a 102 tºrzs teljes genomj§nak vizsg§lata sor§n: ORF1a, 11 748 -

11 883 nt; ORF1ab, 19 725 - 19 917 nt, spike (S) g®n, 3447 - 3510 nt, ORF 3a, 174 - 187 nt, 

ORF 3b, 177 - 213 nt, burok (E) ®s membr§n (M) protein g®nek, 279 - 348 nt ®s 633 - 717 nt, 

ORF4b, 243 - 288 nt, ORF4c, 162 - 174 nt, ORF5a, 138 - 201 nt, ®s ORF5b, 249 - 273, 

nukleokapszid (N) g®n, 1221 - 1236 nt ®s ORF6b, 183 - 231 nt. Az egyes tºrzsek 

genomszervezŖd®s®t r®szletesen a 2. mell®klet mutatja be. 
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9.1.2 Teljes genom alap¼ rekombin§ci·elemz®s 

Szakirodalmi adatok szerint az IBV genom form§l·d§s§ban a rekombin§ci·nak 

jelentŖs szerepe van, de a genomon bel¿li rekombin§ci·s forr·pontok azonos²t§s§nak 

tekintet®ben kev®s adat §ll rendelkez®sre (Thor et al., 2011). Az eddig kialakult k®p tov§bbi 

finom²t§s§nak ®rdek®ben teljes genom szekvencia adatok felhaszn§l§s§val tov§bbi 

elemz®seket v®gezt¿nk a lehets®ges rekombin§ci·s helyek gyakoris§g§nak ®s 

elhelyezked®s®nek felm®r®s®re az RDP5 ®s SimPlot programok seg²ts®g®vel. Ebben a 

vizsg§latban a rekombin§ci· szempontj§b·l kev®ss® vizsg§lt eur·pai tºrzsekre 

koncentr§ltunk. Az elemz®sbe ºsszesen 80 szekvenci§t, a 23 saj§t, eur·pai eredetŤ tºrzs 

mellett 24 GenBank-i vad t²pus¼ ®s 33 vakcina tºrzs szekvenci§j§t vontuk be. (A vizsg§lat 

alapj§n kapott adatok reprezent§l§s§ra szolg§l a 10. §bra.) 

 

10. §bra A D2022/2/3/12/RO tºrzs egyes vakcina tºrzsekkel rekombin§l·dott genomi r®gi·ira kisz§m²tott 
szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot elemz®s seg²ts®g®vel §br§zolva. Az y tengely a D2022/2/3/12/RO 
tºrzshºz val· sz§zal®kos azonoss§got, az x tengely pedig a teljes genom nukleotid poz²ci·it §br§zolja. 

Az elemz®sek sor§n a rekombin§nsok felt®telezett major ®s minor Ăsz¿lŖiò szekvenci§it 

az algoritmusok §ltal jelzett m·don oszt§lyoztuk. Ezekkel a tesztparam®terekkel ºsszesen 215 

rekombin§ci·s esem®nyt azonos²tottunk 51 tºrzsºn bel¿l (bele®rtve 18 saj§t, 13 GenBank-i 

vad t²pus¼ ®s 20 GenBank-i vakcina tºrzset). Vizsg§lataink sor§n a rekombin§ci·s esem®nyek 
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tºbbs®g®t a vad t²pus¼ tºrzsek kºzºtt, valamint a vad ®s vakcinatºrzsek kºzºtt mutattuk ki. 

Minden alkalommal, amikor egy vakcinatºrzs ®rintett volt egy predikt§lt rekombin§ci·s 

esem®nyben, SimPlot anal²zist v®gezt¿nk a genomszintŤ hasonl·s§g meg§llap²t§s§ra (10-11. 

§br§k). Az elemz®s legal§bb 10 olyan esem®nyt azonos²tott, amikor az §tadott fragmens tºbb 

mint 99%-os hasonl·s§got mutatott a felt®telezett vakcinatºrzzsel, ®s 35 olyan esem®nyt, 

amikor a hasonl·s§g a felt®telezett vakcinaeredetŤ szekvenci§val 99% al§ esett.  

 

11. §bra A D4000/3/17/RO ®s D1944/1/3/12/RO tºrzsek egyes vakcina tºrzsekkel rekombin§l·dott genomi 
r®gi·ira kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot elemz®s seg²ts®g®vel §br§zolva. Az y tengely a 
rekombin§ns tºrzsekhez val· sz§zal®kos azonoss§got, az x tengely pedig a teljes genom nukleotid poz²ci·it 

§br§zolja. 

Sz§mos esetben kimutathat· volt ak§r tºbbszºrºs rekombin§ci· is, ak§r tºbb 

k¿lºnbºzŖ vakcina tºrzzsel. P®ld§ul a D2022/2/3/RO (GI-19) tºrzs eset®ben 99% feletti 

nukleotid szintŤ azonoss§got tapasztaltunk a 4/91-es ®s a 1148-as (QX) vakcinatºrzsekkel a 

genom k¿lºnbºzŖ szakaszain (11. §bra). A SimPlot elemz®s a rekombin§l·dott genomi r®gi·ra 

kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatokkal egy¿tt seg²thet megj·solni, hogy egy 

felt®telezett rekombin§ci·s esem®ny a kºzelm¼ltban vagy kor§bban tºrt®nt-e. A 
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rekombin§ci·s esem®nyek komplex mint§zat§nak szeml®ltet®s®re Sankey-diagramokat 

gener§ltunk (12. §bra). Ez az §br§zol§sm·d seg²thet a felt®telezett major ®s minor sz¿lŖi 

szekvenci§kat azonos²tani. 

 

12. §bra. A vad t²pus¼ ®s vakcina eredetŤ IBV tºrzsekben tapasztalt rekombin§ci·s esem®nyek ºsszefoglal§sa.  
A rekombin§ns tºrzsek a bal oldalon, a (felt®telezett) sz¿lŖi tºrzsek a jobb oldalon tal§lhat·k. A bal oldali 

tºrzseket a jobb oldali tºrzsekkel ºsszekºtŖ szalagok relat²v vastags§ga hat§rozza meg a (felt®telezett) major ®s 
minor sz¿lŖi tºrzseket (major: vastag; minor: v®kony), b§r ez az ºsszef¿gg®s nem minden esetben volt elŖre 

jelezhetŖ. Az egyszerŤs®g kedv®®rt csak k®t reprezentat²v Sankey diagramot mutatunk be.  
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A rekombin§ci·s forr· ®s hideg pontok meghat§roz§s§hoz rekombin§ci·s tºr®spont-

eloszl§si grafikont k®sz²tett¿nk (13. §bra) (Heath et al., 2006). Egyes tºrzsek tºbb 

rekombin§ci·s tºr®sponttal is rendelkeztek (nem §br§zolt adat). A detekt§lhat· rekombin§ci·s 

tºr®spontok a genom teljes hossz§n eloszlottak, k¿lºnºsen nagy sz§mban kºzvetlen¿l az S 

g®n elŖtt 5ô ir§nyban. Ebben a r®gi·ban volt a legmagasabb a tºr®spontok sz§ma is a 99%-os 

konfidenciaintervallumon bel¿l. Tov§bb§ nagy sz§m¼ tºr®spontot figyelt¿nk meg a genom 

ORF1ab r®gi·j§ban; az nsp2, nsp3, nsp12, nsp16, valamint a burok- ®s membr§nfeh®rj®ket 

k·dol· g®nekben is. A legtºbb §tvitt fragmens az nsp2, nsp3, nsp16 ®s S g®nekhez 

kapcsol·dik. Rekombin§ci·s hidegpontokat a genom 5ǋ ®s 3ǋ v®g®nek kºzel®ben ®s az S g®n 

nagyobb szakasz§n azonos²tottunk. Elemz®seink sor§n azt tal§ltuk, hogy a rekombin§ci· 

rendk²v¿l gyakori ®s a genom szinte minden r®gi·j§t ®rinti.  

 

13. §bra Breakpoint Distribution Plot - Tºr®spont eloszl§si §bra 
A rekombin§ci·s tºr®spontok §tfog·bb §br§zol§s§ra k®sz²tett tºr®spont eloszl§si §bra. Rekombin§ci·s forr· 

pontok (piros pontok) legink§bb a nem struktur§lis feh®rj®ket k·dol· r®gi·kban voltak azonos²that·ak (tºbbszºrºs 
rekombin§ci·s forr· pontok az nsp2, nsp3, nsp8, nsp12 ®s nsp16 k·dol· r®gi·kban). Sºt®t ®s vil§gos sz¿rke 

ter¿letek: a v®letlenszerŤen bekºvetkezŖ rekombin§ci· 95 ®s 99%-os konfidencia intervallumai. 

9.1.3 Hasonl·s§gi mint§zatok a teljes genom alapj§n 

A vizsg§lt tºrzsek genot²pusokba ®s genetikai vonalakba tºrt®nŖ filogenetikai 

besorol§sa a t¿skefeh®rje S1 alegys®g®t k·dol· genomi r®gi· nukleotid szekvenci§ja alapj§n 

tºrt®nt, melyet r®szletesen a 9.2.1 fejezetben taglalunk (Valastro et al., 2016). 
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A teljes genom alap¼ nukleotid szekvencia azonoss§gok a 102 tºrzs kºzºtt 84,62% ®s 

99,96% kºzºtt alakultak. Az egyes genetikai vonalakon bel¿li (intra-lineage) nukleotid 

azonoss§gok kºzºtt valamivel magasabb, minimum 86,06% azonoss§g ®rt®keket 

tapasztaltunk, de e tekintetben voltak elt®r®sek az egyes genetikai vonalak kºzºtt (4. 

t§bl§zat). 

4. t§bl§zat. Intra-lineage teljes genom nukleotid azonoss§gi ®rt®kek 

 nukleotid 

 min max 

GI-1 99,57% 99,83% 

GI-9 92,49% 

G-13 90,31% 99,07% 

G-14 99,27% 

GI-16 91,75% 99,96% 

GI-19 86,06% 99,82% 

GI-21 92,15% 96,11% 

GI-23 88,42% 98.86% 

GI-27 94,13% 99,01% 

 

Az S g®nben rekombin§ns tºrzsek tºrzsgyŤjtem®nyen bel¿l tºrt®nŖ ºsszehasonl²t§sa 

sor§n a D3386/1/2/16/SA rekombin§ns tºrzs a legmagasabb teljes genom szintŤ nukleotid 

azonoss§got (98,65%) a GI-19 vonalba tartoz· szint®n sza¼d-ar§biai eredetŤ 

D3079/1/2/15/SA tºrzzsel mutatta. M²g a nemzetkºzi GenBank adatb§zisban a BLAST 

seg²ts®g®vel v®gzett keres®s eredm®nyek®nt kapott azonoss§gi ®rt®k a GI-19 vonalba tartoz· 

ITA/90254/2005 (FN430414) olasz tºrzzsel 92,14% volt. A magyarorsz§gi eredetŤ 

rekombin§ns tºrzsek kºz¿l a D1623/1/1/11/HU jelŤ a GI-19 vonalba tartoz· hazai 

11518/Kiskunmajsa/2010 93,79%-ban ®s az azonos vonalba tartoz· D591/2/GR/05 

(OM525804) gºrºg tºrzzsel 92,12%-ban egyezett meg nukleotid szinten. Az 

211776/Imrehegy/2011 tºrzs eset®ben a saj§t gyŤjtem®nybŖl a GI-19 vonalba tartoz· 

D3426/1/16/RO tºrzzsel 93,78%, a GenBank adatb§zisban tal§lhat· GI-13 vonalba tartoz· 

IBVUkr27-11 (KJ135013) ukr§n tºrzzsel 91,56% nukleotid azonoss§got figyelt¿nk meg. Az S 

g®nen bel¿l rekombin§ci·t mutat· F¿lºp-szk.-i D2584/12/1/13/PH tºrzs a legmagasabb teljes 

genom nukleotid azonoss§got (95,67%) az azonos sz§rmaz§s¼, egyedi vari§ns 

D2586/4/6/13/PH tºrzzsel ®s a JP/Shimane/98 (LC716901) GenBanki-i jap§n referencia 

szekvenci§val (91,64%) mutatta.  

A k®t, §ltalunk azonos²tott egyedi vari§ns D2586/4/6/13/PH ®s D3276/4/2/16/PH tºrzs 

teljes genom szekvenci§ja nukleotid szinten egym§ssal 96,21%-ban, m²g a D2804/3/3/13/ID 
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egyedi vari§ns a D2804/4/2/13/ID tºrzzsel 95,61%-ban egyezett meg. A D2334/11/2/13/CI 

tºrzs a legink§bb (94,57%) a D2334/12/2/13/CI tºrzshºz hasonl²tott nukleotid szinten.  

A vizsg§lt tºrzsek kºzºtti genetikai rokons§g tov§bbi vizsg§lat§hoz, k¿lºnºs tekintettel 

az ¼j vari§nsokra ºsszpontos²tva, m§s genomi r®gi·kat is elemezt¿nk. Az egyedi vari§ns 

tºrzsek 15 nsp, S1 ®s S2 alegys®g valamint 10 ORF ®s teljes genom p§ronk®nti nukleotid 

azonoss§gainak ºsszehasonl²t§sa 45 saj§t ®s GenBank adatb§zisb·l nyert referencia 

tºrzsekkel az 14-17. §br§n l§that·.  

Az elef§ntcsontparti ¼j vari§ns tºrzs (D2334/11/2/13/CI) a legmagasabb teljes genom 

szintŤ nukleotid azonoss§got egy belga nefropatog®n referencia tºrzzsel (B1648, 92,4%) ®s 

egy m§sik, §ltalunk vizsg§lt elef§ntcsontparti tºrzzsel (D2334/12/2/13/CI, 94,6%) mutatta. A 

legnagyobb g®nenk®nti nukleotid azonoss§g a 10-bŖl nyolc (8/10) ORF (ORF 3b, 4c, 5a, 5b, 

6b, burok, membr§n ®s nukleokapszid feh®rj®ket k·dol· g®nek) ®s 15-bŖl 10 (10/15) nsp 

(nsp2-nsp5, nsp9-nsp14) eset®ben is a m§sik elef§ntcsontparti tºrzzsel l§that·. N®gy nsp 

(nsp6-nsp8, nsp15) ®s az ORF 4b szekvenci§ja egy §ltalunk vizsg§lt gh§nai tºrzshºz 

(D2328/15/3/13/GH) hasonl²tott legjobban. Az ¼j vari§ns nsp16-ja egy pulyka eredetŤ tºrzshºz 

(KR822424/TCoV/FR/2008) (93,4%), m²g az ORF 3a k®t saj§t ®s egy referencia afrikai 

tºrzshºz (D1679/1/3/11/ZA, D1812/2/1/11/ZA, KP662631/ZA/2011) volt legink§bb hasonl· 

(97,13%). Az S1 ®s S2 alegys®gek eset®ben a legmagasabb nukleotid azonoss§got (78,35% 

®s 95,28%) a saj§t tºrzsgyŤjtem®nybŖl sz§rmaz· GI-21 vonalba tartoz· marokk·i 

(D2628/1/4/13/MA), valamint k®t GI-14 vonalba tartoz· kameruni tºrzzsel (D2326/3/13/CM ®s 

D2326/4/13/CM) mutatta. Az azonoss§gi m§trixba n®h§ny pulyka eredetŤ coronav²rus (TCoV) 

is beker¿lt, mivel a BLAST anal²zis nagyfok¼, >90%-os (legfeljebb 96,9%-os) 

szekvenciaazonoss§got jelzett a vizsg§lt tºrzs ®s a TCoV tºrzsek kºzºtt a replik§z 

komplexben (nsp2-nsp16), a membr§n (M), az 5b ®s a nukleokapszid (N) g®nek szekvenci§i 

kºzºtt (14. §bra).  
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14. §bra A D2334/11/2/13/CI vari§ns referencia tºrzsekhez viszony²tott p§ronk®nti nukleotid azonoss§gait 
§br§zol· hŖt®rk®p. A legkºzelebbi rokon g®nek sºt®tk®k sz²nŤek, amelyek a genetikai t§vols§g nºveked®s®vel 

halv§nyulnak. A feh®r n®gyzetek az esetlegesen nem k·dolt 4c vagy 6b feh®rj®ket jelzik. 

Az indon®z ¼j vari§ns tºrzs (D2804/3/3/13/ID) a legmagasabb teljes genom szintŤ 

nukleotid azonoss§got egy m§sik indon®z tºrzzsel (D22804/4/2/13/ID, 95,61%) mutatta. A 

legnagyobb g®nenk®nti nukleotid azonoss§g szint®n ezzel a tºrzzsel l§that· a nukleokapszid 

feh®rj®t k·dol· g®n ®s 15-bŖl 13 (13/15) nsp (nsp2-nsp12, nsp14-nsp16) eset®ben. Az nsp13 

®s hat ORF (ORF 4b, 4c, 5a, 5b, burok ®s membr§n feh®rj®t k·dol· g®nek) szekvenci§ja egy 

m§sik saj§t indon®z tºrzshºz (D3006/1/3/15/ID) volt legink§bb hasonl·. Az ¼j indon®z vari§ns 

ORF 3b g®nje sz§mos saj§t t§vol-keleti eredetŤ ®s v§ltozatos sz§rmaz§s¼ referencia tºrzs 

szekvenci§j§val is 81,54%-ban megegyezett. Az S1 ®s S2 alegys®gek eset®ben a 

legmagasabb nukleotid azonoss§got (83,96% ®s 87,93%) a saj§t tºrzsgyŤjtem®nybŖl 

sz§rmaz· vari§ns F¿lºp-szk.-i (D2586/4/6/13/PH), valamint egy ausztr§l eredetŤ referencia 

tºrzzsel (KU556805/12/AU) figyelt¿k meg (15. §bra).  
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15. §bra A D2804/3/3/13/ID vari§ns referencia tºrzsekhez viszony²tott p§ronk®nti nukleotid azonoss§gait 
§br§zol· hŖt®rk®p. A legkºzelebbi rokon g®nek m®lyvºrºs sz²nŤek, amelyek a genetikai t§vols§g nºveked®s®vel 

halv§nyulnak. A feh®r n®gyzetek az esetlegesen nem k·dolt 4b, 4c vagy 6b feh®rj®ket jelzik. 

A F¿lºp-szk.-i ¼j vari§ns tºrzsek (D2586/4/6/13/PH ®s D3276/4/2/16/PH) a 

legmagasabb teljes genom szintŤ nukleotid azonoss§got (96,21%) egym§ssal mutatt§k. A 

D2586/4/6/13/PH tºrzs eset®ben a legnagyobb g®nenk®nti nukleotid azonoss§g is a 15-bŖl 

hat (6/15) nsp (nsp2, nsp4, nsp5, nsp10-12 ®s nsp16) ®s 10-bŖl k®t (2/10) ORF (ORF 5b ®s 

6b) eset®ben is a k®t egyedi vari§ns tºrzs kºzºtt l§that·. ¥t nsp (nsp3, nsp6, nsp8, nsp8, 

nsp13) ®s 10-bŖl h®t (7/10) ORF (ORF 3a, 4b, 4c, 5a ®s a burok, membr§n ®s nukleokapszid 

feh®rj®ket k·dol· g®nek) szekvenci§ja egy m§sik saj§t F¿lºp-szk.-i eredetŤ tºrzshºz 

(D2584/12/1/13/PH) volt legink§bb hasonl·. Az nsp7, nsp14 ®s nsp15 egy indiai referencia 

tºrzshºz (KT203557/12/IN) hasonl²tott legink§bb. Az ¼j vari§ns D2586/4/6/13/PH tºrzs ORF 

3b-je sz§mos t§vol-keleti eredetŤ saj§t ®s referencia tºrzs szekvenci§j§val 97,35%-ban volt 

azonos. Az S1 ®s S2 alegys®gek eset®ben a legmagasabb nukleotid azonoss§got (98,7% ®s 

99,73%) a saj§t tºrzsgyŤjtem®nybŖl sz§rmaz· vari§ns D3276/4/2/16/PH, valamint a GI-1 

vonalba tartoz· indiai tºrzzsel (KT203557/12/IN) mutatta (16. §bra).  
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16. §bra A D2586/4/6/13/PH vari§ns referencia tºrzsekhez viszony²tott p§ronk®nti nukleotid azonoss§gait 
§br§zol· hŖt®rk®p. A legkºzelebbi rokon g®nek m®lyvºrºs sz²nŤek, amelyek a genetikai t§vols§g nºveked®s®vel 

halv§nyulnak. A feh®r n®gyzetek az esetlegesen nem k·dolt 4b, 4c vagy 6b feh®rj®ket jelzik. 

A D3276/4/2/16/PH tºrzs eset®ben is a 15-bŖl h®t (7/15) nsp (nsp3, nsp10-13, nsp15 

®s nsp16) ®s 10-bŖl k®t (2/10) ORF (ORF 5b ®s 6b) ®s az S1 (98,7%) ®s S2 (97,38%) alegys®g 

eset®ben is a k®t egyedi vari§ns tºrzs kºzºtt l§that· a legmagasabb nukleotid azonoss§g. 

N®gy nsp (nsp2, nsp4-6) ®s 10-bŖl n®gy (4/10) ORF (ORF 4b, 4c, burok ®s nukleokapszid 

feh®rj®ket k·dol· g®nek) szekvenci§ja egy m§sik saj§t F¿lºp-szigeteki eredetŤ tºrzshºz 

(D2584/12/1/13/PH) volt legink§bb hasonl·. Az nsp7 a Beaudette tºrzzsel 

(DQ001338/Beaudette), az nsp8 ®s nsp9 egy-egy amerikai (MH779860/Ark/14/US, 

GU393333/71/US) referencia tºrzzsel, az nsp14 pedig egy saj§t t§vol-keleti eredetŤ tºrzzsel 

(D2331/3/2/13/FE) mutatta a legnagyobb nukleotid azonoss§got. A membr§n feh®rj®t k·dol· 

g®n ®s az ORF 5a eset®ben 96,87% ®s 96,97% azonoss§got figyelt¿nk meg egy-egy saj§t 

tºrzsgyŤjtem®nybŖl sz§rmaz· t§vol-keleti eredetŤ tºrzzsel (D1446/6/4/10/FE ®s 

D1543/1/1/10/FE). Az ¼j vari§ns D3276/4/2/16/PH tºrzs ORF 3a ®s 3b-je sz§mos t§vol-keleti 

eredetŤ referencia tºrzshºz viszony²tva 94,82% ®s 94,56% azonoss§got mutatott (17. §bra).  
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17. §bra A D3276/4/2/16/PH vari§ns referencia tºrzsekhez viszony²tott p§ronk®nti nukleotid azonoss§gait 
§br§zol· hŖt®rk®p. A legkºzelebbi rokon g®nek m®lyvºrºs sz²nŤek, amelyek a genetikai t§vols§g nºveked®s®vel 

halv§nyulnak. A feh®r n®gyzetek az esetlegesen nem k·dolt 4b, 4c vagy 6b feh®rj®ket jelzik. 

9.2 Az IBV S g®nj®nek vizsg§lata 

9.2.1 Hasonl·s§gi ®s lesz§rmaz§si kapcsolatok az S1 g®n alapj§n 

A vizsg§lt tºrzsek filogenetikai besorol§sa a t¿skefeh®rje S1 alegys®g®t k·dol· genomi 

r®gi· nukleotid szekvenci§ja alapj§n tºrt®nt (Valastro et al., 2016). A vizsg§lt 102 tºrzs kºzºtt 

a GI genot²pus 11 genetikai vonal§nak k®pviselŖit azonos²tottunk, melyek kºz¿l a leggyakoribb 

a GI-19 vonal volt (42/102). A fennmarad· tºrzseket a GI-23 (17/102), a GI-16 (13/102), a GI-

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 

GI-11 (1/102), ®s a GI-25 (1/102) vonalakba soroltuk. Ezen fel¿l n®gy tºrzs egyedi vari§nsnak 

(UV: D2334/11/2/13/CI, D2804/3/3/13/ID, D2586/4/6/13/PH, D3276/4/2/16/PH), n®gy pedig 

rekombin§nsnak (D1623/1/1/11/HU, D2584/12/1/13/PH, D3386/1/2/16/SA, 

211776/Imrehegy/2011) bizonyult (18. §bra). Ezek egy r®sz®t m§r a genomszintŤ 

elemz®sekben is eml²tett¿k (ld. 9.1.3 fejezet). 

 



61 
 

 

18. §bra Az Avian coronavirus genot²pusait ®s genetikai vonalait bemutat· teljes S1 szekvenci§k alapj§n k®sz¿lt 
nukleinsav alap¼ filogenetikai fa. A filogenetikai fa a nyolc genot²pus 38 genetikai vonal§ba tartoz· 

referenciatºrzsek ®s a saj§t 102 tºrzs S1 nukleotid szekvenci§i alapj§n k®sz¿lt. A fa gener§l§sa a maximum-
likelihood m·dszerrel ®s a megfelelŖ szubsztit¼ci·s modell kiv§laszt§s§val (GTR+G+I) tºrt®nt a MEGA X szoftver 
seg²ts®g®vel ®s 1000 bootstrap ism®tl®ssel. A rekombin§ns ®s egyedi vari§ns tºrzsek k®k, illetve zºld csillaggal 

jelºlve. 

Az S1 g®n alap¼ nukleotid szekvencia azonoss§gok a 102 tºrzs kºzºtt 72,95% ®s 

99,94% kºzºtt alakultak. Az egyes genetikai vonalakon bel¿li nukleotid azonoss§gok kºzºtt 

valamivel magasabb, 85,93% (GI-19) ®s 99,84% (GI-23) kºzºtti azonoss§g ®rt®keket 

tapasztaltunk. Aminosav szinten 82,19% (GI-19) ®s 100% (GI-16) kºzºtt alakultak az 

azonoss§gi ®rt®kek (5. t§bl§zat).  
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5. t§bl§zat. Intra-lineage teljes S1 g®n nukleotid azonoss§gi ®rt®kek 

 nukleotid aminosav 

 min max min max 

GI-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% 

GI-16 94,52% 99,81% 97,71% 100% 

GI-19 85,93% 99,63% 82,19% 99,88% 

GI-21 95,31% 97,78% 94,08% 94,27% 

GI-23 86,19% 99,84% 84,28% 99,62% 

GI-27 97,06% 99,33% 96,32% 96,69% 

A k®t rekombin§ns tºrzs, D3386/1/2/16/SA ®s D1623/1/1/11/HU tºrzs teljes S1 g®n 

nukleotid szekvenci§ja 95,99%-ban egyezett meg. M²g a GenBank-i referencia szekvenci§k 

kºz¿l a D3386/1/2/16/SA tºrzs egy k²nai eredetŤ (KX107674) GI-19 vonalba tartoz· tºrzzsel 

97,41%, a D1623/1/1/11/HU tºrzs egy spanyol eredetŤ (KU934156) GI-19 vonalba tartoz· 

tºrzzsel 95,56% azonoss§got mutatott. A rekombin§ns 211776/Imrehegy/2011 tºrzs a saj§t 

tºrzsgyŤjtem®nybŖl sz§rmaz·, GI-21 vonalba tartoz· D2961/1/1/15/MA tºrzzsel 87,88%-ban 

egyezett meg. A GenBank-i referencia szekvenci§k kºz¿l pedig a GI-13 vonalba tartoz· k²nai 

eredetŤ tºrzshºz (KP036502) hasonl²tott legjobban (88,56%). A rekombin§ns 

D2584/12/1/13/PH tºrzs a legmagasabb teljes S1 nukleotid szintŤ azonoss§got (88,41%) a 

GI-19 vonalba tartoz· D1498/2/1/10/FE tºrzzsel, a GenBank-i referencia szekvenci§k kºz¿l 

pedig egy k²nai eredetŤ (KC478647) tºrzzsel (92,66%) mutatta. Az S g®nen bel¿li 

rekombin§ns tºrzsek elemz®s®t rekombin§ci· szempontj§b·l a 9.2.2. fejezetben taglaljuk 

r®szletesen. 

A k®t egyedi vari§ns D2586/4/6/13/PH ®s D3276/4/2/16/PH tºrzs teljes S1 g®n 

nukleotid szekvenci§ja kºzºtt 98,70% hasonl·s§got figyelt¿nk meg, m²g a D2804/3/3/13/ID 

egyedi vari§ns a legink§bb a D2586/4/6/13/PH tºrzshºz hasonl²tott nukleotid szinten (84,07%). 

Az elef§ntcsontparti ¼j vari§ns tºrzs (D2334/11/2/13/CI) a legink§bb a saj§t 

tºrzsgyŤjtem®nybŖl sz§rmaz· GI-21 vonalba tartoz· marokk·i (D2628/1/4/13/MA) tºrzsre 

(78,35%), m²g a GenBank-i referencia szekvenci§k kºz¿l az orosz sz§rmaz§s¼ egyedi vari§ns 

RF/01/99 tºrzsre hasonl²tott legink§bb (79,11%). A GenBank-i referencia szekvenci§k kºz¿l a 

D2586/4/6/13/PH tºrzzsel a GI-7 vonalba tartoz· (TW-I) GQ229238 tºrzs (87,95%), a 

D3276/4/2/16/PH tºrzzsel pedig egy m§sik tajvani tºrzs (DQ646406) mutatta a legmagasabb 

(87,57%) nukleotid szintŤ azonoss§got. Az ¼j vari§ns D2804/3/3/13/ID tºrzs pedig a malajziai 

GI-25 vonalba tartoz· tºrzshºz (EU086600) hasonl²tott legink§bb (82,34%).  
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9.2.2 S1 g®n alap¼ rekombin§ci·elemz®s 

Az IBV genomok vizsg§lat§n§l m§r ismertetett rekombin§ci· elemz®st k¿lºn 

elv®gezt¿k S1 g®nre is, hiszen a rendelkez®sre §ll· S1 referencia szekvenci§k sz§ma 

jelentŖsen meghaladja a teljes genom szekvenci§k sz§m§t. A min®l v§ltozatosabb, 

potenci§lisan rekombin§l·d§sra hajlamos szekvenci§k reprezent§l§s§ra k¿lºnbºzŖ genetikai 

vonalakba sorolhat· tºrzseket v§logattunk az elemz®sekbe.  

Mivel az IBV genomok vizsg§lata sor§n az S1 g®n alap¼ genotipiz§l§s seg²ts®g®vel 

genetikai vonalakba nem sorolhat· tºrzsek felt®telezhetŖen rekombin§nsok, a hipot®zis 

al§t§maszt§s§ra, S1 g®n alap¼ rekombin§ci·elemz®st v®gezt¿nk. Az elemz®sbe a 102 saj§t 

genomb·l kiemelt S1 g®n mellett ºsszesen 500 GenBank-i referencia szekvenci§t vontunk be 

(478 vad t²pus¼ tºrzs, 22 vakcina tºrzs). Az elemz®s sor§n az algoritmusok ºsszesen 109 

esetben detekt§ltak rekombin§ci·t, mely tºbbs®g®ben vad-vad t²pus¼ tºrzsek kºzºtt jºtt l®tre. 

¥sszesen 39, az S1 g®nt ®rintŖ rekombin§ci·s esem®nyt siker¿lt azonos²tani, melyek nagy 

r®sze genetikai vonalak kºzºtt (inter-lineage), kisebb h§nyada pedig az egyes genetikai 

vonalakon bel¿l (intra-lineage) zajlott le.  

 

19. §bra A D1623/1/1/HU ®s D3385/1/2/SA tºrzsek az egyes sz¿lŖi tºrzsekkel rekombin§l·dott genomi r®gi·ira 
kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot elemz®s seg²ts®g®vel §br§zolva. Az y tengely a rekombin§ns 

tºrzsekhez val· sz§zal®kos azonoss§got, az x tengely pedig az S1 g®n nukleotid poz²ci·it §br§zolja. 
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Az §tadott szekvencia szakaszok nukleotid azonoss§ga inter-lineage rekombin§ci· 

eset®n 93,4-99,79%, m²g az intra-lineage rekombin§ci· sor§n 95,96-99,77% kºzºtt alakult. 

Eredm®nyeinket a SimPlot szoftver seg²ts®g®vel is megerŖs²t®sitett¿k (19-21. §br§k) (Lole et 

al., 1999). A saj§t tºrzsgyŤjtem®ny tagjait ®rintŖ, elfogadott rekombin§ci·s esem®nyeket a 6. 

t§bl§zat mutatja be r®szletesen.  

 

20. §bra A D1818/3/12/11/SA ®s D2584/12/1/13/PH tºrzsek az egyes sz¿lŖi tºrzsekkel rekombin§l·dott genomi 
r®gi·ira kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot elemz®s seg²ts®g®vel §br§zolva. Az y tengely a 

rekombin§ns tºrzsekhez val· sz§zal®kos azonoss§got, az x tengely pedig az S1 g®n nukleotid poz²ci·it §br§zolja. 
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21. §bra A D1794/4/4/11/EG ®s D2828/3/13/TR tºrzsek az intra-genotipikus rekombin§ci· sor§n az 

egyes sz¿lŖi tºrzsekkel kicser®lŖdºtt genomi r®gi·ira kisz§m²tott szekvencia-hasonl·s§gi adatai SimPlot elemz®s 

seg²ts®g®vel §br§zolva. Az y tengely a rekombin§ns tºrzsekhez val· sz§zal®kos azonoss§got, az x tengely pedig 

az S1 g®n nukleotid poz²ci·it §br§zolja. 
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6. t§bl§zat. Az IBV tºrzsekben azonos²tott rekombin§ci·s tºr®spontokat ®s a rekombin§ci·ban r®sztvevŖ felt®telezett major ®s minor sz¿lŖi tºrzseket ºsszefoglal· t§bl§zat.  

 Rekombin§ns tºrzs  
Genot²pus  

Major szekvencia Minor szekvencia 
Tºr®spont nt 

azonoss§g 
(%) 

A rekombin§ci·t detekt§l· algoritmusok 

rekombin§ns major minor Kezdete V®ge 

rekombin§ci· 
genetikai 
vonalak 
kºzºtt 

D1812/3/12/11/SA rekombin§ns 
GI-1 GI-19 MZ367367 DQ431199 0* 697 93,4 RDP, Geneconv, MaxChi, Chimaera, 

SiScan, 3seq GI-19 GI-1 DQ431199 MZ367367 809 1690* 98,99 

D3386/1/2/16/SA rekombin§ns 
GI-13 GI-19 MG191018 MH397148 0* 866 98,93 Geneconv, BootScan, MaxChi, Chimaera, 

SiScan, 3seq GI-19 GI-13 MH397148 MG191018 835 1324 99,79 

D2584/12/1/13/PH rekombin§ns 
GI-19 vari§ns D1777/1/11/FE D2586/4/6/13/PH 0* 628 96,33 RDP, Geneconv, MaxChi, Chimaera, 

SiScan, 3seq vari§ns GI-19 D2586/4/6/13/PH D1777/1/11/FE 1076 1628* 99,27 

D1623/1/1/11/HU rekombin§ns 
GI-19 GI-13 D3763/2/1/17/EG MG191031 0* 649 98,46 RDP, Geneconv, MaxChi, Chimaera, 

SiScan, 3seq GI-13 GI-19 MG191031 D3763/2/1/17/EG 713 1320 99,34 

rekombin§ci· 
genetikai 

vonalakon 
bel¿l 

D2828/3/13/TR GI-23 GI-23 GI-23 
JX027069 D2697/5/2/13/SA 0* 956 95,96 RDP, Geneconv, BootScan, MaxChi, 

SiScan, 3seq D2697/5/2/13/SA JX027069 1198 1620* 97,16 

D1794/4/1/11/EG GI-23 GI-23 GI-23 
D1694/3/1/11/EG D1456/1/5/10/EG 0* 735 98,81 RDP, Geneconv, BootScan, MaxChi, 

Chimaera, SiScan, 3seq D1456/1/5/10/EG D1694/3/1/11/EG 801 1619* 99,77 
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9.2.3 Az S1/S2 feh®rje v§g§si helyek elemz®se 

Az IBV S glikoproteinje prekurzor feh®rjek®nt (S0) transzl§l·dik, majd a v²rus ®r®se 

sor§n a gazdasejt saj§t prote§zai k®t (S1 ®s S2) alegys®gre has²tj§k (Cavanagh et al., 1986). 

Az S1/S2 feh®rje has²t§si hely®nek mot²vuma polimorf, §ltal§ban egy vagy tºbb b§zikus 

aminosavhoz kapcsol·dik, p®ld§ul az Arg-Arg-X-Arg-Arg/Ser (RRXRR/S) aminosavakb·l 

tevŖdik ºssze (ahol X b§rmely aminosav) (Cavanagh et al., 1992).  

Az elemzett 102 tºrzs S feh®rje has²t§si hely®t meghat§roz· mot²vum aminosav 

szekvenci§ja v§ltozatos k®pet mutatott, ºsszesen kilenc f®le mot²vum volt megfigyelhetŖ. A 

tºrzsek 30%- a (31/102) His-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 

feh®rje has²t§si hely aminosav-mot²vummal rendelkezik. A kilenc f®le mot²vum aminosav 

sorrendj®t a 22. §bra mutatja be, m²g a 102 tºrzs aminosav mot²vumai a 4. mell®kletben 

tal§lhat·ak.  

 

22. §bra. A vizsg§latban izol§lt IBV tºrzsek S1/S2 has²t§si helyeinek aminosav szekvenci§ja. Az aminosavak 
egyetlen karakterk®nt jelennek meg, a has²t§si hely mot²vumok piros keretben kiemelve tal§lhat·ak.  

A kilenc megfigyelt mot²vum kºz¿l sz§mos csak bizonyos genetikai vonalakba tartoz· 

tºrzsekben fordult elŖ, p®ld§ul a HRRKR, RRYRR, RRHRR ®s RRTGR mot²vumokat csak GI-

19 vonalba tartoz· tºrzsekben figyelt¿k meg. Az RRTGR aminosav mot²vum kiz§r·lag a GI-

16 vonalba tartoz· tºrzsekben fordult elŖ. A leggyakoribbnak sz§m²t· HRRRR mot²vumot 

nagyr®szt GI-19 vonalba tartoz· tºrzsekben, ezen fel¿l csup§n egy GI-13 vonalba tartoz·, 

valamint egy rekombin§ns tºrzsben azonos²tottuk. Az RRTRR mot²vum GI-14 ®s GI-23 

vonalakba tartoz· tºrzsekben, a HRSRR a GI-9 vonalba tartoz· ®s rekombin§ns vagy egyedi 

vari§ns tºrzsekben, az RRFRR pedig GI-1, GI-27 ®s egyedi vari§ns tºrzsekben egyar§nt 

megtal§lhat· volt. A sz®les kºrben elterjedt RRSRR mot²vum az §ltalunk elemzett GI-1, GI-11, 

GI-13, GI-19, GI-21, GI-25, GI-27 ®s GI-31 vonalakba tartoz· tºrzsekben egyar§nt elŖfordult. 
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9.2.4 Az S g®n aminosav szintŤ ºsszehasonl²t· elemz®se 

A patogenit§s®rt felelŖs markerek azonos²t§sa diagnosztikai szempontb·l k¿lºnºsen 

fontos. Ez®rt a vizsg§latba bevont 102 tºrzs S g®nj®nek elemz®se sor§n kit®rt¿nk a 

szºvettropizmus meghat§roz§s§ban szerepet j§tsz· aminosav mint§zatok/mot²vumok 

vizsg§lat§ra is. Az S1 alegys®gben sz§mos esetben sz§mos egyedi k¿lºnbs®get figyelt¿nk 

meg a predikt§lt hipervari§bilis r®gi·kban ®s a teljes receptorkºtŖ dom®nben (RBD).  

A receptor-kºtŖ dom®n (RBD) elemz®se 

Az S1 alegys®g receptor-kºtŖ dom®nj®nek (RBD) (19-272 as) elemz®se sor§n a 

szakirodalmi adatok alapj§n a trachea receptoraihoz val· kºtŖd®se szempontj§b·l kiemelt 

fontoss§g¼ poz²ci·kban sz§mos szubsztit¼ci·t figyelt¿nk meg a referencia M41 tºrzshºz 

k®pest. Az M41 tºrzs S1 alegys®g®nek 19., 38., 43., 56., 63., 66. ®s 69. poz²ci·iban tal§lhat· 

h®t aminosav kulcsfontoss§g¼ az IBV t¿skefeh®rj®nek a csirke trachea receptoraihoz val· 

kºtŖd®s szempontj§b·l, ®s a polimorfizmus befoly§solja a l®gcsŖ csill·s h§msejtjeihez val· 

kºtŖd®si k®pess®g®t (Promkuntod et al., 2014).  

A vizsg§lt 102 tºrzs kºz¿l 43 eset®ben nem rendelkezt¿nk inform§ci·val a madarakban 

megfigyelhetŖ t¿neteket ®s elv§ltoz§sokat illetŖen. A vizsg§lt tºrzsek 48 esetben sz§rmaztak 

olyan madarakb·l, melyek l®gzŖszervrendszeri, 11 esetben b®lrendszeri ®s 15 esetben 

kiv§laszt·szervrendszeri ®rintetts®gre utal· t¿neteket mutattak. Noha a tºrzsek nagy r®sze 

l®gzŖszervrendszeri t¿neteket mutat· madarakb·l sz§rmazott, a szakirodalomban az M41 

tºrzs eset®ben le²rt, A19, N38, H43, S56, P63, I66 ®s T69 aminosav konstell§ci·val 

megegyezŖ szekvenci§t egyik vizsg§latba bevont tºrzs eset®ben sem tal§ltunk (7. t§bl§zat).  

A l®gzŖszervrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt 48 tºrzs eset®ben minimum 

n®gy (4/7) poz²ci·ban figyelt¿nk meg szubsztit¼ci·t, ²gy ºsszesen 22 f®le aminosav mot²vumot 

azonos²tottunk (23. §bra). 

A 48 tºrzs kºz¿l h§rom eset®ben egyetlen aminosav poz²ci·ban sem volt egyez®s. A 

leggyakoribb (12/48) aminosav konstell§ci· az A19, T38, H43, Y56, G63, T66 ®s S69 volt. De 

sz§mos egyedi, csup§n egy-egy tºrzs eset®ben megjelenŖ mot²vum is elŖfordult.  
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23. §bra A l®gzŖszervrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 N-termin§lis (1-80 as) aminosav 
szekvenci§i a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva. Az aminosavak egyetlen karakterk®nt jelennek meg, a kiemelt 

aminosav poz²ci·k piros keretben kiemelve tal§lhat·ak.  

A b®lrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt 11 tºrzs eset®ben minimum n®gy 

(4/7) poz²ci·ban figyelt¿nk meg szubsztit¼ci·t, ²gy ºsszesen 8 f®le aminosav konstell§ci·t 

azonos²tottunk (24. §bra). A 11 tºrzs kºz¿l egy eset®ben egyetlen aminosav poz²ci·ban sem 

volt egyez®s. A b®lrendszeri t¿neteket ®s elv§ltoz§sokat mutat· §llatokb·l sz§rmaz· tºrzsek 

kºzºtt is felfedezhetŖ volt egy-egy egyedi mot²vum: L19, G38, H43, T56, S63, T66 ®s V69 

(D2628/1/4/13/MA) ®s N19, G38, H43, N56, -63, T66 ®s V69 (D2326/3/13/CM).  

 

24. §bra A b®lrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 N-termin§lis (1-80 as) aminosav 
szekvenci§i a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva. Az aminosavak egyetlen karakterk®nt jelennek meg, a kiemelt 

aminosav poz²ci·k piros keretben kiemelve tal§lhat·ak.  

A 15 kiv§laszt·szervrendszeri elv§ltoz§sokat okoz· tºrzsben minimum n®gy (4/7) 

poz²ci·ban figyelt¿nk meg szubsztit¼ci·t, ºsszesen 12 f®le konstell§ci·t azonos²tottunk (25. 

§bra). A 15 tºrzs kºz¿l egy eset®ben egyetlen aminosav poz²ci·ban sem volt egyez®s a 

referenci§val. K®t tºrzs eset®ben egyedi, csak kiv§laszt·szervrendszeri t¿neteket mutat· 

§llatokb·l sz§rmaz· tºrzsekben elŖfordul· mot²vumokat tal§ltunk: A19, D38, H43, Y56, T63, 

T66 ®s A69 (211776/Imrehegy/2011) ®s I19, N38, H43, F56, R63, T66 ®s V69 

(D2804/3/3/13/ID). 
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25. §bra A kiv§laszt·szervrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 N-termin§lis (1-80 as) 
aminosav szekvenci§i a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva. Az aminosavak egyetlen karakterk®nt jelennek 

meg, a kiemelt aminosav poz²ci·k piros keretben kiemelve tal§lhat·ak.  

7. t§bl§zat. A k¿lºnbºzŖ t¿netegy¿tteseket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 RBD szekvenci§j§nak kiemelt 
poz²ci·iban tal§lhat· aminosav szekvenci§k a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva. A referencia szekvenci§val val· 
egyez®s eset®n f®lkºv®r betŤt²pussal kiemelve. 

{ ŀƳƛƴƻǎŀǾ ǇƻȊƝŎƛƽ 
9ƭǃŦƻǊŘǳƭłǎ όǎȊǀǾŜǘǘǊƻǇƛȊƳǳǎύ 

9ƭǃŦƻǊŘǳƭłǎ 
όƎȅŀƪƻǊƛǎłƎύ 19 38 43 56 63 66 69 

A N H S P I T M41 referencia  

A D H T S I A ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ōŞƭǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 5 

A T H Y G T S ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 12 

A D H Y P T A ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N N Q T S T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ, ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 2 

I N Q T S T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 2 

N N Q T H T V ōŞƭǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ƭŞƎȊǃ- Şǎ ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 4 

N N Q T Q T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 2 

N N Q T Q T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 2 

N I Q T H T V ōŞƭǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ƭŞƎȊǃ- Şǎ ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N T Q T Q T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N N Q T R T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N N Q T N T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N N Q T E T V ōŞƭǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ƭŞƎȊǃ- Şǎ ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 2 

N N Q T E T - ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N D Q T D T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

L Q H T S T T ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 3 

S P H T S T T ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

A D H S S T I ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

I N H F R T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N G H N S T V ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 2 

N H H N P T A ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N N H S R T A ƭŞƎȊǃǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛΣ ōŞƭǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

L G H T S T V ōŞƭǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

N G H N - T V ōŞƭǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

A T H Y - T A ōŞƭrendszeri, ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

A D H Y T T A ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 

I N H F R T V ƪƛǾłƭŀǎȊǘƽǎȊŜǊǾǊŜƴŘǎȊŜǊƛ 1 
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Bouwman ®s mtsai. (2020) kor§bban arra az eredm®nyre jutottak, hogy a QX-RBD 99-

159. aminosavait mag§ban foglal· r®gi·, k¿lºnºs tekintettel az M41 tºrzs 110MLQ112 aminosav 

mot²vum§nak megfelelŖ poz²ci·kban tal§lhat· 110KIP112 aminosavak sz¿ks®gesek a vese 

sejtjeihez val· kºtŖd®shez. Ez®rt elemz®seink sor§n kit®rt¿nk ennek a r®gi·nak vizsg§lat§ra 

is. A kiv§laszt·szervrendszeri elv§ltoz§sokat mutat· madarakb·l sz§rmaz· tºrzsek azonban 

egy esetben sem mutatt§k a 110KIP112 aminosav mot²vumot. A vizsg§lt tºrzsek eset®ben az 

adott poz²ci·kban az MLQ/MIP/MIA/LIP vagy QLH aminosav tripeptidek voltak megtal§lhat·ak 

(26. §bra).  

 

26. §bra A kiv§laszt·szervrendszeri t¿neteket mutat· §llatokb·l izol§lt IBV tºrzsek S1 N-termin§lis (9-180 as) 
aminosav szekvenci§i a referencia M41 tºrzshºz viszony²tva. Az aminosavak egyetlen karakterk®nt jelennek 

meg, a kiemelt aminosav poz²ci·k piros keretben kiemelve tal§lhat·ak.  

A QX-szerŤ GI-19 vonalba tartoz· tºrzsek vizsg§lata sor§n sem tal§ltunk 110KIP112 

aminosav mot²vumot. A vizsg§lt tºrzsek megfelelŖ poz²ci·iban MIP/MIA vagy MVA aminosav 

tripeptidek fordultak elŖ ®s esetenk®nt del®ci· tºrt®nt ebben a r®gi·ban. A GI-19 vonalba 

tartoz· tºrzseken fel¿l megvizsg§ltunk m§s, jellemzŖen nefropatog®n IBV tºrzseket tartalmaz· 

genetikai vonalakat is. A GI-13 (4/91 vagy 793B) ®s GI-14 (B1648-szerŤ) vonalak adott 

aminosav poz²ci·iban minden esetben a MIP ®s LIQ tripeptid mot²vumok voltak 

azonos²that·ak.  

A vizsg§lt RBD r®gi·k (19-272as) k¿lºnbºzŖ t¿netegy¿tteseket mutat· madarakb·l 

izol§lt IBV tºrzsei ®s a referencia M41 tºrzs megfelelŖ peptid mot²vumai kºzºtt nem volt 

kimutathat· egy®rtelmŤ ºsszef¿gg®s. A l®gzŖszervi t¿neteket mutat· madarakb·l izol§lt 

tºrzsek 67,33-74,94%-os aminosav szintŤ szekvencia azonoss§got mutattak az M41 tºrzzsel. 

Azonban hasonl· ®rt®keket mutattak a b®lrendszeri (67,19-73,89%) ®s a 

kiv§laszt·szervrendszeri (68,38-94,76%) t¿neteket mutat· §llatokb·l sz§rmaz· tºrzsek is. 

Ut·bbi csoportban a kiemelkedŖen magas, 94,76%-os ®rt®ket egy GI-1 vonalba tartoz· tºrzs 

(D2340/2/1/13/RU) eset®ben tapasztaltuk. 
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Aminopeptid§z-N kºtŖhely mot²vumok (APN) elemz®se 

Az IBV t¿skefeh®rj®j®nek egyik lehets®ges funkcion§lis receptorak®nt le²rt nagy 

affinit§s¼ aminopeptid§z-N (APN) peptid mot²vumok vizsg§lata sor§n a vizsg§lt tºrzseket az 

irodalomban kor§bban elemzett referencia M41 tºrzzsel hasonl²tottuk ºssze. A k¿lºnbºzŖ 

t¿netegy¿ttest mutat· csirk®kbŖl sz§rmaz· tºrzsek mellett az egyes genetikai vonalakba 

tartoz· tºrzsek csoportjait is vizsg§ltuk.  

Az M41 IBV S1 N-termin§lis dom®nj®ben felismerhetŖ 26-YxYY-29 ®s 34-

FxPPxxWxLH-43 ®s az S2 feh®rj®n tal§lhat· 913-YxFxGN-917 APN peptid mot²vumok saj§t 

tºrzsekkel tºrt®nŖ ºsszehasonl²t§sa sor§n az aminosav szubsztit¼ci·knak kºszºnhetŖen 

ºsszesen 19 k¿lºnbºzŖ aminosav konstell§ci·t figyelt¿nk meg, melyek a 26-Y/F/TxYY-29, 34-

F/YxPP/S/G/A/F/RxxWxL/I/MH/Q-43 ®s 913-YxFxGS/I/N-917 voltak (8. t§bl§zat ®s 27. §bra). 

Ezek kºz¿l a saj§t tºrzsek kºzºtt a leggyakoribb (41/102) mot²vumok a 26-YxYY-29, 34-

FxPPxxWxLQ-43 ®s 913-YxFxGS-917 voltak, melyeket fŖk®nt a GI-19 genetikai vonalba 

sorolhat· tºrzsek kºr®ben figyelt¿nk meg.  

8. t§bl§zat. Az egyes IBV tºrzsek S1 RBD szekvenci§j§nak kiemelt poz²ci·iban tal§lhat· aminosav szekvenci§k a 
referencia M41 tºrzshºz viszony²tva. A referencia szekvenci§t·l val· elt®r®s eset®n f®lkºv®r betŤt²pussal kiemelve. 

 { ŀƳƛƴƻǎŀǾ ǇƻȊƝŎƛƽ  

9ƭǃŦƻǊŘǳƭłǎ 26 28 29  34 36 37 40 42 43  913 915 916 917 
DȅŀƪƻǊƛǎłƎ 

M41 referencia Y Y Y  F P P W L H  Y F G N 

ǾŀǊƛłƴǎ Y Y Y  F P P W L H  Y F G N 1 

GI-мпΣ ǾŀǊƛłƴǎΣ ǊŜƪƻƳōƛƴłƴǎ Y Y Y  F P S W L H  Y F G N 4 

GI-13 Y Y Y  F P G W L H  Y F G N 4 

GI-1, GI-19 Y Y Y  F P P W L H  Y F G S 4 

GI-19, GI-25 Y Y Y  F P P W L Q  Y F G N 2 

ǾŀǊƛłƴǎ Y Y Y  F P A W L H  Y F G N 1 

GI-13 Y Y Y  F P S W I H  Y F G N 1 

GI-мфΣ ǊŜƪƻƳōƛƴłƴǎ Y Y Y  F P P W L Q  Y F G S 41 

GI-21 Y Y Y  F P S W M H  Y F G N 3 

GI-13 Y Y Y  F P G W L H  Y F G S 2 

GI-19 Y Y Y  F P P W L Q  Y F G I 1 

GI-11 Y Y Y  F P F W L H  Y F G S 1 

ǾŀǊƛłƴǎ Y Y Y  Y P P W M H  Y F G N 1 

GI-19 Y Y Y  F P R W L Q  Y F G S 1 

GI-9, GI-27 F Y Y  F P G W L H  Y F G N 5 

GI-23 T Y Y  F P S W M H  Y F G N 13 

GI-16 T Y Y  F P A W L H  Y F G S 13 

GI-23 T Y Y  F P S W M H  Y F G S 3 

GI-23 T Y Y  F P F W M H  Y F G S 1 
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Az APN mot²vumok aminosav szekvenci§ja csup§n egy egyedi vari§ns tºrzs 

(D2586/4/6/13/PH) eset®ben egyezett meg a referenci§val. 18 tºrzs eset®ben az egyes 

mot²vumok csup§n 1-1 aminosav poz²ci·ban t®rtek el a referenci§t·l, mely hat k¿lºnbºzŖ 

aminosav konstell§ci·t jelent. N®gy-n®gy esetben: 26-YxYY-29 ®s 34-FxPPxxWxLH-43 ®s 

913-YxFxGS-917 vagy 26-YxYY-29 ®s 34-FxPSxxWxLH-43 ®s 913-YxFxGN-917 vagy 26-

YxYY-29 ®s 34-FxPGxxWxLH-43 ®s 913-YxFxGN-917. H§rom esetben: 26-YxYY-29 ®s 34-

FxPPxxWxMH-43 ®s 913-YxFxGN-917. K®t esetben: 26-YxYY-29 ®s 34-FxPPxxWxLQ-43 ®s 

913-YxFxGN-917. Egy esetben a 26-YxYY-29 ®s 34-FxPAxxWxLH-43 ®s 913-YxFxGN-917 

mot²vumokat figyelt¿k meg. 52 tºrzs eset®ben k®t aminosav poz²ci·ban volt elt®r®s, mely h®t 

k¿lºnbºzŖ aminosav konstell§ci·t jelent. 27 tºrzs eset®ben figyelt¿nk meg h§rom poz²ci·ban 

elt®r®st, ez h§rom aminosav konstell§ci·ban nyilv§nult meg. M²g n®gy aminosav elt®r®st 

ºsszesen n®gy tºrzs eset®ben tapasztaltunk ®s k®tf®le aminosav konstell§ci·t azonos²tottunk 

(8. t§bl§zat).  

A genetikai vonalak szerinti csoportos²t§s sor§n a GI-1 vonalba tartoz· tºrzsek 

egys®gesen 26-YxYY-29 ®s 34-FxPPxxWxLH-43 ®s 913-YxFxGS-917 mot²vummal 

rendelkeztek. A GI-9 ®s GI-27 vonalak k®pviselŖi minden esetben k®t szubsztit¼ci·val a 26-

FxYY-29 ®s 34-FxPGxxWxLH-43 ®s 913-YxFxGN-917 mot²vumot tartalmazt§k. A GI-11 vonal 

egyetlen k®pviselŖj®ben a 26-YxYY-29 ®s 34-FxPFxxWxLH-43 ®s 913-YxFxGS-917 mot²vum 

volt l§that·. A GI-13 vonalba tartoz· tºrzsek kºr®ben §ltal§ban egy szubsztit¼ci·val a 26-

YxYY-29 ®s 34-FxPGxxWxLH-43 ®s 913-YxFxGN-917 mot²vum fordult elŖ leggyakrabban. A 

GI-14 vonalba tartoz· tºrzsek eset®ben a 26-YxYY-29 ®s 34-FxPSxxWxLH-43 ®s 913-

YxFxGN-917 mot²vumot figyelt¿k meg. 

 

27. §bra Az S feh®rje APN mot²vumaiban tal§lhat· aminosavak ®s szubsztit¼ci·k  
Az S feh®rje homotrimer h§rom sz²nnel jelºlve. Az S feh®rje monomerben a mot²vum megfelelŖ aminosav 

poz²ci·i pirossal jelºlve A modell a https://swissmodel.expasy.org/ weboldal, az egy®ni form§z§s ®s sz²nez®s a 
Chimera 1.14 szoftver seg²ts®g®vel k®sz¿lt (Pettersen et al., 2004).  

https://swissmodel.expasy.org/
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A GI-16 vonalba tartoz· tºrzsek egys®gesen k®t szubsztit¼ci·t ®s a 26-TxYY-29 ®s 34-

FxPAxxWxLH-43 ®s 913-YxFxGN-917 mot²vumot tartalmazt§k. Az §ltalunk vizsg§lt tºrzsek 

kºr®ben tapasztalt leggyakoribb 26-YxYY-29, 34-FxPPxxWxLQ-43 ®s 913-YxFxGS-917 

mot²vum jelent meg h§rom tºrzset lesz§m²tva (39/42) a GI-19 vonalba tartoz· tºrzsek 

mindegyik®ben. A GI-21 vonal k®pviselŖi eset®ben minden esetben a 26-YxYY-29 ®s 34-

FxPSxxWxMH-43 ®s 913-YxFxGN-917 mot²vumot figyelt¿k meg. A GI-23 vonalba tartoz· 

tºrzsek minden k®pviselŖje n®gy szubsztit¼ci·val rendelkezett a vizsg§lt mot²vumokban ®s 

leggyakrabban (16/17) a 26-TxYY-29 ®s 34-FxPSxxWxMH-43 ®s 913-YxFxGS-917 

konstell§ci· fordult elŖ. A GI-25 vonalba tartoz· egyetlen tºrzs eset®ben a 26-YxYY-29 ®s 34-

FxPPxxWxLQ-43 ®s 913-YxFxGN-917 mot²vum volt megtal§lhat·.  

Az egyes poz²ci·kban azonos²tott aminosav szubsztit¼ci·k §ltal§ban az egyes 

genetikai vonalakhoz voltak kºthetŖek, a tºrzsek felt®telezett szervtropizmusa ®s a mot²vumok 

kºzºtt a vizsg§latba bevont tºrzsek eset®ben nem tal§ltunk ºsszef¿gg®st.  

A hipervari§bilis r®gi·k (HVR) elemz®se 

A szekvencia heterogenit§s az S g®n S1 alegys®g®n bel¿l nagyr®szt h§rom k¿lºnbºzŖ 

hipervari§bilis r®gi·ban (HVR1, HVR2 ®s HVR3) a legmagasabb (Moore et al., 1997). A 

szakirodalmi adatok azonban nem egys®gesek a HVR-ek pontos nukleotid poz²ci·it illetŖen. 

A leggyakrabban a 114-201 (38-67 as), 297-423 (91-141 as) ®s 822-1161 (274-387 as) 

nukleotid poz²ci·kat hat§rozz§k meg hipervari§bilis r®gi·kk®nt (Bourog©a et al., 2009; Khataby 

et al., 2016). M§s inform§ci·k alapj§n azonban 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) nukleotid poz²ci·kban 

tal§lhat· (Cavanagh et al., 1988; Niesters et al., 1986).  

Az §ltalunk vizsg§lt 102 tºrzs S1 g®n nukleotid szekvenci§j§nak a referencia M41 

tºrzshºz val· illeszt®se sor§n a legtºbb, egy¿tt csoportosul· nukleotid elt®r®st, a 141-192 (47-

64 as) ®s 345-426 (115-142 as) r®gi·kban tal§lhat· nukleotid poz²ci·kban tapasztaltunk. Ezen 

r®gi·k egym§shoz viszony²tott nukleotid szintŤ genetikai t§vols§gai el®rt®k ak§r a 61,82 ®s 

74,73%-ot (70,97 ®s 66,66% as szinten).  

Amennyiben az S1 feh®rje aminosav szekvenci§inak illeszt®se sor§n a leggyakrabban 

meghat§rozott HVR poz²ci·kat (38-67 as, 91-141 as ®s 274-387 as) vett¿k figyelembe, 

sz§mos konzerv§lt aminosav poz²ci·t figyelt¿nk meg. A HVR1 kºvetkezŖ poz²ci·iban l®vŖ 

megŖrzºtt aminosavak a 102 tºrzs ®s az M41 referencia eset®ben a G39, W40, G44, A46 ®s 

C65 voltak. A HVR2 eset®ben a 102 tºrzsben az M41 referenci§hoz viszony²tva konzerv§lt 

aminosavak a W92, F97, C98, A100, C102, F104 ®s 109-VFVTH-113 voltak. A HVR3 

eset®ben a 102 tºrzsben az M41 referenci§hoz viszony²tva a rºgz¿lt aminosavak a 276N, 

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-384 ®s a 386G voltak.  

9.3 Az IBV genetikai vonalainak fºldrajzi elterjed®se 

Az IBV ismert genot²pusai (GI-GVIII) kºz¿l a GI genot²pusba tartoz· tºrzsek a 

legv§ltozatosabbak ®s az irodalmi adatok alapj§n a legelterjedtebbek. A dolgozatban 

alapvetŖen a GI genot²pus¼ tºrzsek elemz®s®t v®gezt¿k el. 

A GenBank adatb§zisban el®rhetŖ ºsszesen 3590 IBV S1 g®n szekvencia (bele®rtve 

502 teljes genomot) t¼lnyom· r®sze, 66,1%-a (n=2375) Ćzsi§b·l izol§lt tºrzsektŖl sz§rmazik, 

az §zsiai tºrzsek 88,4%-a (n=2099) pedig k²nai eredetŤ. A fennmarad· szekvenci§k 

sz§rmaz§si hely alapj§n tºrt®nŖ megoszl§sa a kºvetkezŖk®ppen alakult: 12,7% (n=455) 

£szak-Amerika, 1,9% (n=70) Kºz®p- ®s D®l-Amerika, 6,5% (n=232) Eur·pa, 4,9% (n=177) a 

Kºzel-Kelet, 1,8% (n=65) Afrika, 1,7% (n=63) pedig Ausztr§lia ®s Đj-Z®land ter¿let®rŖl 

sz§rmazott (28. §bra).  

Elemz®seink sor§n a GenBank adatb§zisban el®rhetŖ szekvenci§kat a saj§t 

tºrzsgyŤjtem®ny 102 szekvenci§j§val is kieg®sz²tett¿k. ĉgy a genot²pusok ®s genetikai vonalak 

megoszl§s§t tov§bbi 8 afrikai (D®l-Afrikai Kºzt§rsas§g, Elef§ntcsontpart, Gh§na, Kamerun, 

Szud§n), 21 §zsiai (F¿lºp-szk., Indon®zia, T§vol-Kelet), 31 eur·pai (Feh®roroszorsz§g, 

Gºrºgorsz§g, Hollandia, Lengyelorsz§g, Magyarorsz§g, Oroszorsz§g, Portug§lia, Rom§nia, 

Tºrºkorsz§g, Ukrajna), 3 ®szak-amerikai (USA), 7 kºz®p- ®s d®l-amerikai (Argent²na, Braz²lia, 

Mexik·, Peru), valamint 32 kºzel-keleti (Egyes¿lt-Arab Em²rs®gek, Egyiptom, Ir§n, Jord§nia, 

Libanon, Marokk·, Sza¼d-Ar§bia) eredetŤ tºrzs bevon§s§val vizsg§ltuk.  
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28. §bra Az Avian coronavirus genot²pusait ®s genetikai vonalait bemutat· teljes S1 szekvenci§k alapj§n k®sz¿lt 
nukleinsav alap¼ filogenetikai fa.  

A filogenetikai fa 200 reprezentat²v tºrzs alapj§n k®sz¿lt az egyes vonalak elŖfordul§si ar§ny§nak megfelelŖen. A 
fa gener§l§sa a maximum-likelihood m·dszerrel ®s a megfelelŖ szubsztit¼ci·s modell kiv§laszt§s§val tºrt®nt a 
MEGA X szoftver seg²ts®g®vel. A teljes S1 szekvencia elemz®s alapj§n azonos vonalba tartoz· tºrzsek 

sz²nk·dol§sa megegyezik az 29. §br§val. 

¥sszess®g®ben elmondhat·, hogy noha a vil§gszerte elterjedt GI-1 vonal Ausztr§lia 

®s Đj-Z®land kiv®tel®vel mindenhol elŖfordult, az ºsszes genot²pusba sorolhat· tºrzs (n=3514) 

kºz¿l csup§n 8,0% tartozott ebbe a genetikai vonalba. (28. §bra: k®k sz²n). A glob§lisan 

elterjedt IBV genetikai vonalak kºz¿l a leggyakoribb a GI-19 vonal (42,8%) (28. §bra: piros), 

melybe az eur·pai mint§k 40,5%-a, az §zsiai mint§knak pedig 56,0%-a volt sorolhat· (£szak-

Amerik§ban ®s Ausztr§li§ban nem fordult elŖ). Az Afrika ®s Ausztr§lia kiv®tel®vel mindenhol 

elŖfordul· GI-13 vonalba (28. §bra: s§rga) a genotipiz§lt tºrzsek 9,3%-a, az Eur·p§ban ®s a 

Kºzel-Keleten uralkod· GI-23 vonalba (28. §bra: t¿rkiz) a tºrzsek 4,7%-a, az £szak-Amerika 

®s Ausztr§lia ter¿let®t lesz§m²tva glob§lisan elterjedt GI-16 vonalba (28. §bra: barna) pedig 

csup§n a 0,9%-a volt sorolhat· (28. ®s 29. §br§k). 
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29. §bra Az Avian coronavirus egyes genetikai vonalainak eloszl§sa fºldrajzi r®gi·k szerint a GenBank 
adatb§zisban tal§lhat· S1 szekvenci§k alapj§n (£szak-Amerika, Kºz®p- ®s D®l-Amerika, Afrika, Ćzsia, Eur·pa, 
Kºzel-Kelet ®s Ausztr§lia ®s čce§nia). A kºrdiagramok m®rete ar§nyos a fºldr®szen elŖfordul· tºrzsek sz§m§val. 

Az £szak-Amerika ter¿let®n izol§lt tºrzsek 35%-a GI-9, 20%-a GI-1, 18%-a GI-25 ®s 

11%-a GI-17, 7%-a GI-27 vonalakba, 5%-a pedig a GIV genot²pusba voltak sorolhat·ak. Ezen 

fel¿l elŖfordultak m®g a GI-2, GI-3, GI-4, GI-8, GI-13 ®s a GI-15 vonalakba tartoz· tºrzsek is, 

melyek a GI-13 vonal kiv®tel®vel mind Ŗshonosnak sz§m²tanak a fºldr®szen. £szak-Amerika 

ter¿let®rŖl csup§n egyetlen GI-13 vonalba tartoz· tºrzs teljes genom szekvenci§ja volt 

el®rhetŖ a GenBank adatb§zisban, mely egy 2017-ben Kanad§ban, toj§stermel®si zavarokat 

okoz· j§rv§nyb·l izol§lt tºrzstŖl sz§rmazik (Najimudeen et al., 2021).  

A Kºz®p- ®s D®l-Amerika ter¿let®rŖl sz§rmaz· tºrzsek 54% ®s 4,2%-a a kiz§r·lag a 

kontinensen Ŗshonos GI-11 ®s GI-30 vonalakba tartoztak. A fennmarad· tºrzsek a glob§lisan 

elterjedt GI-1 (17%), GI-13 (6%), GI-16 (14%) ®s GI-19 (1,4%) vonalakba sorolhat·ak. Ezen 

fel¿l el®rhetŖ volt m®g egy GI-17 vonalba tartoz· 2016-ban Costa Rica-i j§rv§nyb·l izol§lt tºrzs 

teljes genom szekvenci§ja is (Villalobos-Ag¿ero et al., 2021). £rdekess®g, hogy a GI-17 vonal 

eredetileg £szak-Amerika ter¿let®n Ŗshonos. A fenti tanulm§ny azonban r§mutatott, hogy a 

Costa Rica ter¿let®n izol§lt tºrzs magas fok¼ azonoss§got mutatott a 2016-ban az Egyes¿lt 

Ćllamok ter¿let®n cirkul§l· tºrzsekkel. A saj§t tºrzsgyŤjtem®ny k®t mexik·i eredetŤ tºrzse a 

GI-9 ®s GI-25 vonalakba sorolhat·, melyek legink§bb az ®szak-amerikai r®gi·ban jellemzŖek.  

Az Eur·p§b·l izol§lt tºrzsek nagy r®sze a vil§gszerte elterjedt vonalakba tartozott: 7%-

a GI-1, 16%-a GI-13, 2,1%-a GI-16, 41%-a GI-19. Ezen fel¿l 4% ®s 0,4% az Eur·p§ban ®s 

Afrik§ban Ŗshonos GI-12 ®s GI-14 vonalakba volt sorolhat·. A csup§n Eur·p§ban endemikus 

GI-21 vonalba ®s GII-1, GII-2 ®s GVIII genot²pusokba a GenBank adatb§zisban tal§lhat· 

eur·pai eredetŤ tºrzsek 9; 0,9; 0,4 ®s 0,4%-a tartozott. Ezen fel¿l a kºzel-keleti eredetŤ GI-23 

vonalba volt sorolhat· a tºrzsek 18%-a.  
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A Kºzel-Keleten izol§lt tºrzsek jelentŖs r®sze (74%) a GI-23 vonalba tartozott, ezen 

fel¿l 4% a GI-1, 13% a GI-13, 5% a GI-16 ®s 3% a GI-19 glob§lisan elterjedt vonalakba 

tartozott.  

Az afrikai eredetŤ izol§tumok 48%-a a GI-26 vonalba volt sorolhat·, mely kiz§r·lag 

ezen a fºldr®szen fordult elŖ. A fennmarad· tºrzsek 5%-a a GI-1, 1,5%-a a GI-16 ®s 35%-a 

GI-19 vil§gszerte gyakori vonalakba, 5-5% pedig az Eur·p§ban ®s Afrik§ban endemikus  

GI-12 ®s GI-14 vonalakba tartozott. 

Az Ćzsia ter¿let®rŖl izol§lt tºrzsek 58%-a GI-19 vonalba volt sorolhat·. A tºbbi §zsiai 

tºrzs 7%-a a GI-1, 11%-a a GI-13 ®s 0,3%-a a GI-16 vil§gszerte elterjedt vonalakba tartozott. 

A fennmarad· tºrzsek az Ćzsi§ban endemikus vonalakba tartoztak: GI-2, GI-3, GI-4, GI-7 

(9%), GI-15 (0,5%), GI-18 (0,2%), GI-22 (5%) ®s GI-28 (5%), GI-29 (0,3%), a GVI (2%) ®s GVII 

genot²pusba sorolhat·.  

Az Ausztr§lia ®s Đj-Z®land ter¿let®n elŖfordul· vonalak ºsszet®tele nagyban 

k¿lºnbºzºtt a tºbbi kontinens®tŖl, az itt izol§lt tºrzsek 24%-a GI-5, 34%-a GI-6, 11%-a GI-10 

vonalakba, 11%-a GIII ®s 19%-a GV genot²pusokba volt sorolhat·. 

10 Megbesz®l®s 

10.1 Teljes genom alap¼ elemz®sek  

10.1.1 FertŖzŖ bronchitis v²rus tºrzsek §ltal§nos genomszervezŖd®se 

Vizsg§lataink sor§n 102 h§zity¼k eredetŤ Avian coronavirus tºrzs teljes genomj§nak 

nukleotid sorrendj®t hat§roztuk meg. ¥sszess®g®ben a vizsg§lt v²rustºrzsek genomj§nak 

fel®p²t®se nem t®rt el jelentŖsen az irodalomban eddig le²rtakt·l. Az egyes genomok m®rete 

~27 kb volt, mely legal§bb 11, maximum 13 ORF-et k·dolt. N®h§ny tºrzs eset®ben hi§nyzott 

n®h§ny j§rul®kos feh®rj®t k·dol· g®n. ĉgy egy tºrzs eset®ben az ORF4b, ºt tºrzs eset®ben az 

ORF 4c, m²g 18 tºrzs eset®ben hi§nyzott a 6c g®n, ez pedig minden esetben a START vagy 

a STOP kodon hi§ny§ban nyilv§nult meg. A genomszegmensek fel®p²t®s®ben a k·dol· r®gi·k 

elŖtt ®s ut§n nemtranszl§l·d· szakaszokat azonos²tottunk. A k·dol· szakaszok 

monocisztronosnak bizonyultak, az ORF1ab eset®ben pedig k®t, r®szben §tfedŖ leolvas§si 

keretet azonos²tottunk, mely ºsszesen 15 feh®rj®t k·dol. A vizsg§lt tºrzsek genomja minimum 

24, de tºbbs®g®ben 26 feh®rj®t k·dolt.  

10.1.2 A rekombin§ci· jelentŖs®ge a teljes genomban 

Vizsg§latainkat az eur·pai (kºzt¿k magyarorsz§gi) tºrzsek elemz®s®re korl§toztuk, 

mert a teljes adatb§zis elemz®s®t a rendelkez®sre §ll· sz§m²t§si kapacit§s nem tette lehetŖv®. 

Elemz®seink sor§n a rekombin§ci·s esem®nyek tºbbs®g®t a vad t²pus¼ tºrzsek kºzºtt, 
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valamint a vad ®s vakcinatºrzsek kºzºtt mutattuk ki. Ezt a nemzetkºzi szakirodalom is 

megerŖs²tette, sz§mos alkalommal besz§moltak vad ®s vakcina eredetŤ IBV tºrzsek kºzºtti 

rekombin§ci·r·l. Thor ®s mtsai. p®ld§ul olyan §zsiai ®s amerikai eredetŤ rekombin§ns vad 

v²rusokr·l sz§moltak be, melyekben kºzºs, mindk®t r®gi·ban immuniz§l§sra haszn§lt Mass 

t²pus¼ vakcin§khoz kºthetŖ fragmentumokat azonos²tottak (Thor et al., 2011). Ezen k²v¿l 4/91 

t²pus¼ vakcina eredetŤ rekombin§ns v²rusok jelenl®t®t igazolt§k tºbbek kºzºtt K²n§ban is, ahol 

a 4/91-es ®lŖ attenu§lt vakcin§kat gyakran alkalmazz§k immuniz§l§sra (Liu et al., 2013; Mo et 

al., 2013). Az elemz®s sz§mos olyan esem®nyt azonos²tott, amikor az §tvitt fragmens tºbb 

mint 99%-os hasonl·s§got mutatott a felt®telezett vakcinatºrzzsel. A 99%-ot meghalad· 

azonoss§gi ®rt®kekrŖl felt®telezhetŖ, hogy a vakcina ®s a vad t²pus¼ tºrzsek kºzºtti ¼jabb 

rekombin§ci·s esem®nyeket reprezent§lj§k, nagy val·sz²nŤs®ggel az esem®ny kev®ssel 

megelŖzhette az adott vad t²pus¼ tºrzs t®nyleges izol§ci·j§t vagy egybeesett azzal. Hasonl· 

kºvetkeztet®sekre jutottak n®h§ny ®szak-amerikai ®s §zsiai eredetŤ izol§tum elemz®se sor§n 

is (Ren et al., 2020; Thor et al., 2011).  

Az elemz®s¿nkbe bevont vakcinatºrzsek eredet®ben elv®tve tal§ltunk rekombin§ci·ra 

utal· adatot. £rdemes azonban megeml²teni, hogy a vizsg§lt vakcinatºrzsek r®gebbiek voltak 

(izol§l§suk idŖtartama, 1941-2017), mint az §ltalunk szekven§lt vad t²pus¼ ®s a GenBank-i 

referencia tºrzsek (2010-2017 ®s 1984-2017). Ez®rt az adatok megfelelŖ ®rtelmez®s®hez ki 

kell emelni, hogy a kor§bbi ®s a kºzelm¼ltban keringŖ tºrzsek kºzºtti elt®r®s jelentŖs lehet, ®s 

egyes tºrzsek, amelyeket a vakcinafejleszt®shez haszn§ltak, m§r kihalhattak. 

Elemz®seinkben sz§mos esetben kimutathat· volt ak§r tºbb k¿lºnbºzŖ vakcina 

tºrzzsel tºrt®nt rekombin§ci· is. P®ld§ul a D2022/2/3/RO (GI-19) tºrzs eset®ben 99% feletti 

nukleotid szintŤ azonoss§got figyelt¿nk meg a 4/91-es ®s a 1148-as (QX) vakcinatºrzsekkel a 

genom k¿lºnbºzŖ szakaszain. Inform§ci·ink szerint a tºrzs olyan §llom§nyb·l sz§rmazik, 

melyben az §llatok IB 88 vakcin§t kaptak hat napos korban (CR88 vari§ns tºrzs, rokona a 

4/91-nek), ez®rt nagyon is lehets®ges, hogy a 4/91 szerŤ tºrzzsel val· rekombin§ci· az 

izol§l§st megelŖzŖen tºrt®nhetett a vizsg§lt §llom§nyban. Amellett, hogy ez a rekombin§ci·s 

esem®ny ritka p®ld§ja a kettŖs rekombin§ci·nak, r§vil§g²t az ®lŖ, attenu§lt vakcin§k 

haszn§lat§nak kock§zataira. 

Egyes tºrzsek tºbb rekombin§ci·s tºr®sponttal rendelkeztek, ami egybev§g sz§mos 

kor§bbi eredm®nnyel. Ren ®s mtsai. besz§moltak egy k²nai eredetŤ izol§tumr·l, mely 

val·sz²nŤleg tºbbszºrºs rekombin§ci·s esem®nyek sorozat§b·l alakult ki ®s legal§bb h§rom 

(egy vad t²pus¼ ®s k®t vakcina tºrzs: 4/91 ®s Conn) rekombin§ci·s tºr®sponttal rendelkezett 

(Ren et al., 2020). Ezen fel¿l Zhou ®s mtsai. vakcin§zott §llom§nyb·l izol§ltak olyan 

rekombin§ns vad t²pus¼ tºrzset, amelynek genomj§r·l bebizonyosodott, hogy vad t²pus¼ 

(Ck/CH/LSC/99I-, tI/CH/LTD3/03-t²pus¼) ®s vakcinatºrzsek (QX-szerŤ, 4/91 t²pus¼) 

tºbbszºrºs templ§t-v§lt§s§b·l sz§rmazik (Zhou et al., 2017).  
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Az izol§lt tºrzsek ®s vakcin§k kºzºtt tapasztalt genot²pus-azonoss§gok (®rtsd itt 

lineage vagy genetikai vonal azonoss§gok) szint®n al§t§masztj§k azt a hipot®zist, hogy a 

rekombin§ci·s esem®nyek bizonyos esetekben abban az §llom§nyban zajlottak le, ahonnan 

a k®rd®ses izol§tumok sz§rmaznak. Hat esetben azonban a felt®telezett vakcina eredetŤ 

sz¿lŖi tºrzs k¿lºnbºzºtt az immuniz§l§sra haszn§lt vakcinatºrzstŖl. A jelenleg cirkul§l· ®s 

kor§bbi eur·pai tºrzsek elemz®se hasonl· eredm®nyeket mutatott, ²gy §ltal§ban nem siker¿lt 

pontosan meghat§rozni a val·di sz¿lŖi tºrzseket. A helyzetet tov§bb §rnyalja, hogy az 

§llom§nyok immuniz§l§s§ra haszn§lt vakcinatºrzsek szekvenci§j§r·l nem volt el®rhetŖ adat.  

B§r a rekombin§ci·t detekt§l· programok az egyes rekombin§nsokhoz hozz§j§rul· fŖ 

(major) ®s mell®k (minor) sz¿lŖszekvenci§kat k²s®rlik meg azonos²tani, az itt kºzºlt adatok 

csak m§s v²rusok szekvenci§it reprezent§lj§k, amelyek a legszorosabb rokons§gban §llnak az 

§tvitt fragmenst kºr¿lvevŖ szekvenci§val (fŖszekvencia) ®s a transzfer§lt szakaszhoz nagyon 

hasonl· szekvenci§val, ®s nem utal az §tvitt fragmens eredet®re vagy forr§s§ra. Sok esetben 

az ¼jonnan §thelyezŖdºtt genomi fragmens mut§ci·kon ment kereszt¿l, ami megnehez²ti a fŖ- 

®s mell®kszekvenci§k ºsszes v®gpontj§nak ®s a major ®s minor Ăsz¿lŖkò azonos²t§s§t. Ezen 

k²v¿l, az §thelyezŖdºtt fragmensek §t is fedhetnek, ami arra utal, hogy a rekombin§ci· m§r 

ºnmag§ban is rekombin§ns v²rusok kºzºtt tºrt®nt. Fontos azonban hangs¼lyozni, hogy az 

algoritmusok §ltal azonos²tott Ăsz¿lŖiò szekvenci§k nem a fragmens eredeti forr§s§ra utalnak.  

Vizsg§lataink sor§n rekombin§ci·s forr· ®s hideg pontokat is meghat§roztunk. Mint azt 

kor§bbi tanulm§nyokban is le²rt§k, a rekombin§ci·s forr· pontok, Ăhot spotokò a teljes genom 

ment®n azonos²that·ak voltak, legink§bb a nem-struktur§lis feh®rj®ket k·dol· r®gi·kban (Lee 

®s Jackwood, 2000; Thor et al., 2011). Eset¿nkben a rekombin§ci·s tºr®spontok az ORF1ab 

r®gi·ban (nsp2, nsp3, nsp8, nsp12 ®s nsp16) ®s kºzvetlen¿l az S g®n elŖtt 5ô ir§nyban 

fordultak elŖ legnagyobb sz§mban. A legtºbb §tvitt fragmens az nsp2, nsp3, nsp16 ®s S 

g®nekhez kapcsol·dott. Kor§bbi tanulm§nyokban is viszonylag sok tºr®spontot figyeltek meg 

az S g®nen bel¿l ®s kºzvetlen¿l 5ô ir§nyban elŖtte (Estevez et al., 2003; Kusters et al., 1990; 

Lee ®s Jackwood, 2001; Thor et al., 2011). Hasonl·an tºbbszºrºs rekombin§ci·s forr· 

pontokat ®szleltek az ®szak-amerikai IBV tºrzsek elemz®sekor az S g®n elŖtti (upstream) 

poz²ci·kban, valamint az nsp2, nsp3 ®s nsp16 g®nekben (Thor et al., 2011).  

A vir§lis replik§ci·hoz l®tfontoss§g¼ nem szerkezeti feh®rj®ket k·dol· ORF 1ab 

r®gi·ban tºrt®nŖ rekombin§ci· befoly§solhatja a v²rus patogenti§s§t (Armesto et al., 2009). Az 

nsp2-nek val·sz²nŤleg a replik§ci·s komplex Golgi appar§tushoz val· rºgz²t®s®ben van 

szerepe (Hagemeijer et al., 2010). Az nsp3 az nsp 2, 3 ®s 4 has²t§s§®rt felelŖs papain-szerŤ 

prote§zdom®nt (PLP) k·dolja, mely I-es t²pus¼ interferon (IFN) v§lasz antagonista (Zheng et 

al., 2008). Az nsp3 egy, a coronav²rusok kºr®ben konzerv§lt ADP-rib·z 1'-foszfat§z (ADRP) 

aktivit§ssal rendelkezŖ r®gi·t is tartalmaz, melynek a tumornekr·zis faktor alfa ®s az 

interleukin-6 expresszi·j§nak modul§l§s§ban is szerepe van (Eriksson et al., 2008; 
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Gorbalenya et al., 1991). Ezen a ter¿leten a rekombin§ci· megv§ltoztathatja a v²rus 

patogenit§s§t a gazda citokin expresszi·j§nak modul§l§s§n kereszt¿l. A prim§z aktivit§ssal 

rendelkezŖ nsp8 az RNS-f¿ggŖ RNS polimer§z nsp12-vel replik§ci·s ®s transzkripci·s 

komplexet k®pez, mely n®lk¿lºzhetetlen a vir§lis RNS replik§ci·j§hoz (Tan et al., 2018). Az 

nsp16 §ltal k·dolt 2-O-rib·z-metiltranszfer§z (2'O-MTase) az mRNS sapka kialak²t§s§®rt 

felelŖs, ezen fel¿l az nsp16 I-es t²pus¼ interferon antagonista ²gy a v²rusreplik§ci· mellett a 

patogenit§st is jelentŖsen befoly§solja (Gorbalenya et al., 1989). A burok ®s a membr§n 

feh®rj®k a virionok ºsszeszerel®s®hez n®lk¿lºzhetetlenek, ezekben a feh®rj®kben 

bekºvetkezŖ v§ltoz§sok befoly§solhatj§k a v²rusr®szecsk®k k®pzŖd®s®nek ®s a v²rus 

terjed®s®nek hat®konys§g§t.  

Vizsg§latunkban a genom 5ǋ ®s 3ǋ v®g®nek kºzel®ben ®s az S g®n nagyobb szakasz§n 

tal§ltunk olyan r®gi·kat, ¼gynevezett rekombin§ci·s hidegpontokat, amelyekben egy§ltal§n 

nem, vagy csak korl§tozott sz§mban siker¿lt rekombin§ci·t azonos²tani. Ez ut·bbi megfigyel®s 

k¿lºnºsen ®rdekes, ®s tov§bbi magyar§zatot ®rdemel. Az S g®nen bel¿li rekombin§ci·s 

esem®nyek relat²v hi§nya n®mileg tal§n ellentmond az irodalomban publik§lt adatoknak, ®s az 

elemz®seinkhez haszn§lt szekvenciaadatokkal §llhat ºsszef¿gg®sben (Kiss et al., 2016; 

Moreno et al., 2017; Wang et al., 1993). A vizsg§latba bevont tºrzsek ®s a referenci§k 

v®letlenszerŤ kiv§laszt§sa nem azonos²tott mintav®teli torz²t§st okozhat; ez®rt a kapott 

eredm®nyek ®rtelmez®se kºr¿ltekint®st ig®nyel. Mindazon§ltal nem z§rhatjuk ki annak a 

lehetŖs®g®t, hogy a biol·giai jellemzŖk (pl. adott poz²ci·ra ir§nyul· szelekci·s nyom§s vagy a 

tºrzsek elt®rŖ rekombin§ci·s k®pess®ge ebben a r®gi·ban) szerepet j§tszhattak abban, hogy 

a k®rd®ses r®gi·kban alacsony rekombin§ci·s hajlamot kaptunk az elemz®seinkben.  

A j·l ismert horizont§lis ®s vertik§lis IBV terjed®si ¼tvonalak (OIE, 2018) val·sz²nŤleg 

elŖseg²tik a rekombin§ns tºrzsek §llom§nyon bel¿li terjed®s®t, de az emberi tev®kenys®g 

(bele®rtve a szennyezett eszkºzºk ®s anyagok mozg§s§t) szint®n elŖseg²theti ezen IBV-k 

nagy t§vols§gokra tºrt®nŖ elterjed®s®t. Vizsg§lataink sor§n nem tal§ltunk bizony²t®kot arra, 

hogy az azonos²tott rekombin§ns vad- vagy vakcina-vad t²pus¼ rekombin§ns tºrzseket t§voli 

ter¿letekre hurcolt§k volna, b§r a teljes genom rekombin§ci·elemz®sbe bevont tºrzsek sz§ma 

korl§tozott volt. A rekombin§ns tºrzsek hossz¼ t§v¼ fitnesz®nek, valamint t§voli §llom§nyok 

kºzºtti terjed®si potenci§lj§nak meghat§roz§s§hoz sz¿ks®ges lenne az epidemiol·giai 

vizsg§latok kiterjeszt®s®re nagysz§m¼ teljes genom szekvencia adat bevon§s§val.  

A genomi§lis RNS rekombin§ci·ja gyors antig®neltol·d§shoz vezethet, amennyiben 

kulcsfontoss§g¼ szerkezeti elemeket (p®ld§ul a t¿skefeh®rj®t k·dol· g®n) ®rint. A t¿skefeh®rj®t 

®s m§s genomi r®gi·kat ®rintŖ rekombin§ci·s esem®nyek bizony²t®kait kor§bban m§r sz§mos 

alkalommal publik§lt§k (Lin ®s Chen, 2017; Valastro et al., 2016). Az S g®nen k²v¿li genomi 

r®gi·kat ®rintŖ rekombin§ci·kat azonban a kiz§r·lag az S g®nre ºsszpontos²t· vizsg§latok 

nem veszik figyelembe. A megfelelŖ v®delmet biztos²t· adapt²v immunv§laszhoz mind a 
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sejtes, mind a humor§lis v®delmi vonalra sz¿ks®g van; ez®rt a diverzit§s mechanizmusainak 

felder²t®se a teljes genom ment®n kiemelkedŖen fontos lehet a hat®konyabb v®dekez®si 

int®zked®sek megtervez®s®hez. 

A vizsg§lt IBV tºrzsek tºbbs®g¿kben t®rben ®s idŖben is izol§ltak voltak, emiatt a 

rekombin§ci·s esem®nyek idŖbeli sorrendj®t nem lehetett meg§llap²tani. Ennek ellen®re az 

eur·pai eredetŤ vad, illetve vakcina IBV tºrzsek kºzºtti rekombin§ci·s esem®nyek genot²pus 

specificit§st·l f¿ggetlen¿l gyakorinak bizonyultak. A rekombin§ci· a teljes genom ment®n 

megfigyelhetŖ volt, a legink§bb ®rintett r®gi·k az ORF 1ab ®s a t¿skefeh®rj®t k·dol· szakaszok 

voltak, melyek befoly§solhatj§k az IBV tºrzsek pato-, szero- ®s genot²pus§t is. Ez®rt e gyorsan 

v§ltoz· v²rus elleni v®dekez®s sor§n a megfelelŖ vakcinatºrzsek kiv§laszt§s§n§l ®rdemes 

lehet a rekombin§ci·ra val· hajlamot is vizsg§lni. Mivel a coronav²rusok RNS v²rusok l®v®n 

meglehetŖsen hajlamosak mut§ci·kra ®s rekombin§ci·ra (Su et al., 2016), v§rhat· a 

k¿lºnbºzŖ genetikai v§ltozatok megjelen®se, mely a v²rus §ltal okozott megbeteged®s 

s¼lyoss§g§ra vagy a terjed®s ¿tem®re is hat§ssal lehet. 

10.2 S g®n alap¼ elemz®sek  

10.2.1 S1 g®n alap¼ rekombin§ci·elemz®s  

Vizsg§lataink sor§n az elemz®sbe bevont 102 tºrzs teljes S1 g®n szekvenci§j§nak 

illeszt®s®vel rekombin§ci·elemz®st v®gezt¿nk. Az §ltalunk tºbb mint 600 teljes S1 szekvencia 

illeszt®s®vel v®gzett rekombin§ci·elemz®s sor§n ºsszesen 39, az S1 g®nt ®rintŖ 

rekombin§ci·s esem®nyt siker¿lt azonos²tani, melyek nagy r®sze genetikai vonalak kºzºtt 

(inter-lineage), kisebb h§nyada pedig az egyes genetikai vonalakon bel¿l (intra-lineage) zajlott 

le. Kºnnyen elk®pzelhetŖ, hogy az intra-lineage rekombin§ci·k gyakoris§ga enn®l nagyobb 

volt, de a sz¿lŖi tºrzsek kºzºtti genetikai rokons§g miatt ezeket az esem®nyeket a szoftver 

nem azonos²totta. Mindenesetre az §tadott szekvencia szakaszok nukleotid azonoss§ga inter-

lineage rekombin§ci· eset®n 93,4-99,79%, m²g az intra-lineage rekombin§ci· sor§n 95,96-

99,77% kºzºtt alakult. A genom ezen r®gi·j§ban bekºvetkezŖ v§ltoz§sok az IBV ¼j 

genot²pusainak ®s szerot²pusainak, vagy ak§r ¼j coronav²rusfajok megjelen®s®t is 

eredm®nyezhetik (Jackwood et al., 2010; Pyrc et al., 2006; Worobey ®s Holmes, 1999).  

10.2.2 Az S feh®rje aminosav szintŤ elemz®se  

Az RBD ®s HVR szakaszok elemz®se  

Az S1 r®gi·ban megfigyelt aminosav v§ltoz§sok szerep®t ®s a fertŖzŖk®pess®gre 

gyakorolt hat§sait neh®z meghat§rozni, a rekombin§ns feh®rj®kkel v®gzett k²s®rletek azonban 

lehetŖv® tett®k egy-egy v§ltoz§s hat§s§nak vizsg§lat§t. 
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A rekombin§nsan elŖ§ll²tott feh®rj®kkel ®s rekombin§ns IBV-kkel v®gzett fertŖz®si 

k²s®rletek eredm®nyei al§t§masztj§k, hogy az S feh®rje aminosav-ºsszet®tele hat§ssal van a 

szervtropizmusra (Casais et al., 2003; Leyson et al., 2016; Promkuntod et al., 2014). In vitro 

vizsg§latok kimutatt§k, hogy az S feh®rje receptor-kºtŖ dom®nj®ben (RBD) mindºssze h§rom 

aminosav v§ltoz§sa a sejttropizmus megv§ltoz§s§t id®zheti elŖ, m²g a hipervari§bilis r®gi·k 

(HVR) a v²rus elleni neutraliz§l· antitestek induk§l§s§val hozhat·k ºsszef¿gg®sbe (Bouwman 

et al., 2020; Moore et al., 1997). A rekombin§ns DNS technol·gi§val expressz§lt S feh®rje 

dom®nekkel v®gzett k²s®rletek eredm®nyei azt mutatj§k, hogy az M41 tºrzs S feh®rj®j®nek 19-

272. aminosavai elegendŖek az IBV l®gcsŖhºz val· kºtŖd®s®hez (Promkuntod et al., 2014). 

Az S1 feh®rje szerkezet®nek modellez®se alapj§n a kiemelt poz²ci·ban tal§lhat· n®gy 

aminosav a feh®rje felsz²n®n helyezkedik el, ami arra enged kºvetkeztetni, hogy 

befoly§solhatj§k a receptor-kºtŖ r®gi· konform§ci·j§t is (Leyson et al., 2016). Mivel ezek a 

r®gi·k fontosak a sejttropizmus meghat§roz§s§ban, vizsg§lataink sor§n kit®rt¿nk a r®gi·ban 

tal§lhat· aminosav mot²vumok elemz®s®re is.  

A vizsg§lt 102 tºrzs kºz¿l 59 esetben rendelkezt¿nk inform§ci·val a madarakban 

megfigyelhetŖ t¿neteket ®s elv§ltoz§sokat illetŖen, ²gy az aminosav szubsztit¼ci·k felt®telezett 

szervtropizmusra gyakorolt hat§sait csak ezekben a tºrzsekben tudtuk tanulm§nyozni. Az 

RBD r®gi·ban a szakirodalmi adatok alapj§n kiemelt jelentŖs®gŤ aminosavak vizsg§lata sor§n 

azt tapasztaltuk, hogy a l®gzŖszervrendszeri t¿neteket mutat· madarakb·l izol§lt tºrzsek 

aminosav szekvenci§ja egy esetben sem egyezett meg a referencia M41 tºrzs®vel. A 

szubsztit¼ci·k sz§m§t ®s a vizsg§lt poz²ci·kban tal§lhat· aminosavak v§ltozatoss§g§t j·l 

mutatja, hogy a 48 vizsg§lt tºrzsben ºsszesen 22 f®le aminosav konstell§ci·t figyelt¿nk meg. 

Elemz®seink sor§n k¿lºn kit®rt¿nk m§s t¿netegy¿ttest mutat· madarakb·l izol§lt tºrzsek 

mot²vumaira is. A kiemelt aminosav poz²ci·kban megfigyelhetŖ szekvencia ®s a felt®telezett 

szºvettropizmus kºzt azonban nem tal§ltunk ºsszef¿gg®st, a k¿lºnbºzŖ t¿netegy¿tteseket 

mutat· madarakb·l izol§lt tºrzsek szekvenci§iban nem ismerhetŖ fel egys®ges mint§zat. SŖt, 

sz§mos, k¿lºnbºzŖ t¿netegy¿ttest mutat· mad§rb·l sz§rmaz· tºrzs aminosav szekvenci§ja 

megegyezett a vizsg§lt poz²ci·kban. Az adott poz²ci·kban tapasztalt elt®rŖ aminosav 

szekvenci§k nem felt®tlen¿l eredm®nyezik az adott tºrzs gyeng®bb kºtŖd®s®t vagy 

fertŖzŖk®pess®g®nek csºkken®s®t. Leyson ®s mtsai. p®ld§ul arra mutattak r§, hogy az §ltaluk 

vizsg§lt Arkansas t²pus¼ tºrzsben azonos²tott Y43H mut§ci· fokozta az ®rett l®gcsŖszºvethez 

val· kºtŖd®st (Leyson et al., 2016). MegjegyzendŖ, hogy ezeket az aminosav poz²ci·kat az 

M41 referencia tºrzsben azonos²tott§k, amely egy Massachusetts t²pus¼ tºrzs. M§s t²pus¼ IBV 

tºrzsekben elt®rŖ aminosav poz²ci·k j§tszhatnak kritikus szerepet a gazdasejthez val· 

kºtŖd®sben.  

Bouwman ®s mtsai. kor§bban arra az eredm®nyre jutottak, hogy a QX-RBD 99-159. 

aminosavait mag§ban foglal· r®gi·, k¿lºnºs tekintettel az M41 tºrzs 110MLQ112 aminosav 
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mot²vum§nak megfelelŖ poz²ci·kban tal§lhat· 110KIP112 aminosavak sz¿ks®gesek a vese 

sejtjeihez val· kºtŖd®shez (Bouwman et al., 2020). Vizsg§lataink sor§n azonban a 

kiv§laszt·szervrendszeri t¿neteket ®s elv§ltoz§sokat mutat· §llatokb·l sz§rmaz· IBV tºrzsek 

egy esetben sem mutatt§k a QX nefropatog®n tºrzs ĂKIPò aminosav mot²vum§t. Ez®rt a 

vizsg§lt tºrzsek eset®ben sajnos nem tudtuk igazolni a kiemelt poz²ci·kban tal§lhat· aminosav 

szekvenci§k ®s az okozott t¿netegy¿ttes/szervtropizmus ºsszef¿gg®seit. Eredm®nyeink 

szerint a vizsg§lt mot²vumok legink§bb a genetikai vonalak alapj§n ®s nem az okozott t¿netek 

szerint rendezŖdnek, ez®rt a szºvettropizmus®rt felelŖs aminosavakat nem siker¿lt 

azonos²tani.  

Kor§bbi tanulm§nyok r§mutattak, hogy az S feh®rj®nek dºntŖ szerepe van a 

coronav²rusok patogenit§s§nak meghat§roz§s§ban, de az S feh®rj®ben l®vŖ hipervari§bilis 

r®gi·k (HVR) patogenit§sra gyakorolt hat§sa nem egy®rtelmŤen meghat§rozott (Leparc-

Goffart et al., 1997). Az S1 g®nen bel¿l a nukleotid heterogenit§s a h§rom hipervari§bilis 

r®gi·ban (HVR1, HVR2 ®s HVR3) a legmagasabb, melyeket a szakirodalmi adatok a 

leggyakrabban a 114-201 (38-67 as), 297-423 (91-141 as) ®s 822-1161 (274-387 as) nukleotid 

poz²ci·kban hat§roznak meg, (Bourog©a et al., 2009; Khataby et al., 2016; Moore et al., 1997).  

A vizsg§lt IBV tºrzsek a HVR-ek aminosav szekvenci§iban v§ltozatos szubsztit¼ci·s 

mint§zatot mutattak. A 102 tºrzs S1 g®n nukleotid szekvenci§j§nak a referencia M41 tºrzshºz 

val· illeszt®se sor§n a legtºbb, egy¿tt csoportosul· nukleotid elt®r®st, a 141-192 (47-64 as) ®s 

345-426 (115-142 as) r®gi·kban tal§lhat· nukleotid poz²ci·kban tapasztaltunk. Amennyiben 

az S1 g®n aminosav szekvenci§inak illeszt®se sor§n a leggyakrabban meghat§rozott HVR 

poz²ci·kat (38-67 as, 91-141 as ®s 274-387 as) vett¿k figyelembe, sz§mos konzerv§lt 

aminosav poz²ci·t figyelt¿nk meg. A megŖrzºtt r®gi·k arra utalhatnak, hogy az itt tal§lhat· 

aminosavak n®lk¿lºzhetetlenek az S1 feh®rje megfelelŖ mŤkºd®s®hez.  

Shan ®s mtsai. m·dos²tott§k a Beaudette tºrzs genomj§t, ®s h®t rekombin§ns tºrzset 

hoztak l®tre ¼gy, hogy a Beaudette tºrzsben l®vŖ HVR-eket a QX-szerŤ nefropatog®n izol§tum 

megfelelŖ fragmenseivel helyettes²tett®k (Shan et al., 2018). Eredm®nyeik azt mutatt§k, hogy 

a QX-szerŤ tºrzsbŖl sz§rmaz· HVR-rel rendelkezŖ rekombin§ns v²rusok avirulensek 

maradtak, ami azt jelzi, hogy csak a HVR-szekvenci§k cser®je nem volt jelentŖs hat§ssal a 

patogenit§sra. Hodgson ®s mtsai. kor§bbi eredm®nyei alapj§n a rekombin§ns IBV BeauR-

M41(S) apatog®n term®szete azt jelzi, hogy a virulens tºrzsbŖl sz§rmaz· S feh®rje nem 

felt®tlen¿l elegendŖ az apatog®n Beaudette tºrzs m§s g®njeit ®rintŖ attenu§l· mut§ci·k 

lek¿zd®s®re (Hodgson et al., 2004). A coronav²rusok patogenit§s§nak meghat§roz§s§ban az 

S feh®rje mellett a replik§z g®n is szerepet j§tszik, illetve n®h§ny nem struktur§lis feh®rje 

funkci·ja is hat§ssal van a v²rus k·rokoz·-k®pess®g®re (Armesto et al., 2009; Eriksson et al., 

2008; Sperry et al., 2005). Noha az S1 r®gi·ban tal§lhat· RBD ®s HVR-ek szekvenci§j§nak 

elemz®se hasznos inform§ci·kkal szolg§lhat az IBV genetikai varianci§j§nak 
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felt®rk®pez®s®ben ï sŖt ak§r a genetikai variancia biol·giai vonatkoz§sainak 

tanulm§nyoz§s§ra is alkalmas lehet ï javasolt ink§bb a teljes S1 r®gi· elemz®se m§s antig®n 

r®gi·k bevon§s§val, amelyek m·dos²thatj§k a v²rus szero- ®s patot²pus§t (Shan et al., 2018). 

Az aminopeptid§z-N kºtŖhely mot²vumainak (APN) elemz®se 

Az IBV t¿skefeh®rj®j®nek egyik lehets®ges funkcion§lis receptorak®nt nemr®giben 

azonos²tott nagy affinit§s¼ aminopeptid§z-N (APN) peptid mot²vumok vizsg§lata sor§n a 

vizsg§lt tºrzseket a referencia M41 tºrzzsel hasonl²tottuk ºssze (Sun et al., 2021). A k¿lºnbºzŖ 

t¿netegy¿ttest mutat· csirk®kbŖl sz§rmaz· tºrzsek mellett az egyes genetikai vonalakba 

tartoz· tºrzsek csoportjait is vizsg§ltuk. Az M41 IBV S1 N-termin§lis dom®nj®ben felismerhetŖ 

26-YxYY-29 ®s 34-FxPPxxWxLH-43 ®s az S2 feh®rj®n tal§lhat· 913-YxFxGN-917 APN peptid 

mot²vumok saj§t tºrzsekkel tºrt®nŖ ºsszehasonl²t§sa sor§n az aminosav szubsztit¼ci·knak 

kºszºnhetŖen ºsszesen 19 k¿lºnbºzŖ aminosav konstell§ci·t figyelt¿nk meg. £rdekess®g, 

hogy az APN mot²vumok aminosav szekvenci§ja csup§n egy egyedi vari§ns tºrzs 

(D2586/4/6/13/PH) eset®ben egyezett meg a referenci§val. Az egyes poz²ci·kban azonos²tott 

aminosav szubsztit¼ci·k §ltal§ban az egyes genetikai vonalakhoz voltak kºthetŖek, a tºrzsek 

felt®telezett szervtropizmusa ®s a mot²vumok kºzºtt a vizsg§latba bevont tºrzsek eset®ben 

nem tal§ltunk ºsszef¿gg®st. Hasonl· eredm®nyre jutottak GI-7 ®s GI-19 genetikai vonalakba 

sorolhat· jap§n IBV tºrzsek S g®nj®nek elemz®se sor§n is, ahol a 34-FxPPxxWxLH-43 

mot²vum 43. poz²ci·j§ban H/Q szubsztit¼ci·t figyeltek meg (Mase et al., 2022).  

Az S1/S2 feh®rje has²t§si hely®nek elemz®se 

A dolgozat alapj§t k®pezŖ 102 tºrzs vizsg§lata kilencf®le S1 feh®rje has²t§si mot²vum 

jelenl®t®t t§rta fel, amelyek kºz¿l mindegyik elŖfordul§s§ra van p®lda a szakirodalomban. A 

leggyakoribb mot²vumok a HRRRR (31/102), az RRTRR (19/102), az RRSRR (15/102) ®s az 

RRTGR (13/102) voltak. A vizsg§lt tºrzsek tºbbs®g®n®l a His-Arg-Arg-Arg-Arg (HRRRR) 

mot²vum volt megfigyelhetŖ, mely a szakirodalmi adatokkal egybehangz· eredm®ny, miszerint 

ez az S1 feh®rje egyik leggyakoribb has²t§si hely mot²vuma, fŖk®nt a GI-19 vonalba tartoz· 

QX-szerŤ tºrzsek eset®ben (Ji et al., 2011; Feng et al., 2014, 2017). Ezt a mot²vumot 

kutat·csoportunk is nagyr®szt GI-19 vonalba tartoz· tºrzsekben, valamint egy GI-13 vonalba 

tartoz· ®s egy rekombin§ns tºrzsben azonos²totta. A HRRRR mot²vum ï mint ahogy a GI-19 

vonal is ï fºldrajzi elterjed®s alapj§n v§ltozatos k®pet mutatott: afrikai (Libanon, D®l-Afrikai 

Kºzt§rsas§g, Szud§n), kºzel-keleti (Ir§n, Sza¼d-Ar§bia), eur·pai (Feh®roroszorsz§g, 

Gºrºgorsz§g, Hollandia, Magyarorsz§g, Portug§lia, Rom§nia, Ukrajna) ®s t§vol-keleti eredetŤ 

tºrzsekben egyar§nt elŖfordult. Az §ltalunk elemzett tºrzsek kºzºtt a m§sodik leggyakoribb 

mot²vum az Arg-Arg-Thr-Arg-Arg (RRTRR), mely GI-14 ®s GI-23 vonalakba sorolhat·, Afrika 

®s a Kºzel-Kelet ter¿let®rŖl sz§rmaz· (Egyes¿lt Arab Em²rs®gek, Egyiptom, Jord§nia, 



86 
 

Kamerun, Libanon, Sza¼d-Ar§bia, Tºrºkorsz§g) tºrzsekben fordult elŖ. Kor§bbi referenci§k 

kºz¿l sz§mos GI-23 vonalba tartoz· tºrzs rendelkezik ilyen mot²vummal (Abozeid et al., 2017; 

Domanska-Blicharz et al., 2020a; Liu et al., 2021; Mousavi et al., 2018). 

A vizsg§latunkban szereplŖ 102 tºrzsbŖl 15 eset®ben az Arg-Arg-Ser-Arg-Arg 

(RRSRR) mot²vumot tal§ltuk, GI-9, GI-11, GI-13, GI-19, GI-21, GI-25, GI-27 ®s GI-31 

vonalakba tartoz· tºrzsekben. V§ltozatos sz§rmaz§s¼, eur·pai (Gºrºgorsz§g, Lengyelorsz§g, 

Magyarorsz§g, Rom§nia), amerikai (Braz²lia, Mexik·, USA), afrikai (Elef§ntcsontpart), kºzel-

keleti (Marokk·, Sza¼d-Ar§bia) ®s t§vol-keleti tºrzsekben egyar§nt megfigyelhetŖ volt. Az 

1954-ben izol§lt, egyik elsŖ ismert szekvenci§j¼ fertŖzŖ bronchitis v²rus tºrzs (GU393336) 

S1/S2 has²t§si hely mot²vuma szint®n RRSRR (Thor et al., 2011). Az RRSRR val·sz²nŤleg 

egy Ŗsi ®s gyakori has²t§si hely mot²vum lehet, amelyet sz§mos IBV genot²pusban ®s 

szerot²pusban, sŖt m§s coronav²rusokban is megfigyeltek (p®ld§ul Alfa-, Beta- ®s 

Gammacoronavirusok eset®ben) (Feng et al., 2014; Jackwood et al., 2001; Liu et al., 2021).  

Az RRTGR mot²vumot 13, GI-16 vonalba sorolhat·, afrikai (Elef§ntcsontpart), kºzel-

keleti (Egyiptom, Tºrºkorsz§g, Sza¼d-Ar§bia) ®s d®l-amerikai (Argent²na, Peru) eredetŤ 

tºrzsben azonos²tottuk, mely gyakori az azonos genetikai vonalba tartoz· IBV-k eset®ben 

(Franzo et al., 2015). A HRRKR mot²vumot h®t, v§ltozatos fºldrajzi eredetŤ (Afrika (Gh§na), 

Eur·pa (Gºrºgorsz§g, Rom§nia, Oroszorsz§g)), GI-19 vonalba tartoz· tºrzsben figyelt¿k meg. 

A szakirodalmi adatok alapj§n gyakori mot²vum a QX-szerŤ GI-19 tºrzsek eset®ben (Feng et 

al., 2017; Le et al., 2019; Li et al., 2010). Az RRFRR mot²vum hat tºrzs S1 aminosav 

szekvenci§j§ban jelent meg, melyek sz§rmaz§sukat (Indon®zia, Magyarorsz§g, Oroszorsz§g, 

USA) ®s genetikai besorol§sukat (GI-1, GI-27, egyedi vari§nsok) tekintve is v§ltozatosak 

voltak. Az RRFRR szint®n Ŗsi mot²vumnak tekinthetŖ, az 1937-ben izol§lt Beaudette tºrzs 

(NC_001451) ®s sz§mos 1960-as 70-es ®vekbŖl sz§rmaz· Mass-t²pus¼ tºrzs is ezzel a 

has²t§si hely mot²vummal rendelkezik (Binns et al., 1985; McKinley et al., 2011; Mondal et al., 

2013). Az RRYRR mot²vumot ºt, t§vol-keleti eredetŤ GI-19 vonalba tartoz· tºrzsben 

azonos²tottuk, mely megfelel a kor§bbi szakirodalmi adatoknak (Khanh et al., 2017; Yan et al., 

2011). A F¿lºp-szigetek ®s Mexik· ter¿let®rŖl sz§rmaz·, GI-9 vonalba tartoz·, rekombin§ns 

vagy egyedi vari§ns tºrzsekben megfigyelt HRSRR mot²vum az Arkansas t²pus¼ (GI-9) IBV-

kre jellemzŖ (Ammayappan ®s Vakharia, 2009; Wang et al., 1993). A QX-szerŤ IBV-kre 

jellemzŖ RRHRR mot²vum k®t, indon®z eredetŤ GI-19 vonalba tartoz· tºrzsben jelent meg, (Li 

et al., 2010).  

A kilenc megfigyelt mot²vum kºz¿l sz§mos csak bizonyos genetikai vonalakba tartoz· 

tºrzsekben fordult elŖ, p®ld§ul a HRRKR, RRYRR, RRHRR ®s RRTGR mot²vumokat csak GI-

19 vonalba tartoz· tºrzsekben figyelt¿k meg. Az RRTGR aminosav mot²vum pedig kiz§r·lag 

a GI-16 vonalba tartoz· tºrzsekben fordult elŖ. Az RRTRR mot²vum GI-14 ®s GI-23 vonalakba 

tartoz· tºrzsekben, a HRSRR a GI-9 vonalba tartoz· ®s rekombin§ns vagy egyedi vari§ns 
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tºrzsekben, az RRFRR pedig GI-1, GI-27 ®s egyedi vari§ns tºrzsekben egyar§nt megtal§lhat· 

volt. A sz®les kºrben elterjedt RRSRR mot²vum az §ltalunk elemzett GI-1, GI-11, GI-13, GI-

19, GI-21, GI-25, GI-27 ®s GI-31 vonalakba tartoz· tºrzsekben egyar§nt elŖfordult. 

Az eredm®nyek alapj§n elmondhat·, hogy az egyes has²t§si hely mot²vumok §ltal§ban 

genot²pust·l f¿ggetlen¿l fordulnak elŖ, ezen fel¿l a k¿lºnbºzŖ t¿netegy¿tteseket okoz· 

(l®gzŖszervi vagy nefropatog®n) tºrzsek has²t§si hely mot²vumai kºzºtt sem tal§ltunk 

ºsszef¿gg®st. Kor§bban szint®n arr·l sz§moltak be, hogy a has²t§si hely mot²vuma sem a 

patogenit§ssal, sem a szºveti tropizmussal nem §ll ºsszef¿gg®sben (Jackwood et al., 2001).  

Hab§r az S1 feh®rje felelŖs a gazdasejtekhez val· kºtŖd®s®rt ®s r®szt vesz a szºveti 

tropizmus, a patogenit§s ®s a v²rusneutraliz§ci· meghat§roz§s§ban, a v²rus genetikai 

jellemzŖi ®s a betegs®g klinikai t¿netei kºzºtti ºsszef¿gg®st azonban nem bizony²tott§k 

egy®rtelmŤen az IBV eset®ben (Jackwood et al., 2001). B§r az S1 g®n has²t§si hely®t 

meghat§roz· aminosav mot²vum az erre ir§nyul· vizsg§latok alapj§n irrelev§ns a v²rus 

patogenit§sa ®s a szºveti tropizmus szempontj§b·l, folyamatos evol¼ci·s v§ltoz§st mutat 

(Cavanagh ®s Davis, 1988).  

10.2.3 Hasonl·s§gi ®s lesz§rmaz§si kapcsolatok az S1 g®n alapj§n 

A vizsg§lt tºrzsek S1 nukleotid szekvencia alapj§n tºrt®nŖ filogenetikai besorol§sa 

sor§n a 102 tºrzs kºzºtt a GI genot²pus 11 genetikai vonal§nak k®pviselŖit azonos²tottunk. A 

leggyakoribb a GI-19 volt, mely a vonal glob§lis elterjed®s®t ®s a GenBank adatb§zisban a 

vonalba tartoz· szekvenci§k nagy ar§ny§t tekintve nem meglepŖ eredm®ny (Valastro et al., 

2016). A fennmarad· tºrzsek nagy r®sze a szint®n glob§lis elterjed®sŤ GI-13, GI-16 ®s GI-23 

vonalakba tartozik, illetve azonos²tottunk m®g GI-1, GI-9, GI-11, GI-14, GI-21, GI-25 ®s GI-27 

vonalakba tartoz· tºrzseket is. Ezen fel¿l n®gy tºrzs egyedi vari§nsnak  

(D2334/11/2/13/CI, D2804/3/3/13/ID, D2586/4/6/13/PH, D3276/4/2/16/PH), n®gy pedig 

rekombin§nsnak (D1623/1/1/11/HU, D2584/12/1/13/PH, D3386/1/2/16/SA, 

211776/Imrehegy/2011) bizonyult. Ez ºsszhangban §ll az egyedi vari§nsok ®s rekombin§nsok 

irodalomban kºzºlt gyakori elŖfordul§s§val.  

A D1623/1/1/11/HU, D3386/1/2/16/SA ®s D2584/12/1/13/PH rekombin§ns tºrzsek a 

teljes S1 nukleotid szekvenci§ja alapj§n k®sz¿lt filogenetikai f§n a GI-19 vonal tagjai 

kºzel®ben, §m k¿lºn §gon csoportosulnak (58. oldalon tal§lhat· 18. §bra). Az S1 alap¼ 

rekombin§ci·elemz®s sor§n meg§llap²tottuk, hogy az eml²tett tºrzseket ®rintŖ rekombin§ci·s 

esem®nyekben minden esetben r®szt vett egy-egy GI-19 vonalba tartoz· Ăsz¿lŖiò szekvencia. 

A D1623/1/1/11/HU ®s D3386/1/2/16/SA tºrzsek teljes S1 g®n nukleotid szekvenci§ja 95,99%-

ban egyezett meg egym§ssal. M²g a D2584/12/1/13/PH tºrzs S1 szekvenci§ja egy GI-19 

vonalba tartoz· tºrzshºz (D1498/2/1/10/FE) hasonl²tott legink§bb. Valamint a GenBank-i 
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szekvenci§k kºz¿l GI-19 vonalakba tartoz· referenci§kkal mutattak 90% feletti nukleotid 

azonoss§got.  

A rekombin§ns 211776/Imrehegy/2011 tºrzs a saj§t gyŤjtem®nybŖl egy GI-21 vonalba 

tartoz· tºrzzsel (D2961/1/1/15/MA, 87,88%), a GenBank-i referencia szekvenci§k kºz¿l a  

GI-13 vonalba tartoz· tºrzzsel mutatott magas hasonl·s§got (88,56%). A teljes S1 nukleotid 

szekvenci§ja alapj§n k®sz¿lt filogenetikai f§n is a GI-13 ®s GI-21 vonalak tagjai kºzel®ben, §m 

k¿lºn §gon helyezkedik el (58. oldalon tal§lhat· 18. §bra). 

Az egyedi vari§ns tºrzsek a filogenetikai elemz®sek alapj§n nem csoportosulnak egyik 

kor§bban meghat§rozott genot²pus genetikai vonal§nak referencia tºrzseivel sem ®s a 

Valastro ®s mtsai. §ltal kor§bban meghat§rozott 26 egyedi vari§nssal sem (Valastro et al., 

2016). A k®t F¿lºp-szk.-i sz§rmaz§s¼ egyedi vari§ns tºrzs (D2586/4/6/13/PH ®s 

D3276/4/2/16/PH) teljes S1 g®n nukleotid szekvenci§ja kºzºtt nagyfok¼ (98,70%) 

hasonl·s§got figyelt¿nk meg, m²g a tºrzsf§n hozz§juk legkºzelebb elhelyezkedŖ indon®z 

egyedi vari§nssal (D2804/3/3/13/ID) ºsszehasonl²tva csup§n 84,22 ®s 83,78% ez az ®rt®k. A 

GenBank-i referencia szekvenci§k kºz¿l mindk®t F¿lºp-szk.-i tºrzs egy-egy GI-7 vonalba 

tartoz· tajvani sz§rmaz§s¼ referenci§hoz hasonl²tott legink§bb (87,95 ®s 87,57%). Az egyedi 

vari§nsok tov§bbi, GI-7 vonalba tartoz· tºrzshºz viszony²tva is egy®rtelmŤen elk¿lºn¿lnek a 

filogenetikai f§n. Filogenetikai elemz®seink alapj§n a k®t F¿lºp-szk.-i vari§ns jobban hasonl²t 

egym§shoz, mint b§rmely m§s tºrzs, ami kºzºs evol¼ci·s eredetre utal. A F¿lºp-szk.-i 

izol§tumok kºzºs §gat alkotnak az indon®ziai tºrzzsel, de egy®rtelmŤen k®t k¿lºn§ll· csoportot 

alkotnak a GI genot²puson bel¿l. Az indon®z eredetŤ egyedi vari§ns (D2804/3/3/13/ID) a 

szint®n vari§ns D2586/4/6/13/PH tºrzshºz hasonl²tott legink§bb nukleotid szinten (84,07%), 

m²g a m§sik k®t azonos sz§rmaz§s¼, GI-19 vonalba tartoz· tºrzzsel ez az ®rt®k a 80%-ot sem 

®rte el. A GenBank-i referencia szekvenci§k kºz¿l egy malajziai sz§rmaz§s¼, GI-25 vonalba 

tartoz· tºrzshºz hasonl²tott legink§bb (82,34%).  

A D2586/4/6/13/PH ®s D3276/4/2/16/PH tºrzsek eset®ben a m§s genetikai vonalakba 

tartoz· tºrzsekkel tºrt®nŖ ºsszehasonl²t§s csak alacsony, illetve kºzepes hasonl·s§got 

mutatott. A nukleotid szekvenci§k p§ronk®nti t§vols§g ®rt®kei el®rt®k a Valastro ®s mtsai. §ltal 

meghat§rozott 13%-ot. A kor§bban meghat§rozott szempontrendszer alapj§n ahhoz, hogy 

adott tºrzsek csoportj§t ¼j genetikai vonalnak tekinthess¿k, az al§bbi krit®riumoknak kell 

teljes¿lnie:  

(a) A filogenetikai fa adott csom·pontj§nak magas al§t§masztotts§ga (SH-like ®rt®k >0.98).  

(b) Legal§bb h§rom, k®t k¿lºnbºzŖ j§rv§nyb·l sz§rmaz· tºrzs monofiletikus csoportja.  

A F¿lºp-szk.-i egyedi vari§nsok a filogenetikai f§n tapasztalt 1,0 (>0,98) SH-like ®rt®kkel ®s a 

k¿lºn j§rv§nyb·l val· sz§rmaz§sukkal megfelelnek az ¼j genetikai vonalhoz sz¿ks®ges 

felt®teleknek (30. §bra). Azonban sajnos a r®gi·b·l el®rhetŖ szekvenci§k alulreprezent§lts§ga 
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miatt nem tal§ltunk a GenBank adatb§zisban m§s, a k®rd®ses egyedi vari§nsokkal az S1 g®n 

filogenetikai elemz®se alapj§n monofiletikus csoportot alkot· tºrzseket. A F¿lºp-szk.-i ®s 

indon®ziai vari§nsok a filogenetikai f§n a GI-7, GI-24 ®s GI-25 genetikai vonalakba tartoz· 

tºrzsekkel egy¿tt csoportosulnak.  

 

30. §bra Az Avian coronavirus nyolc genot²pus 38 genetikai vonal§ba tartoz· referenciatºrzsek ®s a saj§t 102 
tºrzs S1 nukleotid szekvenci§i alapj§n k®sz¿lt filogenetikai fa. A F¿lºp-szk.-i ®s indon®z egyedi vari§ns tºrzsek 

pirossal kiemelve.  

Az elef§ntcsontparti ¼j vari§ns tºrzs (D2334/11/2/13/CI) legink§bb a saj§t 

tºrzsgyŤjtem®nybŖl sz§rmaz· GI-21 vonalba tartoz· marokk·i (D2628/1/4/13/MA) tºrzsre, m²g 

a GenBank-i referencia szekvenci§k kºz¿l az orosz sz§rmaz§s¼ egyedi vari§ns RF/01/99 

tºrzsre hasonl²tott legink§bb (az egyez®s 78,11%). Azonban a filogenetikai elemz®sek alapj§n 

a k®t egyedi vari§ns nem alkot monofiletikus csoportot, ²gy kºzºs genetikai vonalat sem. Az 

elef§ntcsontparti egyedi vari§ns tºrzs a filogenetikai f§n az Afrik§ban region§lisan Ŗshonos ®s 

elterjedt GI-26 genetikai vonal tagjaival csoportosul, §m az S1 g®n nukleotid azonoss§gi 

®rt®kek csup§n a 78%-ot ®rik el.  
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A Valastro ®s mtsai. §ltal 2016-ban javasolt genotipiz§l§si rendszert kieg®sz²tendŖ, az 

S1 g®n szekvenci§j§nak filogenetikai elemz®se alapj§n a kºzelm¼ltban n®gy ¼j genetikai vonal 

®s k®t ¼j genot²pus bevezet®s®t javasolt§k. Tºbbek kºzºtt a K²n§ban endemikus GI-28 ®s GI-

29 vonalakat ®s a GVII genot²pust, a GI-30 vonalat Trinidad ®s Tobago ter¿let®n, a GVIII 

genot²pust Lengyelorsz§gban, a GII-2 vonalat pedig nemr®giben Hollandi§ban azonos²tott§k 

(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 elegendŖ mintasz§mmal rendelkezŖ, ²gy a 

krit®riumok alapj§n elfogadott genetikai vonalak k®pviselŖi mellett az ut·bbi ®vekben sz§mos 

egyedi vari§nst azonos²tottak, p®ld§ul Keny§ban, Tun®zi§ban ®s Thaifºldºn (Junnu ®s 

Pohuang, 2022; Kariithi et al., 2023; Lachheb et al., 2019).  

Egyes vari§nsok tov§bbra is csak az eredeti le²r§suk fºldrajzi r®gi·iban, madarak 

szubpopul§ci·iban cirkul§lnak, m§s vari§nsok adapt²van ºn§ll· genetikai vonalakk§ 

evolv§l·dnak, amelyek sz®lesebb kºrben elterjedhetnek ®s megbeteged®seket okozhatnak 

(Montassier, 2010). A v²rus genetikai §llom§ny§nak tulajdons§gai mellett egy-egy vari§ns 

elterjed®s®ben egy®b t®nyezŖk (fog®kony gazdafajok, kºrnyezeti faktorok) is szerepet 

j§tszhatnak. A k®rd®s, hogy a F¿lºp-szk.-i, elef§ntcsontparti ®s indon®ziai egyedi vari§nsok 

milyen m®rt®kben honosodtak meg azonos²t§suk ter¿let®n ®s hogy elterjedhettek-e az 

orsz§gban vagy a r®gi·ban, m®g tiszt§z§sra v§r.  

10.3 Az IBV genetikai vonalainak fºldrajzi elterjed®se 

10.3.1 Sz®les kºrben elterjedt genetikai vonalak 

A GI genot²pus¼ IBV-k n®h§ny genetikai vonal§nak sz®les fºldrajzi elterjed®se 

val·sz²nŤleg egyes homol·g vakcin§k elterjedt haszn§lat§nak tulajdon²that·. ĉgy 

val·sz²nŤs²thetŖ, hogy a GenBank adatb§zisban tal§lhat· ®s ezekbe a vonalakba sorolhat· 

szekvenci§k egy r®sze vakcina tºrzsektŖl vagy vakcina eredetŤ IBV tºrzsekbŖl evolv§l·dott 

vari§nsokt·l sz§rmazik. Az IBV egyes genetikai vonalainak sz§zal®kos eloszl§s§t fºldrajzi 

r®gi·k szerint a 31. §br§n l§that· hŖt®rk®p szeml®lteti.  

Az elsŖk®nt le²rt, napjainkban legjobban ismert ®s elterjedt genetikai csoport a GI-1 

vonal. A ma GI-1 vonalba sorolt korai tºrzsekbŖl §ll²tottak elŖ elsŖk®nt vakcin§kat (H120, 

Mass, M41, Ma5), melyeket napjainkban is minden intenz²v baromfitart§ssal foglalkoz· 

orsz§gban alkalmaznak. Az IBV elleni elsŖ vakcin§t az Amerikai Egyes¿lt Ćllamokban 

fejlesztett®k ki az 1950-es ®vekben, az M41-es tºrzs haszn§lat§val (Van Roeckel et al., 1942). 

Ezt kºvett®k az 1960-as ®vekben Hollandi§ban az ¼gynevezett H tºrzsbŖl k®sz¿lt vakcin§k 

(H120 ®s H52), melyek hamarosan sz®les kºrben elterjedtek (Bijlenga et al., 2004). 

Napjainkban a GI-1 vonalba tartoz· Mass ®s H120 vakcina tºrzsek tov§bbra is a 

leggyakrabban alkalmazott ®lŖ attenu§lt olt·anyagok kºz® tartoznak. A GenBank 
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adatb§zisban tal§lhat· szekvenci§k 8%-a, valamint a dolgozatban vizsg§lt 102 tºrzs kºz¿l 

h§rom a GI-1 vonalba sorolhat·. 

 

 

31. §bra Az Avian coronavirus egyes genetikai vonalainak sz§zal®kos eloszl§sa fºldrajzi r®gi·k szerint a 
GenBank adatb§zisban tal§lhat· S1 szekvenci§k alapj§n (£szak-Amerika, Kºz®p- ®s D®l-Amerika, Afrika, Ćzsia, 
Eur·pa, Kºzel-Kelet ®s Ausztr§lia ®s čce§nia). A leggyakoribb vonalak m®lyvºrºs sz²nŤek, amelyek a fºldr®szen 
elŖfordul· tºrzsek sz§zal®kos ar§ny§nak csºkken®s®vel halv§nyulnak. A saj§t gyŤjtem®nyben is azonos²tott 

vonalak fekete kerettel jelºltek. 
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A GI-13 vonal (4/91, 793B ®s CR88) szint®n elŖfordul a vil§g nagy r®sz®n. A CR88 

tºrzs elsŖ ismert elŖfordul§s§r·l Franciaorsz§gban, m²g a 793B szerot²pus megjelen®s®rŖl az 

Egyes¿lt Kir§lys§gban sz§moltak be (Picault et al., 1995; Cook et al., 1996). Ezt kºvetŖen 

hamarosan megjelentek a 4/91-es vakcin§k, hat§sukra pedig a tºrzshºz kºthetŖ 

megbeteged®sek visszaszorultak. Azonban m§ra a kiterjedt immuniz§l§snak kºszºnhetŖen a 

genetikai vonal vil§gszerte elterjedt. A 793B tºrzsbŖl Eur·p§ban az 1990-es ®vekben k®sz¿lt 

vakcin§t sz®les kºrben alkalmazt§k, a vil§g sz§mos orsz§g§ban (pl. az amerikai ®s afrikai 

kontinens sz§mos orsz§g§ban) viszont egy§ltal§n nem. D®l-Amerikai elŖfordul§s§nak 

h§tter®ben az §llhat, hogy Chil®ben a GI-16 (Q1) vonalba tartoz· tºrzsek §ltal okozott 

j§rv§nyos megbeteged®sek megelŖz®s®re a sz®lesebb keresztv®delem el®r®se ®rdek®ben a 

Mass t²pus¼ olt·anyagok mellett bevezett®k a 4/91 vakcinatºrzs haszn§lat§t (de Wit et al., 

2017). Ennek nyom§n hat ®vvel a vakcina bevezet®s®t kºvetŖen m§r GI-13 vonalba tartoz· 

vad t²pus¼ tºrzseket izol§ltak (Guzm§n et al., 2019; GenBank adat).  

A GI-13 genetikai vonalat le²rt§k m®g £szak-Afrik§b·l (Egyiptom, Marokk·) ®s a 

Perzsa-ºbºl t®rs®g®bŖl (Sza¼d-Ar§bia, Ir§n), £szak-Amerik§ban pedig Kanad§b·l (Jones et 

al., 2004; Martin et al., 2014; Rohaim et al., 2020). Ezen fel¿l a saj§t tºrzsgyŤjtem®ny¿nk GI-

13 vonalba tartoz· tºrzsei kºzºtt (7/102) t§vol-keleti sz§rmaz§s¼ mint§k is elŖfordulnak. A 

GenBank adatb§zisban tal§lhat· szekvenci§k 9,3%-a, GI-13 vonalba sorolhat·, melyek kºzºtt 

vakcina ®s vad tºrzsekhez tartoz· szekvenci§k egyar§nt megtal§lhat·ak. 

M²g a GI-1 ®s GI-13 vonalak glob§lis elterjed®s®nek oka feltehetŖen az azonos t²pusba 

tartoz· tºrzsekkel v®gzett vakcin§z§si programoknak kºszºnhetŖ, a GI-19 vonalba tartoz· 

(QX-szerŤ) nefropatog®n tºrzsek t®rh·d²t§sa nem erre vezethetŖ vissza, hiszen a GI-19 vonal 

elterjed®se j·val azelŖttre tehetŖ, hogy a belŖl¿k k®sz¿lt homol·g vakcin§t elkezdt®k volna 

alkalmazni. A k²nai eredetŤ QX-szerŤ tºrzsek jelentŖs®ge annak kºszºnhetŖ, hogy mind 

K²n§ban, mind Eur·p§ban gyorsan terjedtek el ®s uralkod· szerot²puss§ v§ltak, jelentŖs 

gazdas§gi k§rt okozva ezzel a baromfi§gazat sz§m§ra (Terregino et al., 2008). A GenBank 

adatb§zisban tal§lhat· szekvenci§k jelentŖs h§nyad§t a GI-19 vonalba tartoz· tºrzsek teszik 

ki (42%). 

Az elsŖ GI-19 vonalba tartoz· tºrzset 1996-ban K²n§ban azonos²tott§k s¼lyos mirigyes 

gyomor-gyullad§ssal, vesek§rosod§ssal ®s §ltoj·-szindr·m§val egy¿tt j§r· j§rv§nyb·l (Wang 

et al., 1998). Ez a vonal 2004-ben el®rte Eur·p§t ®s n®h§ny ®v alatt a kontinens szinte ºsszes 

orsz§g§ban elterjedt. ElŖszºr Hollandi§ban sz§moltak be elŖfordul§s§r·l (Landman et al., 

2005), de hamarosan izol§lt§k Olaszorsz§gban (Beato et al., 2005), majd Franciaorsz§g, 

N®metorsz§g ®s Belgium (Worthington et al., 2008) ter¿let®n is. Ezt kºvetŖen 2006-ban 

Lengyelorsz§gban ®s Magyarorsz§gon (Domanska et al., 2007; Mat· et al., 2007), majd 2008-

ban Angli§ban (Gough et al., 2008) ®s 2011-ben Szlov®ni§ban is megjelent (Krapez et al., 

2011). A QX-szerŤ tºrzseket az §zsiai r®gi·ban K²na mellett k®sŖbb azonos²tott§k Jap§nban, 
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D®l-Kore§ban ®s Thaifºldºn is (Mase et al., 2004; Lee et al., 2008; Pohuang et al., 2009), 

tov§bb§ Oroszorsz§gb·l, Afrika ®s a Kºzel-Kelet egyes ter¿leteirŖl is besz§moltak a 

felbukkan§s§r·l (Amin et al., 2012; Bochkov et al., 2006; Toffan et al., 2011). A saj§t 

tºrzsgyŤjtem®ny tagjai kºz¿l sz§mos eur·pai (Feh®roroszorsz§g, Gºrºgorsz§g, Hollandia, 

Magyarorsz§g, Oroszorsz§g, Portug§lia, Rom§nia, Ukrajna), afrikai ®s kºzel-keleti (D®l-Afrikai 

Kºzt§rsas§g, Egyiptom, Gh§na, Ir§n, Sza¼d-Ar§bia, Szud§n), valamint t§vol-keleti eredetŤ 

tºrzs a GI-19 vonal k®pviselŖj®nek bizonyult (42/102).  

Napjainkban j§rv§nytani szempontb·l az egyik legnagyobb kih²v§st (az egyre terjedŖ 

GI-23 vonal mellett) jelenleg az Eur·p§ban elŖszºr 2004-ben, Hollandi§ban izol§lt QX-szerŤ 

IBV tºrzsek jelentik (Landman et al., 2005). R§ad§sul az eredeti k²nai besz§mol·ban enyhe 

proventriculitist okoz· t²pusk®nt ²rt§k le, Eur·p§ban m§r megv§ltozott tropizmusr·l, a ves®k ®s 

a petevezet®k elv§ltoz§sair·l sz§moltak be (YuDong et al., 1998; Monne et al., 2008)  

A kor§bban Q1 t²pusk®nt elnevezett GI-16 vonalba szint®n glob§lisan elterjedt tºrzsek 

tartoznak. Tºbbek kºzºtt izol§lt§k D®l-Amerik§ban (Argent²na, Chile, Kolumbia, Peru ®s 

Uruguay), Ćzsi§ban (K²na, Tajvan ®s Vietn§m), a Kºzel-Keleten (Egyiptom), Eur·p§ban 

(Lengyelorsz§g, Olaszorsz§g, Oroszorsz§g ®s Szlov®nia) (Abdel-Sabour et al., 2017; 

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§t tºrzsgyŤjtem®nybŖl sz§mos afrikai ®s kºzel-keleti (Egyiptom, Elef§ntcsontpart, Sza¼d-

Ar§bia, Tºrºkorsz§g), valamint d®l-amerikai (Argent²na, Peru) eredetŤ tºrzs sorolhat· ebbe a 

vonalba (13/102).  

A GI-16 vonalba tartoz· tºrzseket elŖszºr 1996-ban K²n§ban ²rt§k le mirigyes gyomor 

gyullad§ssal j§r· megbeteged®sek kapcs§n, azonban egy retrospekt²v felm®r®s sor§n 

bebizonyosodott, hogy az ezzel megegyezŖ genetikai vonalba tartoz· 624/I tºrzsek m§r az 

1960-as ®vek ·ta Olaszorsz§g ter¿let®n cirkul§lnak (Yu et al., 2001; Taddei et al., 2012). Hab§r 

Olaszorsz§gban az 1990-es ®vektŖl sporadikuss§ v§lt a GI-16 elŖfordul§sa, K²n§ba tºrt®nŖ 

eljut§s§t kºvetŖen §tterjedt D®l-Amerika ®s a Kºzel-Kelet ter¿let®re is. A leg¼jabb filodinamikai 

elemz®sek arra engednek kºvetkeztetni, hogy az ut·bbi ®vekben a GI-16 vonalba tartoz· 

tºrzsek Ćzsi§b·l visszaker¿ltek Eur·p§ba (Franzo et al., 2018). A GenBank adatb§zisban 

tal§lhat· szekvenci§k 0,9%-a sorolhat· a GI-16 vonalba. 

A GI-23 vonalat alkot· vari§ns tºrzsek elterjed®se hossz¼ ideig csup§n a kºzel-keleti 

r®gi·ra korl§toz·dott, azonban gyors t®rh·d²t§s§nak ®s sz®les kºrŤ elterjed®s®nek 

kºszºnhetŖen napjainkban ink§bb a glob§lisan elterjedt vonalak kºz® tartozik. A GI-23 vonal 

elsŖ k®pviselŖj®t 1998-ban azonos²tott§k Izraelben (Callison et al., 2001), majd az Egyiptomi 

vari§ns 1, Egyiptomi vari§ns 2 ®s Izraeli vari§ns 2 tºrzsek uralkod·v§ v§ltak az eg®sz Kºzel-

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). A GI-23 vonalba tartoz· 

tºrzsek a megnºvekedett elhull§s mellett v§ltozatos klinikai t¿netekkel hozhat·k 

ºsszef¿gg®sbe, ide ®rtve a l®gzŖszervrendszeri t¿neteket, vesek§rosod§st ®s toj§stermel®si 

zavarokat (de Wit et al., 2021). Egy 2016-ban Egyiptomban v®gzett felm®r®s alapj§n 14, vad 

madarakb·l izol§lt IBV tºrzs a teljes S1 g®n szekvencia alapj§n GI-23 vonalba tartoz· IBV 

tºrzsnek bizonyult (A Rohaim et al., 2019), ami felveti a vadmadarak szerep®t a GI-23 vonal 

Eur·p§ban, Ćzsi§ban ®s Afrik§ban val· terjeszt®s®ben. 

Eur·p§ban a GI-23 vonalba tartoz· IBV tºrzsek §ltal okozott megbeteged®sekrŖl 

elsŖk®nt 2015-ben sz§moltak be egy lengyelorsz§gi brojler §llom§nyb·l (Lisowska et al., 

2017). Ezt kºvetŖen hamar uralkod· vari§ns lett az orsz§gban, ugyanis a 2018-2019 kºzºtt 

kimutatott tºrzsek tºbb mint 28%-a a GI-23 vonalba tartozott (Domanska-Blicharz et al., 

2020a). Egy ebbe a genetikai vonalba tartoz· tºrzset 2019-ben N®metorsz§gban izol§ltak 

brojler §llom§nyokb·l (Fischer et al., 2020), a kºzelm¼ltban pedig Kelet-Eur·p§ban is 

jelentett®k elŖfordul§s§t (Franzo et al., 2017b; Houta et al., 2021). A GI-23 vonalba tartoz· 

tºrzsek Nig®ri§ban val· felt®telezhetŖ megjelen®s®re utal k®t, GenBank adatb§zisban 

fellelhetŖ r®szleges S1 g®n szekvencia. Egy 2019-ben megrendez®sre ker¿lŖ konferenci§n 

pedig besz§moltak a vonalba tartoz· tºrzsek sz®les kºrŤ afrikai ®s eur·pai elterjed®s®rŖl, 

Belgiumban, Csehorsz§gban, Marokk·ban, Ugand§ban, Zambi§ban ®s Zimbabw®ben is (Tal 

et al., 2019). Ezen fel¿l a GI-23 vonalba tartoz· tºrzsek nemr®giben Ćzsi§ban is megjelentek 

(Scherbakova et al., 2018; Sadri et al., 2019). A dolgozatban vizsg§lt mint§k kºz¿l, 15 

tºbbs®g®ben kºzel-keleti sz§rmaz§s¼ tºrzs sorolhat· a vonalba. A GI-23 genetikai vonalba 

tartoz· tºrzsek t®rh·d²t§s§ra utal, hogy a GenBank adatb§zisban el®rhetŖ 164 teljes S1 g®n 

®s 8 teljes genom szekvencia kºzel 95%-a a kºzelm¼ltb·l sz§rmazik. Az Eur·p§b·l sz§rmaz· 

tºrzsek 17,6%-a, a Kºzel-KeletrŖl sz§rmaz· tºrzsek 74%-a sorolhat· ebbe a vonalba.  

10.3.2 Egy®b, tºbb kontinensen is elŖfordul· genetikai vonalak 

Ćzsia ®s £szak-Amerika 

A GI-2, GI-3 ®s GI-4 vonalakba tartoz· tºrzseket az 1950-es ®s 60-as ®vekben ²rt§k le 

elŖszºr az USA-ban, majd k®sŖbb Ćzsi§ban is kimutatt§k Ŗket l®gzŖszervrendszeri t¿netekkel 

®s vesek§rosod§ssal j§r· megbeteged®sekbŖl (Albassam et al., 1986; Bing et al., 2007; 

Hofstad, 1958; Kwon ®s Jackwood, 1995; Winterfield ®s Hitchner, 1962). A kor§bbi nevez®ktan 

alapj§n ezekbe a vonalakba sorolhat·ak a ôJMKô, ôGrayô, ôIowa97ô ®s ôHolteô szerot²pusk®nt 

ismert tºrzsek. M²g a GI-2 ®s GI-4 vonalakba tartoz· tºrzsek elŖfordul§s§r·l az 1950-1960-as 

®vek ·ta nem sz§moltak be, GI-3 vonalba tartoz· tºrzsek az 1990-es ®vek v®g®n ¼jra 

elŖker¿ltek az USA-ban, a 2000-es ®vekben pedig K²na, Tajvan ®s Jap§n ter¿let®rŖl is (Bing 

et al., 2007; Gelb et al., 2005; Mase et al., 2022). 
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Eur·pa ®s Afrika 

A GI-12 ®s GI-14 genetikai vonalak Eur·p§ban ®s Afrik§ban egyar§nt elŖfordulnak, n®h§ny 

eur·pai orsz§gban ®s Nig®ri§ban illetve Oroszorsz§gban izol§lt§k Ŗket (Bochkov et al., 2006; 

Ducatez et al., 2009). 

A GI-12 vonalba tartoz· D207 ®s D274-szerŤ tºrzseket, 1978-1986 kºzºtt Hollandia 

®s az Egyes¿lt Kir§lys§g ter¿let®n izol§lt§k l®gzŖszervrendszeri t¿neteket ®s toj§stermel®si 

zavarokat mutat· §llom§nyb·l (Cook, 1984; Davelaar et al., 1984; Cook ®s Huggins, 1986). 

Annak ellen®re, hogy a GI-12 vonalba tartoz· tºrzsek cirkul§ci·ja j·l dokument§ltnak 

tekinthetŖ, viszonylag kev®s szekvencia (ºsszesen 11) ®rhetŖ el a GenBank adatb§zisban, 

tºbbek kºzºtt Hollandia, az Egyes¿lt Kir§lys§g, Lengyelorsz§g, Nig®ria ®s Oroszorsz§g 

ter¿let®rŖl (Bochkov et al., 2006; Cavanagh et al., 1992; Cook, 1984; de Wit et al., 2018; 

Domanska-Blicharz et al., 2020a; Jordi et al., 1989; Koch ®s Kant, 1990; Kusters et al., 1989; 

Valastro et al., 2014). Napjainkban a GI-12 vonal Eur·p§ban alacsony gyakoris§ggal fordul 

elŖ.  

A GI-14 vonalba tartoz·, B1648-k®nt ismert vesek§rosod§st ®s toj§stermel®si 

zavarokat okoz· v²rusokat elsŖk®nt 1984-ben Belgiumban (Meulemans et al., 1987, 2001), 

majd k®sŖbb Olaszorsz§gban azonos²tott§k (Capua et al., 1999). A B1648-szerŤ tºrzsek az 

1990-es ®vekben voltak a legelterjedtebbek, az·ta sz·rv§nyosan mutatt§k ki Ŗket 

Oroszorsz§gban (Bochkov et al., 2006), Franciaorsz§g ®s N®metorsz§g ter¿let®n 

(Worthington et al., 2008), illetve Szlov®ni§ban (Krapez et al., 2011). Afrika ter¿let®n ez id§ig 

Nig®ri§ban sz§moltak be elŖfordul§s§r·l, valamint a dolgozatban vizsg§lt mint§k kºzºtt 

meghat§roztunk k®t kameruni GI-14 vonalba tartoz· tºrzset is (Ducatez et al., 2009).  

10.3.3 Region§lisan elterjedt Ŗshonos genetikai vonalak 

Terjedelmi megfontol§sb·l a kºvetkezŖ bekezd®sekben csak a saj§t 

tºrzsgyŤjtem®nyben is azonos²tott region§lis elterjed®sŤ genetikai vonalak ker¿ltek r®szletes 

le²r§sra.  

Eur·pa  

Az eur·pai kontinensen h§rom vonalat tekint¿nk Ŗshonosnak, a GI-21, valamint a GII-1 ®s 

GII-2 vonalakat, b§r az ut·bbiakr·l meglehetŖsen kev®s ismeret halmoz·dott fel. 

A GI-21 vonalba a GenBank adatb§zisban tal§lhat· teljes S1 ®s teljes genom 

szekvenci§k alapj§n 1997-2011 kºzºtt izol§lt tºrzsek tartoznak (Egyes¿lt Kir§lys§g, 

Olaszorsz§g, Spanyolorsz§g) (Bochkov et al., 2007; Jones et al., 2005; Keep et al., 2020; 

Worthington ®s Jones, 2006). A GI-21 vonal t²pustºrzse az 1999-ben Olaszorsz§gban izol§lt 

Italy02 (Bochkov et al., 2007). Ezt kºvetŖen a GI-21 vonal az egyik legelterjedtebb genot²pus 

lett sz§mos eur·pai orsz§gban, tºbbek kºzºtt Spanyolorsz§gban, Szlov®ni§ban, 

Horv§torsz§gban ®s az Egyes¿lt Kir§lys§gban (Dolz et al., 2009; Krapez et al., 2011; Saviĺ et 
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al., 2011). A GI-21 tºrzsek ezen fel¿l megjelentek Franciaorsz§gban, Gºrºgorsz§gban, 

Hollandi§ban, N®metorsz§gban ®s Oroszorsz§gban is (Worthington et al., 2008; Bochkov et 

al., 2006; Heffels-Redmann ®s Kaleta, 2004). Egy 2002 ®s 2006 kºzºtt v®gzett felm®r®s 

alapj§n Nyugat-Eur·p§ban a GI-13 ®s GI-1 vonalak ut§n a harmadik leggyakoribb genot²pus 

volt (Worthington et al., 2008). Ezek a v²rusok l®gzŖszervi t¿neteket, toj§stermel®si zavarokat, 

fiatal §llatokban pedig veseprobl®m§kat okoznak (Worthington et al., 2004; Dolz et al., 2012). 

Hab§r a GI-21 vonalba tartoz· tºrzsek sok§ig csak Eur·p§ban fordultak elŖ, nemr®giben 

felbukkantak Marokk·ban is (Fellahi et al., 2015). A saj§t tºrzsgyŤjtem®ny¿nkben tal§lhat· 

h§rom GI-21 tºrzs is rom§niai, illetve marokk·i sz§rmaz§s¼.  

Ćzsia  

Jelenlegi ismereteink szerint szigor¼an Ćzsia ter¿let®re korl§toz·dik h®t lesz§rmaz§si 

vonal ®s k®t genot²pus  elŖfordul§sa (Valastro et al., 2016). Ezek a kºvetkezŖk: GI-7, GI-15, 

GI-18, GI-22, GI-24, GI-28, GI-29, GVI-1 ®s GVII-1.  

£szak-Amerika  

Sz§mos genot²pus ®s vonal tekinthetŖ Ŗshonosnak £szak-Amerika ter¿let®n (GI-8,  

GI -9, GI -17, GI -20, GI -25, GI -27 ®s GIV-1), azonban ezek kºz¿l csak a GI-9, GI-27 ®s GIV-

1 vonalba tartoz· tºrzsek tudtak sz®les kºrben elterjedni (Jackwood, 2012).  

Hab§r a GI-9 vonal (Arkansas, Ark) elŖfordul§sa csak erre a fºldrajzi r®gi·ra 

korl§toz·dik, az egyik leggyakoribb t²pus, mely az USA ter¿let®n sz®les kºrben elterjedt ®s 

l®gzŖszervrendszeri t¿netekkel j§r· j§rv§nyokat okoz. Gyors terjed®se miatt az 1973-as 

le²r§s§t kºvetŖen rºvid idŖn bel¿l attenu§lt vakcina tºrzset fejlesztettek ki ellene (Fields, 1973; 

Johnson et al., 1973). Az Ark-t²pus¼ tºrzsekbŖl sz§rmaztatott attenu§lt vakcin§k haszn§lata 

rºvid idŖn bel¿l elterjedt ®s az 1980-as ®vekre az egyik leggyakrabban izol§lt vad t²pus¼ 

tºrzsnek sz§m²tott (Gelb et al., 1983). Napjainkban az USA-ban az egyik rendszeresen 

haszn§lt vakcinatºrzsek, ®s gyakorta izol§lt szerot²pusok kºz® tartozik (Jackwood et al., 2005). 

A kereskedelmi forgalomban kaphat· tºrzset is tartalmaz· bivalens vakcin§t (IBMM+Ark) 

elŖszeretettel haszn§lj§k az Egyes¿lt Kir§lys§gban is, ²gy val·sz²nŤ, hogy a GenBank 

adatb§zisban el®rhetŖ GI-9 vonalba tartoz· szekvenci§k vakcina tºrzsektŖl sz§rmaznak 

(Worthington et al., 2008). Az Ark-t²pus¼ vakcin§kat K²n§ban is gyakran haszn§lj§k a baromfi 

§llom§nyok immuniz§l§s§ra (Liu et al., 2006). ĉgy azt felt®telezz¿k, hogy az adatb§zisba 

feltºltºtt, k²nai eredetŤ GI-9 vonalba tartoz· tºrzsek ink§bb ennek a vakcinatºrzs reizol§ci·j§t 

jelentik, nem pedig vad t²pus¼ v²rus kimutat§s§t. A saj§t gyŤjtem®nybŖl ºsszesen k®t tºrzs 

sorolhat· a vonalba.  

Valastro ®s munkat§rsai a GI-25 ®s GI-27 vonalakba sorolt§k a Georgia ®s D®l-

Karolina §llamokban 2007-ben ®s 2008-ban le²r§sra ker¿lt, l®gzŖszervi megbeteged®seket 

okoz· k®t ¼j vari§ns tºrzset (GA07 ®s GA08) (Valastro et al., 2016). A GI-25 vonalba 2004-

2013 kºzºtt izol§lt tºrzsek tartoznak (Jackwood et al., 2007; Kulkarni, 2016). Az elsŖk®nt 2007-
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ben azonos²tott GI-27 vonalba pedig 2004 ®s 2015 kºzºtt izol§lt tºrzsek sorolhat·ak (Kulkarni 

®s Resurreccion, 2010). Đjabb adatok szerint a GI-27 vonalba tartoz· tºrzsek §ltal okozott 

megbeteged®sek gyakoris§ga megnŖtt, az §ltaluk okozott gazdas§gi k§rok m§r ®rezhetŖek 

(Kulkarni, 2016). A saj§t tºrzsgyŤjtem®ny¿nkben tal§lhat· ®szak-amerikai eredetŤ tºrzsek a 

GI-27 vonalba tartoznak. Valamint azonos²tottunk egy GI-25 vonalba sorolthat· mexik·i 

eredetŤ tºrzset is, mely a vonal ¼j elŖfordul§s§nak sz§m²t.  

Kºz®p- ®s D®l-Amerika  

Az egyik kiz§r·lag D®l-Amerika ter¿let®n elŖfordul· vonal a GI-11, mely napjainkban is 

uralkod· t²pusnak sz§m²t egyes orsz§gokban (Braz²lia, Uruguay) (Marandino et al., 2019). A 

GI-11 vonalba sorolhat· tºrzseket elŖszºr Braz²li§ban mutatt§k ki 1975-ben, noha 

felt®telezhetŖen m§r az 1950-es ®vek ·ta cirkul§ltak a r®gi·ban (Fraga et al., 2013; Marandino 

et al., 2019). K®sŖbb a GI-11 tºrzseket Argent²na ®s Uruguay ter¿let®rŖl is le²rt§k (Marandino 

et al., 2015; Villarreal et al., 2010; Chac·n et al., 2011; Rimondi et al., 2009; Santos Fernando 

et al., 2017). Az ebbe a genetikai vonalba tartoz· tºrzsek l®gzŖszervrendszeri 

megbeteged®sekkel, meddŖs®ggel, toj§stermel®si zavarokkal ®s b®lrendszeri t¿netekkel 

hozhat·k ºsszef¿gg®sbe (Chac·n et al., 2011; Villarreal et al., 2010). A GenBank adatb§zisba 

feltºltºtt szekvenci§k tºbbs®ge Argent²n§b·l, Braz²li§b·l, ®s Uruguayb·l sz§rmazik, valamint 

a saj§t gyŤjtem®ny¿nkbŖl is egy braz²liai eredetŤ tºrzs sorolhat· a GI-11 vonalba (Marandino 

et al., 2017, 2019).  

A leg¼jabb GI-30 vonal nemr®giben ker¿lt le²r§sra Trinidad ®s Tobago ter¿let®n 

l®gzŖszervrendszeri t¿neteket mutat· h§zt§ji baromfikb·l izol§lt tºrzsek alapj§n (Jordan et al., 

2020). 

Afrika  

A GI-26 vonal egy egyedi afrikai csoport, melybe a GenBank adatb§zis alapj§n 2006 

®s 2007 kºzºtt Nig®ri§ban ®s Niger ter¿let®n izol§lt tºrzsek (n=32) tartoznak csup§n (Ducatez 

et al., 2009).  

Ausztr§lia ®s čce§nia  

Ausztr§lia ®s Đj-Z®land ter¿let®n fŖk®nt a fºldrajzi elszigetelts®g¿knek kºszºnhetŖen 

az IBV evol¼ci·ja a vil§g tºbbi r®sz®tŖl f¿ggetlen¿l zajlott, sz§mos egyedi, csak itt elŖfordul· 

vari§nst eredm®nyezve (GI-5, GI-6, GI-10, GIII ®s GV). Az elszigetelts®g miatt a glob§lisan 

elterjedt GI-1 vonal itt nem is fordul elŖ, val·sz²nŤleg mert mindig is saj§t izol§tumokb·l 

sz§rmaz· vakcinatºrzseket haszn§ltak a kereskedelmi forgalomban kaphat· §ltal§nos import 

k®sz²tm®nyek helyett (Ignjatoviĺ ®s Sapats, 2000). 
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11 Đj tudom§nyos eredm®nyek 

1. Munk§nk sor§n 102 izol§tumb·l §ll· Avian coronavirus tºrzsgyŤjtem®nyt 

jellemezt¿nk teljes genom szekvencia meghat§roz§ssal. Eredm®nyeink r§vil§g²tottak az Avian 

coronavirus evol¼ci·s mechanizmusaiban fontos szerepet j§tsz· rekombin§ci· jelentŖs®g®re. 

Elemz®seink sor§n a genom sz§mos r®gi·j§t, kºzt¿k az S1 g®nt ®rintŖ rekombin§ci·s 

esem®nyt siker¿lt azonos²tani. 

2.  Meghat§roztuk ºt ¼j, magyarorsz§gi eredetŤ, GI-1 ®s GI-19 vonalakba tartoz· IBV 

tºrzs teljes genom szekvenci§j§t. Valamint azonos²tottunk egy S g®nben rekombin§ns tºrzset 

is, mely tºbbszºrºs rekombin§ci·s esem®nyek eredm®nyek®nt jºhetett l®tre, ®s a legnagyobb 

hasonl·s§got GI-13 ®s GI-21 vonalakba sorolhat· tºrzsekkel mutatta.  

3. Vizsg§latunkban az nsp8 ®s nsp12 g®nekben tal§ltunk ¼j rekombin§ci·s 

forr·pontokat, valamint a genom 5ǋ ®s 3ǋ v®g®nek kºzel®ben ®s az S g®n nagyobb szakasz§n 

rekombin§ci·s hidegpontokat azonos²tottunk.  

4. ElsŖk®nt azonos²tottunk ¼j egyedi vari§ns tºrzseket a F¿lºp-szigetek, 

Elef§ntcsontpart ®s Indon®zia ter¿let®rŖl, melyek a tºbbi referencia tºrzstŖl nagym®rt®kben 

elt®rŖ genomszekvenci§juk alapj§n ak§r egy-egy ¼j genetikai vonal elsŖ k®pviselŖi lehetnek. 

Valamint Afrika ®s Kºz®p-Amerika ter¿let®n eddig le nem ²rt genetikai vonalakat tal§ltunk 

(Elef§ntcsontpart GI-16, Mexik· GI-9, GI-25).  

5. A GenBank adatb§zisban el®rhetŖ teljes genom ®s teljes S1 szekvenci§k, valamint 

a saj§t tºrzsgyŤjtem®ny felhaszn§l§s§val kiterjesztett¿k a ma haszn§latos S1 g®n alap¼ 

genotipiz§l§si rendszert. Ezen k²v¿l, saj§t adataink integr§l§s§val friss²tett¿k az egyes 

genot²pusok fºldrajzi megoszl§s§ra vonatkoz· ismereteket.  

6.  A dolgozatban vizsg§lt peptid mot²vumok tekintet®ben a szakirodalmi adatokkal 

ellent®tben az egyes aminosav poz²ci·kban megfigyelhetŖ szekvencia ®s a felt®telezett 

szºvettropizmus kºzt nem tal§ltunk ºsszef¿gg®st. Eredm®nyeink szerint a vizsg§lt mot²vumok 

legink§bb a genetikai vonalak alapj§n ®s nem az okozott t¿netek szerint rendezŖdnek, ez®rt a 

szºvettropizmus®rt felelŖs aminosavakat nem siker¿lt azonos²tani. 
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