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IV Summary

The two viral pathogens of the porcine reproductive and respiratory syndrome (PRRSV-1
and PRRSV-2) are disseminated worldwide. The PRRSVs belong to the subfamily
Variarterivirinae within the family Arteriviridae of the order Nidovirales.

Our main objective was to expand the available sequencing methods in order to support
the molecular genetic studies of PRRSV. In this study, we successfully evaluated a
PRRSV-specific amplicon library preparation method compatible with Illumina short-read
sequencing based on a two-step PCR assay. Two different library preparation protocols have
been developed. One of the approaches targets the ORF7 region of both PRRSV species,
while the other is specific to the whole genome of certain PRRSV-1 vaccine strains (PorcilisE
and UnistrainE PRRS) and their descendants.

The ORF7 targeted amplicon deep sequencing provided insights into the heterogeneous
composition of the PRRSV-1 viral population circulating in Hungary and the microevolutionary
mechanisms acting on this region. In addition, we have demonstrated that this method is
suitable to discriminate between vaccine- and wild-type strains, as well as to detect multiple
strains simultaneously and promote the genetic characterization of PRRSVs.

We performed deep sequencing based on tiling multiplex PCR to compare the vaccine
strain components of three different Porcilis PRRS vaccine batches. Our results showed the
occurrence of well-known deletion variants and high genetic complexity. The genetic stability
of Porcilis vaccine strains was evaluated by comparative genome analysis of the investigated
strains and additional genbank records.

We confirmed that PRRSV-specific amplicon deep sequencing possesses remarkable
advantage over traditional sequencing technologies since it could provide a fast, inexpensive
and sensitive tool for diagnostics, molecular epidemiological or genetic diversity testing of
PRRSVs from clinical samples.

Furthermore, we determined the origin and distribution of the Hungarian PRRSV-1 and
PRRSV-2 strains based on the ORF5 sequence data collected since the beginning of the 21st
centruy. In addition, analysis of ORF5 sequence data provided relevant information on the
genetic diversity of PRRSV strains in Hungary. In a preliminary study, we incorporated the
NGS technology (conventional DNA libraries) into the routine diagnostic sequencing as part of

the PRRS eradication and identified mixed infections in some of the investigated pig farms.
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VBevezet ®s

Asert®epkodukci+-s zavarokkal ®s | ®gz RBRRS8,r vi t ¢r
porcine reproductive and respiratory syndrome)k - r o k &# -RsazUSA-banazonos?2tott 8§k
az 1980-as ®vek v®g®n, m2 g -e B u r® vpekbeeant t{kekaliklo BO89;

Wensvoort et al.,, 1991). Megjel e n ® se®yt GFs| nappainkig a PRRS vi | 8g g 2d retnég Rs
gazdas Dkptiokok&rser t Bzt8anr8r anegbet eged®s s¥W yos | ®gz
mel |l ett cs°kkent 5 a bt & Teieé ggyedekien, pvalamgns ko ¢ Han

magzat k8r osod§sgaloduBrc & tisjeleatkezhetnek EE| h Yazf @rt Rz ®s

e s etinunszuppr esszi - | ®phet fel, ami m8sodl agos f er |

A PRRS Fkt-arNiddévyrales r endbe tpaorztia2-.wv, ir8nyul ts§g, 1
genommal (+ssRNS) r end e | k e z R avJelenlegk®@o kw2zrkussl feanjbt® zt eat ¢ N k me
PRRS k- r ok:oBetaajtesivir® suid 1 ® sBetaarterivirus suid 2, k © zi s merta nev¢ k?®
PRRSV-1 ®s P-RRBRRSYVmagas mut 8ci -s r8tsgja ®s a k¢l on

zajl - bi aBrwangy m@emgte®lTi kai vValtt ez @lddviemeydh et al.,
2010). Abet egbk®Pgneir8nyul - v®dekez®s mimvelalnennirsgR g s
PRRSV-t °rzsek el t®®R anriuy) eeaced By mEmgmtehez2ti, a vak:

illetveadi agnoszti kail kmml neaz&8rsBé s. RBts®F ®t

A sert ®s 81 | emRdyyovuthrduns t mrod &klul 8r i s m- dszer ekk
jell emMmzs®sleesz8r maz8sif eladpegrs2obl ®asteai amakol ekul 8ri s e
t8mogaPRS aell eni (MuBadighk20”2®Retez et al., 2015). Ezeknek a
vi zsg8l at oknakhezaa led y®Rgz®s®e dt abACR @&s d sDN® r e k
b8zi ssorrendj ®n eSangené ®b 2 £ B v esal.8\gpgamkbana z Y4 gener 8ci
s zekvein &leSsiNGS, kegt generation sequencing) rohamosf e j | Rith@&vezetett,

hogy 81 | at or vosi ggyaekgy@shbambmbaeengyalsk avizmauzszt Pkr z s e k
genomi r ® gnak-vagy teljes genomszekvenci§ j § maelgi s men( 8®B8& et.Aml ., 20
NGSv®grehajn®&lsi@hlozzhetetlen &«2nysgyBeankzel KBRSt ®
l egi nk8bbh®skd Rit g@mgy e s, n e nms znB nmmdrean z Hr 8rzBegt R, keres
forgal omban kaphazlani.Ra tedkykied pNESkkwe hetolRi- zgti B2t -
v 8 | laalllumina (San Diego, USA), melyk®s z ¢ | ®k ei hez m8r t°bb altern
m-dzer Iis hozEZé®rmestsBXKkermekal ap mol ekul 8ris tech
sz¢ks®ges e«kZ2ikmedhr K@IR k° |l t s®ghat ®konyak--®sez 8l t a
di agnosztikai |l abor munkg8ek8ba ko°nnyTszerrel be®p
Mindezekkedg®sdbemeflkut at - muvolk &gk %jf Rz ed @I, )] ak ®t | ®p
PCRrendszerre ®p¢l R DNS k°nyvt8§rk®sz?2t®s adapt 8

geneti kai Vvizsg8latai hoz.
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VI r odal mi §ttekint ®s

6l A PRRSV 8ltal8nos jell emz®se

6.1.1 Rendszertan
A serr®pebduhviar ® kkal ®s | ®gzRszervi téenet ekke
porcine reproductive and respiratory syndr ome)
jelent Rs®ggel b2r - megbet e g gRPRRSWaNidbvirdles rerelltes ® g et o
bel¢, | Aateriviridae c s a | § d b\faria@esivirisae al ¢ s al 8 d b a Nisloviralesir¢gnd k . A
tagjainak k°z°s befgy amestdoe geyler emddzRd®sT szubg
messenger RNS-en (sgmRNS)a | apul - repli AKdPkiSgydspt ®8@abb - |
ered, hogy minden sg mMRNS 56 v®ge Kkieg®szygl az
szekvenci 8val, illetve mindn®l (Vedenhbery,2000.at - a 36
2018-ban a Nidovirales rend taxon- mi 8®s8tneve & ®k ma d o ® 3jdenlegtk Pk ,
kel on faj k®nt tartj 8k s Bétaadenvirua suie® R RPRRSK-1)r®sk o0z - j §
Betaarterivirus suid 2 (PRRSV-2) (https://ictv.global/report/chapter/arteriviridae/arteriviridae,
2023.09.20). A k®t PRS2V tfaarjt o0z k9ZPusit° (nfuskedlermad s 1§ g
k °r ¢ |160% (Allende et al., 1999).

6.1.2 GenomszervezRd®s ®s morfol -gia

Asima fel ¢l etT virion kerek vagy topBst@teal &k %,
de50i74nm k°z°tt v&8ltozhat ; a k¢l sR felsz2n®t bor 2t
4,5 nm, tov§8§bb§ tal gl hat- benne @fy bAc@i&keD Ir ®gi
t 8vol s8gr a eh(Boklagnd 204 @.i8kb r A).,

A PRRSV szimpla sz8l Y, pozit 2 {kbp)hasnsyzuh,t s8&@ ¥ a K
36 @Ppsyrukt Yar 8kkalbReél Ig8thootmtma RNS e n duesi8kte z1i & k i nTt2vf
policisztronos, vagyisaz56 ®s 301 WeHglkeRhR-8E8Rr ném r ®gi - k 8§l tal
genomszakasz ©°sszesen t2z nyitott |l eol vasa8si ke
nem-szer kezet. feh®rj K O©ORF ka d ®Is -, vallghdil b ezarkpgeti
feh®rj ketyokcd kli sebb (ORF2a, ORF2b, ORF 3, ORF 4,
ORF7)ORF-et A pozitzv-gen®Iim¥aRNDBizohy8sIRN&EMOot 2 vumok, vagyi
transz&grapg8liyz- - gERSkranscnption-gegulatingsequence)s zab 8l yozz 8§k
negat2v sk®&[dZezRthadenegyesszer kezet i feh®rj @iltetvek - d o |
azRNS-genom boél e®der s zekhelgezkednekel31ld & By(Rasternak et
al., 2001).

Az ORFla ®s ORF1b ®gl - k®tah ggremadn rk®s zs@tbe t es z i k
juBt8§sk°vetr®kenRI az QREoF ®gI okei hab() p kI &ti@dezp p 1
egy | eol v-als§a l(RER gidomal frameshift)s z ¢ k s ® g eGR Fa hka®EZtr 8§ n .
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k°vetaRewmi r 8l i s prote8zok seg?ts®g®velszekezeki ®t pol
f e h ® (NSB, non-structural protein) keletkezik. A f ol yamat led z RKtE® 1
autoproteol 2 z ilehasadlaz NSP1U ® saz NSP2, amik ki has&Z N§Pgk R prote§zt .
EzutaPpplat ovEbbi f el (NSR3aNSPSI 658 NSPRUDt ®s Nile®Rea)pplab
poliprotein feliddl)goezngysNcRfel (AABSPP9 ®s SnEgyeaser , 20
kut at 8sok bi z can MSP2-tokt-tdSaki®-g ih-ogtyer ¢ 1 et ®ne gsyz inm& sRink el
egyedi k e r,anminek kt °ovl e-tdk8esz t b resib b an fseles krewlett indm h ®r
kkvkel etkezi k m®g kot az0NBS® 2 NBE P ®(Eanght &. 82012,

Yanhua Li et al., 2014).

Az e nminéntseetkezeti f e h®r | ®®s 2@y eki sne8any | aigmertra®gR t a
f unkrcadz NBRAUD ,az NSP2 ®s az miSPt4 pok; @z NP2 mint RNS-f ¢ g g R
RNS-p o | i m@&dRp,zZRNA-dependent RNA polymerase); az NSP10 mint hel ik
NSP11 mint endoribon u k| e 8 nek v ®sat v2ssrzuaspor od8si aezi lkelgws®dHb an
vZ2repli k8§ci -t ismabihgoduzl SmMess lett @aD8&kURNMel 2010; F a
Snijder, 2010; H. Zhang et al., 2022). AzZNSP3 ®s aN3R5S t Renfloplazmasikeg
retikulumg b a(BR) mint transzmembr 8fne h ®r j ®k t a lbglahbabt -kaukt anbeB8gs o k al
fertRz°tazERheRIt berned R auf el @@ d moszan@Itsa8kt § let /I , hog
g8t olzjokk la zosz:- m8val atzlarzt &o Bofy®mpi 8§ &hadg®rzah,e k el R
2019; Zhou et al.,2023).C1 t al| § n oaszs Sagwbtaonf § g ivalanfinbaz NSPBha®s NSP5
j el enhlo®ztzes jaSvruslr epl i B @ik-2 nt esz2kl®ngér i nukl e8ri s k
me mbr §n%¥ v BMM, HoulleSrlembi@ne vesicule) | ®t r e j, Yalami®thfakazza a
PRRSV repl i k8&ci(Chen eka®, 2@l3; P@Sthunta et al., 2008; X. Zhang et al.,

2022). Avi szonyl ag kev®sb® kutfatnktatem-gzerkedet§fi gh ® rsjmkr e t
k°z¢ NSPE-z RI az ut - bbi ®vtizedben meg8l |l ap2tws t 8§k,
repl ij @z akt?2y Vv2rusejpam®ibleml 28knyl2®tot t §k, hog
gazdaszervezet (Liehalu20238 AzaNSR68 te h et s Rkgceis- pisatken,|

nemr ®g megj el ent k°zl,eml® szermtem®r sl®kedhataungazdasz
gyul | ad&gs oGuerak, a0RY). AzNSP8-r - 1 a k°zel m¥%Wl tban azt tal §
vagyisazRdRpN-t er mi n&laisz §aa& f el ,adonbantpén®ms sRz enreegmdRat

mai napig nem s i ker ¢hlatt Sinf@oigget al.,, 2018). ¥ s sgse®g ®bz2zMSP-ke gy ®b
gazdasejt eredetT faktorokk&kciegy@®st takhkhsuzk8kopai
melyet magukba foglalnak a DMV-k (Pedersen et al., 1999; Wolff et al., 2020).

Aszerkezetif e h ®8 tj Wrk@rsfaytonos,az Rket k-et#d of®RF2IORF° sszesen
hat k¢ 1 °nb°zR m®ret The ieydaz Styt HRE S Yus &2l t- ss@id ®vmd g
Q.8brB)(Snijder ®s MeWAl@RF2Br g®@pil 9%)zil58I1,t m2@P 2a z
ORF2b a®sORF6 a nem-gl i kozil §l't B Er o®$ edaMPRF® lae t
nukleokapszid-f e h ®N)jk®td otb v & bdz ®RF7-t el 8t f, azdDRB7TAeqy t ov 8bbi
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7ap nevezet T f e (ORszjet@t., 2016). Mennyi s®g¢ ket tekintv-e a GP
hi dakkal °sszek9otott heterodi mer formgj a tal §l
burokban, m2 g m§ s szdtkedetitf e h®r j e a Acoreodo r ®gaGP2 GR3l kot - r
®s Gdikdtta heterotrimer, amiaPRRSV-1 es et ®ben m®g ki e g, GBselaby | az |
mennyi s ®gb e fVeifevat.,@a22). el R

A
heterotrimer
heterodimer
B
GP2 GP4 5a M
[l ORF1a I_ . '
S TRS RFS ORF1b 3
|nader E GPB GPS N
sg mMRNS2 e
sg mMRNS3 by
sg mRNS4 —_—
sg mRNS5 ol
sg MRNS6 e
sg mMRNS7

1. 8BPRRSVviri ofA)8snakenomsz @®n &k)zcRdti®usf el ®p2t ®s e
AAburokban tal 8l hat:- szerkezeti feh®rj®k k°zg¢l a GP2, GP3
form8ban fordul elR. Az N feh®rje alkotja a nukleokapszid
BAz 8brs8n jel°lt¢k a beader56zeR®Rg@®ncti 8dk8|erlaRtatmi enlth ealzy eOzRkFe
transzgrapgliyz- szekvenci 8kat (TRS). Az ORF&ht®t - OBBE1bHRRFS)
sziks®ges a ppla ®s pplab 8t2r-d8&8s8hoz. Aszswbegerazmit§!| ifseh®
MRNS-sel (sgmRNS2i7) zajli k. Az adott szerkezeti feh®rj ®ket jelo?
szer ket i (8b rk8)jp§ Vitgpsr/virglzore.expasy.org/)

A PRRSV szerkezeti feh®r | ®i IGP52z° ¢t z aegyi k ®k e g k& inttteorzt | 8 k
Ssz8m®sxmzMs zekv &n c ipglegkogzervat 2 \k®ppgedigf unkci - j ukban szo
kapcsol mi malk ®t ffeert®a g e szer epétus | StesrztiRz Re®pw s s R
ki al ak? tAS®3N keterodimer, mi nt a d s z ekormpptex, kiameltf seehefiet |
j 8tszik a v2rus gazdasej AhPERRSEYrt ®nRRk®@pcspémpés
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°sszesen Kk®t esleejntgfeedlhsezt?etid rme ¢atnorit makikf §gspeci fi ku:
hepasg8uol f8§tt r@xeptmakr of 8gspeci fi kus-1)seraptarf. oadhe z
Ahepasg8nol f8§t az M feh®rj®vel kialak2tott alacson
a virionok tapad§Bbegtmajdhezen®PF ¢ Rjd®s § & B & b re@ben
fokozadkkmpl exk®nt jelenl ®v R GP5 f el sszz22nn®@n Sna |l §
receptor i(Delputte eh &.,c2005, 2Q02; Shi et al., 2015; Van Breedam et al., 2010).

Az Snnel t °rt ®nR ©°sszekapgaaedadgst fel €ePpaea®ntRr 8lxaj - ut
elindul 8s8®ratz, Samzomdmtnosa sPRREY®rpRlt ogen&mos ®ben
el l ent mond - k°zlagm®@dwe ks(Rragheregt ralt 2013; Su et al., 2021;
Vanderheijden et al., 2003). A g a z d a s e folyamata kjatnirt-n3esd i Bdbcet vagyi s s all
alternat 2 vmakitop o ma lc dadjlik (Nauwysck ket al.,, 1999; Wei et al., 2020). Az

Yagbb kutsazteSrsiorkti a gazdasejthez t°rt®nR megfelelR
sz¢ks®@Rlk apcs ola7@kBodaitonosh Rs ok kf e to®@r§jb®vBe lki mut att 8§k,
a GP5-nek a gazdasejthezv a It a p aodn§ sk, av MIYH9 mi ozin mol ekul 8hoz
Szi nszeRpevanazi nt er nal (L.2\acgiet abh,2022; Xue et al., 2019; Ye et al.,

2022). A GP2 ®k° 6WVdt ICBI63rlecaept or hozt eks°ztiRdiekh eRsRv ® a
sz8m8ra a gazdase| tBsedaakap stzfiRdIS8kajmat Fntak megval
(Das et al., 2010; Shi et al., 2015). Az eddigi k ut a t €eimt kb CD163 receptor SRCR5

r®gi - j 8tné&t idlodi- kPlglt BBRavgerit ®Isjed s m&iszemskkdesznek

mind a PRRSV-1, mind a PRRSV-2 f er t Bzenibers @ mi bi zonya? tfjer,t RzoBgsy
| ®trejedyRaPiB3Iegyi k n®lgk ¢ | @ z(Bukardet dl.,2018; Guo et al.,

2019; Prather et al., 2017; Yang et al., 2018). A PRRSV-1-bene | Rf or du I®r RE fm&h ®r |
r &g bi zonyoss§bagyt a nysmredg & °sszekapcsol - d§sk maj d
endosz- - mEbaRNRI | 2t &g doncsatordars zer T @Bkitaikvi kK 8sz°nhet R
p-rusokaéabulokbgneEzzut gn eadosztam&@bhat - paH amdaban §

vilie §wkleinsav nuk |l eokapszi dsz-alb ate wvagywBak PRRSV-parti k ul 8§ k
dekapszid8ci -j8hoz sav@kr &k?trny®RgzeAckaerhka®y.esl1l99¢
2006). Hab8r egy Kkisebb d2h®v ¢ ®r Rosrkurd ad 818 gofj: ssok

i mmunmodula¥nfd sruegslii-kigsstgszRr eppel hozt@®hendapcsol at
2023). A fertRz°taz sNjftek®rejne egh@lghatb memelywni s®gbe
virionban @& ewzi rk&lpicss oRNSIva al k ¢(Oegehaal.,2000; Ddkland,o k ap s z i
2010).A f er t Rz ®s i dvonengirdniez ®8n 8ssoer j8enV & Bldmekh ez kapcsol - dv
medi 81 j a a Vv 3§ Ba sitoszolbaa,nwalangnd r ®s z t vesgzeaszzer el Rd®
f ol y amgKingdbal.,r2006). Emellettb i zony 2t ¢ teth8k®jbazr & T i mmunmodu
hat 8is gitro, illetve ki mut att 8 ®s z tetoay gther t Rz ° t t sejR®sek tra
V2r usr e pfolyakagamak- szab 81 y 0 z § wvdlamiatna pat oge m®t 8 ®k ®r e i s
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bef ol y8§scE@dond edntetal ., 202 3; Lee et al ., 2006 ; Li
Song et al., 2009; Wongyanin et al., 2012; Zhao et al., 2019).

6.1.3 A PRRS okozta megbeteged®s ®sr f ej | Rd®s

Az Arteriviidaec sal 8d tagjaira jellemzR a korl §tozott
el sRsor bla@gzRszer vi ®s nNyir ok sszervteBlakk md®sg el Rf o
monocitae r eds e it e k , B@I da8wle od& 8r i s (RAMW K poraifie8atyeckar
macrophage), ugyanakkor kKi mutattg8k mS8r, hogy herecs?

k ®p es f (®Duabh &zaln i1997; Halbur et al.,, 1995; Sur et al.,, 1997). Eddi g sz 8mos
k¢l °nbozR receptoamel granopdtteondiakl,i san r ®s zt V
kozvet 2t R@s®PH@Ht er nat 2 vfoenrasl IReliastti @Yk et ah §2022).
Amagaspat ogenit 85 %r #ZZRKRIKAM §ban Kkiterjedtebb sz°vet]
azonban viszamgbuag§l kex ®s ts sxad | s @s b mmucoeptorh a t -

si ker ¢ | me gehdadti §Ma et ral, 2022; Ruedas-Torres et al.,, 2021). Sok 8i g Ygy
gondol t §ks,erhSesymEna®v en -Pliedleemggedhet etl en a fert Rz
t°bb tansl m8plhet ett ar reanckaceceptorkakah-ia8nn,y Shboagny i s s i k
l ehet a infvilo @ dhavi@ose gy ar(Prmtat her et al ., 201 3; Wel ¢ |
P®I d ggyds,magasabb pat og e rPRRSY-t %rekess et ®ben bi zonag2tott§
al acsonyabb patpbpgekhe&zs k®pensyt§| kah8rtya felsRbb
ser tS®eceptort nem ki makeoR8gokhoz nsgl olhdktv@Baminti ni t §s
fokozottr e p | it kuBatak (Frydas et al., 2015, 2013; Oh et al., 2020). Invitrok 2 s ®r | et ek b er
a szint®n a szialoadhezi n -I0ecceptrttad t ey alag dlva rteaxretpd
azonos?tameBk ugyanakkor elt®r R m®r zrRk®prss@g®t i
Xie etal, 2017). Tel epi K°r ¢l mmnygsePRRSV2-z © t resme@&s zt Rrends zer

t¢neteket okozhatnak, ®s b8r egyel Rre nem i smert
pontos mechanizmusa, 8|l |l atk2s®rl etekkel si ker ¢t
b®l rendszer ben, val ami nt k-ros el vsgltozgaebkat i s

al., 2022; Shang et al., 2013).

A fert Rz&BRBSRRSOW SenlaRAM: sejtekbenr ep |l i k81 - di k, +&sj d k®s
nyirokrendszerk ° zvet 2tt ®@s®vmEsi Kk szer vbz aeddptt-vzai sf o0& zrz e
okozta sz°vdtFladro2®dd®st Karniychuk et. al ., 2011;

APRRSV-re minden kor ban ®rfiat® &ggedeklehkrendszesig $ %188 @ Kk |,
m2 gf el neERgytedek ben enyhe | ® g Yhelyhez tacsknced £k e te s entk®@lze r
szapobo o8 zagarokt 8 r s nak (Gey et al.,, 2019; Klinge et al., 2009). Pjsz¢l ottt
malacokbane | Rf o rndauglahsatmor t al B8z % aét K @Rgy ud |l BRISesb b
kor ban a lefieeszubifirik@isl §eset |l eg ®tvg§gyt almmerlptt j el ent
gazdas&8gi s legink@pboanht2bz--Isec s ®kkknt -gpatbafameent Rs
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(Zimmerman et al., 1997). M2 g a kl asszt kuss ekRRSbkbnikai i r e
megbet eged®smi nkko&tn aRRiRISNYt § aiagas | 8z z al , nagyobb
viraemi 8 yvaldamintmagas mor bi dit 8§8ssjpfr ®smengph ¢ d®gaERstel R
(Ruedas-Torres et al.,, 2021). A vi r ul enmsk otz°traz sme&kgbet eged®s kor a
t ¢ ne&kdle(kneh®zI| ®gz ®s, s®WspobadRggdadxa)d8sszef gg®st
megf i gyellihneftoRc ia § k§ k@sa kmorf Egiotheszdp R8MMeky t §r sul |
V®r z®s es (Camelli ¢t al.k201kv;]Wang et al., 2014).

APRRS megbeteged®sszdp kfapaiiogwdroski al akul 8sa er
a vemhess®§di umM8PRREBVY-f ert Rz®s nem bef oBgB&sol j a F
ter mPkeny? vabmintaab&8B8ygtly s -kda&entbri - f e j | Rsde® stte s(,18I | ap o
a magzatok c supl®s Rlalv,e mhes s ®g(20.knap) azakasz 8§t -M§8l kmeakdve
fog®konny8§8 a werstsizk8§iviasamisvzRaymE g m at el hal PEewoz v e z e
etal, 1997a,1996). A vemhess®g kbPan®emRnYy 8Lk vkSlBiuni kmeeig t ¢net e
a fer,vaRm@sr anszpl acent8ri s tr ans zAmenayteniakocssem f i ¢
a vemhelks@®R8zi s 0i83n nap) f er t RARJAKzZ er vi k mellaette t e
szaporod8sbiol gi°dbbelprvatt@®®™E kK rkaog aaetl 4 |Gmyor § s
vi sszaivarz8s ®s sRyg&lket(®xil vrasmeddleltends mumi fi k8l
is jelentkezhetnek ( Kar ni ychuk ®s Nauwynck, 201 3; Kranker
1997). Abet egrse®pgr odukci - s zlkmenetcle k anhdR®?¥ Vv pkt Rv8Il toz- ,
hal vaszg¢l et ettt anamoznatRdE©0%-o 8 niysa (eCRag dhret®s Chae, 2
Han et al., 2013; Hu et al., 2023; Ladinig et al., 2014; Rowland, 2010).

A Kk ®&s Rhess ®gvireaeoni Sam®@hny 8§81 k a jutrPRR¥b & vi d i dRn be
(3i10 nap), val - sz2nTleg az khyaet 2nBaksr@nfjeS8bgdo ka pl acent
magzatba. Megfigyelnindazke | syzear@linntd a h anklacekbanaVv &1t @ $ t
el sRdéneage&smus zbamyi®@so kashe? vep leikk\v@ilemiide gy es kutat 8so
szerinta PRRSV-2eset ®ben a | eqyt89 lt mlz®Isk noydi red kkban alakul ki
(Cheon ®s Chae, 2001 ; Jeong et . Faell.t,®t20d & heNdy ak
szaporod8sbiol  -gi aimagzath hat @k & mlz:zldaglyiygydllad § s ®s
immun-akti v8ci -, tov8bb8 amaktaplogpjtddn ktolsa tbkenia@g & Gat o k
k°vet ke z(lKamigchuk et al.,, 2011; Stas et al., 2022). Annak el | e nRadat, hogy
vVv2itAadsPzssszesepbt k8ci s k®pes mitages afz¢kgogaResbtant Re Rd ° t
magzat ok a & raywd@-magtati kapcsol - d8si megiigyeitt BRRE\S |
v2rustefhegzpé £ RI®Visamadgzhtokb an ki al akult kn®&rd ®kel v §I
illetveahal 81 oz §is (Jewrg @tlaly, 2022; Ladinig et al., 2015). Noha mi n d RRRSV
faj hoz tartozhasw?nrlust §vilzygexs §p ¥i0 brl eRpal@nkuaki kac i - s
PRRSV-2 eseta®Bzenvettani (edwlBll b aodl@ts ak m®h | enpgRati y
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r ®s z ®bsa n m®h ny 8§ | k @reilgen) tkilejazettebbek (Han et al., 2014; Jeong et al.,
2022; Novakovic et al., 2016).

Koi nf ek ciPRR&¥4dr ®s8 P-RIR&SIVt Rz RiBeple sls®mb s ®gelkk fi gyel
meg. APRRSV-2hat ®konyabb replik8ci- -smk®peses®@igge!l koedlkl
mind fiatal 81 | at,o k b a nd& komf&kt§ | malacokban a k1 i ni k ai szheeiek ®
el v 8l t megéggennkk az e g y e BIRRBV-2-v e | f ert Rz °(Choi etgal., 2G5%;, o k ®v a |
Jeong et al., 2018). Id8i gm asszapor od § sem az alv@gz Rs zergedi®s me g b e
s¥%l yoss8g8ban nem mutattak ki addi t2v hdad 8st m
e s et @bheintal., 2015; Jeong et al., 2018).

Akor §bbit &k lgky@tl tf Rpele-gryk @mj Tl eg zj ez kiRikaBe,znRe t e k
p®l dBfidyad®s@€ggyt.al b8z 8gci ®y,szio%j Rh&r t)ynellgty ul | ad §
egy ®b akzies v ®ek tehetn¢kt a PRRSV okozt a me g b @ddite e d®s
nyirokszervekbBewms,zb®pmpmgnddul §ksb amy i r o k cksioan - akkbual n-
k8§rosoad§sokil ens t °r gezatdk (Hars & Bl@2017kHefet al., 2012). A
t2musebaRs arCbh4/CD8+ sejtek megn® vel &d atlaPkopst fiigyae!l het R
meg, mi k°® zbBRRSVaxr e m8s sej tteaknt i g ®C P L & eke@®rt 8@k e nsyejkt
(Yuming Li et al., 2014; J. K. Liu et al., 2017).A sejtes i mmunv§8lszesveaegyi Kk
t 2 muhszznaTsejtek prolifer8ci-j8nak, differenci 8l ¢
hel ysz?2nfeer t?Rgzy®sa s otr Zma tku -aflTrage,pyt depl| ®adviT-sejtéks a na
fejl Rd®s ®n e kmi kn&r ohsoozaZZBHSEY immunszuppr e s s z2 v  h@ahefis §h oz
et al., 2017; Ogno et al.,, 2019; Wang et al., 2020). A PRRSV okozta el vg8ltoz
el Rf o ®d,BF 2 v i-,2vesea ® snem gennyes a g y vgeyluR | ia(E®er et al., 1997;

Rossow et al., 1995). A HP-PRRSV-k ® rismert virulens PRRSV-2-t °r zs eset ®ben p@é
ki mut at ta8 kk,a prechglyte®k eket fert-gyeg §®ae ®sale@@i d®z
k&8rosad®zponti i degrjabendGap etal., 20k gsej t

A PRRS el l eni v®dekez®s, il l etve az awkRaaocst ta k-
gazdaszervezet immunrendszer®nek mTkast@®ez®t bef ol
vRdekezRk&GRtperss®mpunmodul 8ns hat 8s mefgdrntBolzgs8tl &
valamint a citokinek felszabad?2t 8s8n (Rneetad,szt ¢l ¢
2020; Loving et al., 2015; Lunney et al., 2016). F R| e gnmanszupp r e sss zh aitlefesa
burokfeh®rj ®k glikozil 8§®b-esa m eduwtsrzal8iszag8 | -k ° veeltlke
megj el en®se k®sleltetett, t°bbnyire a fertRz®s
mennyiglst&bintvei s al acsony sz8mbAamsatreir mett Rdhek 2006
Osorio, 2004; Vu et al., 2011; Yoon etal., 1994). A f ert Rz®s sor 8n ki al akult
az immunfolyamatokban r ®sillettevaegazBaszerefetreegyakopolt s zt ul §

immunszuppressza hat §s kovetkezt ®maenr izadgy dg kdingogya s a
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fert Rz®s ek k({ @l radaguha%®esag, r@GB). A v2rus nemlmaeng fndlcal R a
ak8r t°bb h-napig tart - - per(ilsestal 2003s19976@.r t Rz ®s he z
¥sszefqgqgl hévaRz®s ki menetel ®nek s¥%W yossg§gsgt t°
me g, p®l d8ul az adott vZrust©orzs repli k8ci - s
i mmunveIl &€z (1 ®si adottsfg8S8tzeltyezidtlbeaarnvel @t rga? vR
fertRz®sek | ell e ¢ReaddsiTorresgely a.,r2021)t Mirfdgzek gnellett fontos
megjegyezni, hogy egy-e gy adott sert®s8l |l om8nyban jelentRs
meg a megbeteged®yp Ca@Irte®kt@GRozeBns be n ji®F & ménktikada mal ac
tul aj dbeaf § bya8 sfod g ®k o n(ydaBrgtimetal., 2011; Meng et al., 2018;

You et al., 2023).

614 Ctviteli utak, terjed®s
A PRRSV mind k°zvetl emalt ®ktoenrgjde dkRPsz vee t ke® pt eesn, n
egy-egy sert®s8l 1l om8nyok¢Ib%d pdz R hla@teens 2ttonb@imty Kk © z © f
ahogy az okozotg¥%“imegdbed@®re@kks i s az adott v2rust
fé¢ogg, Yagyi ap dtee nismie®isbiagny el het R el t ®r ®s a t°rzsek
APRRSk - rokez8mas k¢l °nblz R w&rl,admyk®Hl , boRlrsvesrl ad®
0 n dtej, kolosztrum)k i mut at maet v al §fiziBan®arsizn tj kae za®BR&tevii tte®lrtt ®en
sert ®s e {Roskowetalt, 1994; Swenson et al., 1994; Wagstrom et al., 2001; Wills et al.,
1997b). Szi nt ®n nem | ehet f aBRREV-veldrerk Rz®s t h akyamim8ny

f ogy a&8aktk®sc k § zEzttk8 § ®r | et i k°or ¢l m®nyek kozott nem
igazolni, viszont egy 2024-ese s et t anmé gn@Inlyap 2t 8gyai z sjaSerirvidoaty
forrm8&sgay val  -sa2nidk®&gog@hege veotl tal . , 2024, Magar ®s

Molina et al., 2009; van der Linden et al., 2003). Annake | | e n ®r e, hogy az ut - -bb
k°zl em®ny @&megj klekhdddynlf $ RReg sz -jtalabalianmpdk
PRRSV f er t Rz R lke@prenarad®eg bizonyost 8r ol 8§ si k°or ¢l m®nyek ko zf
Yagy yvh®lgiyk az ezen az Yitwal | ®RzaRried °m@R tfRkrbteRz @s§t s z |
a PRRSV sz®bygprsk er J e d @o@rbeeenal., 2023; Dee et al., 2022, 2018;
Galvis et al., 2022).

Amester s®ges ter mPkeny?2t ®szoenldéetpedt gy @k &r If &1
vil §8gszedrmée Rs s Nathuespepad.,l2016; Prieto et al.,, 1997b; Yaeger et al.,
1993). A kan sert ®s8l |l om8§nyeklp®ar ri€aspgcsbi zdgyy2tj a,
8 | at kbktkrs®r Fett Rz ®s ut 8hi tudlaB mutamip®@IlaR eritsRz Rk ®pes v ?2
o n dani n t-8(8wenson et al., 1994).

A terjed®si potenci §®neqlgHRike nvezgrhuas®@r to@ls e
i dRt ar AaRRRSV-t °r zoek ny 8l kah8rtyS&8beaepl isshkil8RpHegyg ®ge
befolhptS§aohz oronaz8Btsi thebnbere@®RSkEen@drydazrt Rz ®s
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®s Nauwync&zi nh@® )at 8r o zlehetta®mpyezR szt ens eadottf er t Rz |
i dRk°zonrk2®@nR kegyebtenl ®t e a sAert &sl8lolno8m8ynbyabna nt a l
szeropoesiltasvetott kor ban 2i5erh -Rrzd&Ed re shordoghatralc o k
®1 et k ®p dAdlendeZtraly, 8000; Wills et al., 2003, 2002, 1997c).

J8rvs8nytani ksuzd emnpgoom®& s sesg8ygiide mpiggaz egyik legvitatottabb
k®r d®s, hogy a |l evegR %tj8n t°rt®nR terjed®s t®n
PRRSVter | e d @ e nM@hda et al., 2019). Dee ®s munkat 8rsail (2005)
k®peztek -t PRAROSSVd 0 z - aeroszol r ®s z e ®4 let®kwed |, s §g@migk
®l et k ®pes ek mar adt ak kontrol | ®éetet &2 20) IEgyt i kor
®vtizeddelsi k®s&Kkdbdn meghat 8kriolz&g8zks skbgy tgsszent
k°h°g®ssel a k°rnyezetlbe mgwker ®@szaghad@bRERR®pes
P RR SV foeulhgt (Alonso et al.,, 2015). To v § lidegi f e | m®r Rasra jutdttak] hogy
nagyobb esetBOBHPLKkmMm)b Skisk oncent r 8§ il -Rb avre,r ubataz onos:
(Dee et al., 2009; Otake et al., 2010). Ezent ®nyeé¢ k esa®Emd d eent mond - -r Relr e d m®;
olvashatunk az irodalombana v2rus r°vid vagy ak§8r hosszabb
t er jRrdeRosn at k.oZzf agp®kony | &V é @R o katmeSgnf e@d@lel j es ®s
r ®szIl eges k2z2s®rl eti KYB8EL m®ny erR®r kK ®K ® P n 0 desuskaskl rngj |
(Brockmeier ®s Lager, 2&a.22005 & hstensentetak P004; Otédk® 0 7; F a
etal., 2002a; Pitkin et al., 2009a; Stein et al., 2018; Torremorell et al., 1997; Wills et al., 1997a).
Az ellentmond8s vathes R2 wilssgaar thogyezme k2s®r | et
811 at ok, s&s§nf Rk®nt az -atkast mmzodt beR&SY¥8sol ja az
azok ©°sszeveArhrewudRes ®@Rt muenzkra-t 8§y ehi e g Tikbae sdott t anul m
j 8rv8nykitor ®s e k be makgilletverazok Bki | oen®Rt @ R f &r Mk nyez et ¢
el helyezkedR sert®stel epeknek zag®bahze gaud o8trti si deRpsi z
i dRj 8r 8s adat aiCGgaek t ®lEaredd@sReity ei K ar r atnichoggyadt ek Kk
l evegR %tj8n t°%°rt®nNR tern ejd®tss £ etleteldkestPRRIVE tk i s m®
j 8rv8akoknki al gkrudhed a. 2018)n

PRRSV-2-t °r zsekkell eg®ptaderbu | akw8anlyapja8tner ¢ 1 et i el ter]
mi ntizaéel ev 8 nshwtnpuhak ®I R8I | at sz8Il 12t §s, azon b
825 hetes), mi nt a helyi | ok 81 i (Makaueetr gl.,e202®;s (t ®r |

Pamornchainavakul et al., 2023a; VanderWaal et al.,, 2020). A j el enl e gi gl ob8&8lis
berendezked®est bl arteltcfesltad ek med ®s i egys®gekre bont
gyakorlatami att orsz8gon bel ¢l ®s k2zvygl egyBbBRL nag
k°vet kezpRoetne na if8lritsRazn® t t 8l 1 at ok mo z g aaz @gyik s er t @
l egnagyobb | elwelst ZR&I®géhetid PRBSAS z ®1 est ke ? | Bek®k ®

APRRSV terkljzd®set tsokim®ld e k ®pepgevra | . AUhE b a t @®s@ay

Ssz¥%ny begadblkt sne&chamikai vektorokn a k s an8km2z dgyedekk © z°tti Vv2rust er
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f ol y a mgQtakeetah, 2002b; Pitkin et al.,, 2009c). A sz em®lfyeledz &rla@la®s rae k
ruh8zaRktsabhRrfel ylamt mezker epe a PRRSWe ltyenre ke skd ®ks Rbae
megfelel R fertRtl enatg®sm® r go@dCkkakrd rided etmayl 20024; t
Pitkin et al., 2009b). Az egyi k | egj el entkRPszebsb hkaokcakmgdzleeamtit¥ag | ta
sz8l12t.] 8r mTyv deka hroegnyd eal ksezzenme®kl y zet eset ®ben, me g
ez szm®t ®®kK gDheh ettalR 2004a; Porphyre et al.,, 2020; Schneider et al., 2015;
Thakur et al., 2017). APRRSV §tvkile? ®benR | ®t ehFivmMRalyle ki k Rz & 1
gyakrabbans zer epet aj §z8khat §8skor dol go(Reeetslz20R| yzet
2002). Egyes, a PRRSV terj ed®s ®t model |,ehogg asapnlulhg& g nhgok
i 8rmTvek, a szem®lyzet sae r t @&ie vag Eedggy@akoribbb e | ®p ® s
vZrustepnpgcé&e@®att &kl trRaIyk@ttkekat ®r d e me s figyed embe
j 8rvegnyv®del mi (Galvis @ alk 202P®RL.samblerne®al., 2023). ¥ s s zs®@ g ®b e n
mintahogys ok m8si k fert RR®RI mleHPRROK @ € @ ®R®Daz indirekt,
rags8l vegog(ypa&l sz@noyezette s z k ° g2 &km®| syz&ijti§¥ mTtv&rkggat j §k
| egi nkn&lghy & §vol s§8§gokra t°rt®nR terjed®st.
J8rv8&nyv®del em mammedmtajny l@géddighta&r ghatt zont 81 i s
terjedewsnfelmptd egyedek ekt BR®tiitelfierYstRz°tt koc8k |j
teny®sztel epeken mag8val vonja a megbeteged®s fo
mal acok egy r®sze fert RzmYehetae nf ijdtnalvid Bywda dRezk® akifi z °f
| 8ncokKmalbha8 egy | ®tes2t mAnyfyerm®Bsesh¢Ivet asz®oit k
nevel| &kea fervRg®safel ® t°rt ®nrmMRe g8 riagnyl®Beshat § KRBl nts®
transzmisszi - el sRk%z %tatn (a®# HValkhahB., 2628b. Bk al §s kor
al egt ° b lr A& a tedejben, ugyanakkoraz al mobRCR@ori t 2 v mal acok a
szIRes h&PgProk wBdonteghah®t anl b gralgclvimemi8s lesz (Cano
et al., 2009; Mengeling et al., 1998). Val - s zhmTlaegnagzat a m®hben nem
k®s Rbb az anyakoc8val ®s alomt8rsaival t°rt®nR f

62 A PRRSV v8ltoz®konys&gga

6.2.1 Genetikaiv8l t ozat oss 8g

Ugyanel t ®r R megneve AB®damaed ed pRil d8aded vagdi Aenyse & r
deazel sR PRR®Y PRBKSAa]j 8r v8&nykiBWrr-Gps8bkaent ®s az Am
Egyes¢l t Chdsaomolk-b 2986-lRé e n ® s-bed 08178 k | &effabbrRL988;° r
Wensvoortetal.,,1991).Ret r ospekt 2 v mMB8ikngs gdlbat ®Rledllb Ris,e t BRRIV
1988-b - | PRR®M et ®ben P& gszB9 Maz - sav- mint 8kba
szeropozitiviCGahantet ak,i1895;tChlingei, 1992). A Kk ®t PRRSV af aj
l egk®°zlklI 29dMeERS$ el e nlResh®entesk@Reod nt | Hre cls | &isdelREIRh at unk
az irodalomban (Forsberg, 2005; Hanada et al., 2005). A PRRSV-2-genom ORF5 | ®@@ia k

23



kiterjedt szekvenciaadataira vonatkoztatott e r e d m®anl yaepag 8 tn| asgzousb s zt i t %ci - s
3,2i9,6*10° szubszt it Yc, ivaldmmbaz2eczie-n ®a regiszn8mé®gsmtkt a
l egk®zel ebbi melgd 29 £ n ROMWtes @dz1980-a s ® v ezk® helgeZik
(Pamornchainavakul et al., 2022; Shi et al., 2010b). Az amerikai kontinensen a legelterjedtebb
PRRSV-2-t °r z v @k - s z 2KankdSébg v a gy a -NKC°uzg@®&p bamgit-al 81 hat
or sz ®gbk er(Pamnoreckainavakul et al.,, 2023b). A PRRSV-1 e s e ts&hb enaz ®n
ORF5 r®g i - Vi z$8ggn@ls ztk @rdevvaa | Yaca h s o msltizonguka PRRSV-2
er edm®n yamii3J0¥ 3,8*103s zub szt i t ¥c viszénpao zl2ecg k-°/ zRevl,e b b i k © z
kor 8bbr&ka®t 8lsjz§ 5 &oe,fugydn@kkor a PRRSV-1eur - pai el terjed®
flogeogr 8fi ai kition@bbrponsj 8t Ent mond.- (Brahzoetok 81 | r
al., 2022; Nguyen et al., 2014).

A PRRSV-genom egyik | e gv ®k o o yra®dk ® jat5P5 szerkezetif e h®r j ®t k- do

ORF5-° ¢ m2ilge ggagk o n z e r v a tn@kleakdpsrid- & h @k § ®6 | - -etQGRaFr7t ot t § k
szg8§mpAndreyev et al ., 1977 ; OBH 8erng Zbneebtgfalgy.el he 9 &

nukl eoti d @&as)szekaencieces! at v@rl &3 hl8%-ot ® & 2at visgaard et al.,

2013c; Luoetal.,, 2023).A Fr asmzmu®kat 8r sai 81| tossl Sosdepdikal ap2t ot
t 8vol s8g az ORF7 eset®ben a kor 8bhbi meg8l Il ap2t §
enged k°©°v dRrakze ettale, 2021). Enn ®1 f ogv a e z ezkk adegnggpabls z a k a s
m®r t ®kben kut at ogenomi ® ® g,ivaldenitvke®nzg¢lliteg i nk 8b b-reaz ORF!
t8maszkodvaatditdt @gralti kali ®s mol ekul @Ir8asd epi d
k°vetkezR )fhezi eNERDeheh®rj ®t k- doIm§ s,ipkakrannaz s z ak a s
®r dekl Rd®s k°z®@&pRmamgtajs§bwarkembmi!| it 8®gkamnosave ndel ke
hasonl -,891894%)6&@n | egi nk8hb&%8mott ev R, el sz-rtan el hely
inszerci - k k©°vet ke z n®ssapdirkoRisnusbin mathtlkokikuneg (Wang et al.,

2019b; Zhang et al., 2023).

A PRRSV genetikai v 81 t ozat oss8g§8t nagyobb | ®pt ®kben vi
egy-e gy adott r®8$r vs8onry8&kn traa gBRRWY/1 t ozat oss8got k ®p €
viszonylagr © vi d i ,digyanakkoeil ¢Rv el ez | el lemsRsaen adntkkar r z

Yaj v 8 lterjegllzeet (aCl i | verd et al ., 20 2\Walsetki,R0@3 ). et al
622 Lesz8rmaz8si vonalak ®s elterjed®sg¢k
A PRRS-t okoz- k ®t v2rusf aj foldr aj zRRR®{1o0sfzRl §s a

el terjed®@s.iEutaddigmPBRRSV-2-nek fR1 eAgner i ka ®%snnGzsiea | en®r ¢
hogy a PRRSV vil 8gszerte el ttergle@r n feant@taigdrdye tow e z !
PRRS-me nt e s gh&ms:&viww.woah.org/en/disease/porcine-reproductive-and-respiratory-

syndrome/, 2023.01.26.).
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https://www.woah.org/en/disease/porcine-reproductive-and-respiratory-syndrome/
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A PRRSV-1- ®s PRRBYr zsek klaas®sivfeizk®indeiannjae gy.sA®g e s
PRRSV-2 e s e t ® bneonofiletikus f R® s csadortokraaz oknak az angol me g f
fogunkutalni. Al i neage ®s((geunkltikeaage oemd v ®zsdamieotnlad 2i | eg
is elismert ®s a,| keaZd @ratz od 2 e KtoRylal anatkov 8 bbiAa kban n
PRRSV-1 eseta®PRemonofsddmdr tkkabtzaggol fogafommal (ST, subtype)
megegyezR sizrebe 2@ g az mlszsd opnBm zaektskakngelvnek
megf el & | IRieme afgoeg jsuzk- thaszn8l ni a disszert8ci-ban.

A PRRSV-2-t ©r zldaesks zi f i k8ci -26010-bbeem d a k a p ®zmel§bden ane g
ORF5 szekveni caa nkdehc Imeageeet (119 ®is€ me k e n  sklzeSlInls
sublineage-et k ar a kt e (Shizeg hl.f a0k0Ob). T° b b, mi nt egy ®atizedd
kl asszirfenkddscziers fi nom?2t 8§8s & saslzhecsimengelei®$ et 6 v Sihioigy 2 ]
sublineage-et h at §r ared a0R3-ban (Yim-im et al., 2023). Amer i kB8hanrl m¥l t
®vti zadble n®wvadLDpus Vs iletve @IsRkattenus8lt ( MLV, modi f
vakci naat®g zaz0o0k | esz8&8r mazolL b a® &sofn@ok t8dgmbterjédielg | a |
eld°nt R t ° Rasm@gHaieavakul et al., 2023b; Paploski et al., 2021; Ramos et al.,

2022; Yim-im et al., 2023). Agenet i kai diverzit8s szempontj §8b- |
L5 ®s L 8-ekljienlecanfle®ltyea mat os amz USA-Bak.kMan - sz2nTl eg a
MLV-vakcingldki m¢kal maz8s8nmaakak? 3 pu«kibzertimle z H &k
egyel Rre k®rd®ses, slzedkyw eme ima a d alps8thledqiikuti etalt, 8 s a
2021).K2 n 8 b sAmea 2 kiS8sb anel Le mk Relb®s L8 mel l ett az L3 t
f Rk @ang et al., 2022; Gao et al., 2017). D®K o r e §bzainnaz @n L5 f®sr d Bl el R,
viszontazl5el sR azonos?2t8s8t k°vet Ra®nnk8°sz el r IneegzyB SRVt i z
vonall behur aal §8emasz®gban egyedi evol Yaci - s hat
orsz8gspeci ki kil s kvéitimn®g a lg y e(Kim ettaR 2022, 2021; Lee et al.,

2023). D®I| k-Er &t Subgayna n ad Wl , a2 5 ®saddBn o sa2dda al.; 2016;
Jantafong et al., 2015). Korl 8§t ozot s zek8enhaci aadat okkal rendel ke
p®| dlSaup8§nban el dRBsoadb &diligaza8j el enl|l ®t e Caetalkt 81 hat
2022; Murtaugh et al., 2015; Rajkhowa et al., 2018).

A disszert8ci- - s-2&mpaBnrkie §kin-elmealznilL 5®s r ®sz | et es e
Ebbe a lineage-bes or ol -a®PRREY-2 pr otwa ktp2upfursZ/s (BR2382), illetve
az abb- | s zG8lrRma za tatteornt t 8§ | t ( Ivmagkeclivmaadt °*PRR 3 e ML V, V a(

nev®n RespPRR®sKEBY Mm@&Hettalt, 2000b). A | egt °b b eonelsaz §gban
lineage-nek a me gj el en®s e ®saz lagelvan ®RRS tMB wakcina rendszeres

al kal flraBsk°vetlcEpm®hiye. elterjed®s®t tekintve a:
K2 ng§WsAkhan, Me xi k- b as, DKo & DEaurtaughret al., 2015). A
PRRSV-2e | szurt pai menga geyl re@iseastiez Kk °RGidleechntuR col 8sa v ®I he
egy MLV-vakcina prevent?2v haszn8dama D8&n img§(laBafddt ntarr te®n h e
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1997, Stadejek etal., 2013). AzL5e u r -tpariz seietkRlenci aadat c¢csak korl §
®r heltkRv®v®E8§ni 8b-1 sz8rmaheol adagpker Rket fektetne
jell emzZ@sv@&mne az egyi k | egmeghat 8roz:-bb sert®sker
(Balka et al., 2008; Greiser-Wilke et al., 2010; Indik et al., 2005; Kvisgaard et al., 2013a;
Papatsiros et al., 2020).

Ll1-be t avd dtz2RRRSVY2-t ©° r zjseelke rEIu®t @t RS z°r Magyaror sz
majd k®zRow&kniug at ( Bl kia et al ., 2015, .2008; Jaclk

APRRSV-1-t °r zsek csoportos?t s ®rsakOR&l7a pjzeiktveaz i @R
al apStaglelek ®s munkat 8r s amajdfeak ®et §f @k eheRs k°®@d em®ny
finomazoeggare t°bb rORFiel &lev®scieaddadt (Balkhmogat §s &
al., 2018; Shi et al., 2010a; Stadejek et al., 2006). Az er edet i |l eg meg8l 1l ap2zto
(ST1i ST4) bal Jlegnagy o b¥%filogenetikai csopott, 83 ST1 k ®pvi sel Ri t h 8§
|l esz8r maz 8§@dliilL3vvagyalz®8amos kIl §d r(Balkabebah,t2018;tShilet al.,

2010a). Az ORF 5, ORF7 vagy teljesgenomak atp Yena®Z vV ogen
Oroszorsz8ghb- - | szgf§r meB®Brze®S ezgskhkl yetkfagsalfiek8§eib

rendszerben, t °bb esetben nem alkotnak mébofi (Shig] Bual k
et al.,, 2010a; Yuzhakov et al., 2020). Az ST1 az egayneetllyenEukrl-8gda hat §r a
el Rf oEkddgué bbe a sz wslotr2op uSkarazk Fgvanan ®s Thai f° 1 dor
azonosrdlodtt2 v sporadi k%s zwwldninetr K®rd ®$BRRBV-2-h © 2
hasonl - gy akmod i8d § gig(edueh et al.k 2023; Jantafong et al., 2015; Lee et

al.,, 2023; Wang et al., 2019b). K2 n § mmaST1-t °r zs ek cpr8gwaalne®nne kv R t enc
mutata z ut - bbi ®v e(Gaoxethl 2047, Sus a a.r2028)t Mint ahogy a PRRSV-2
MLV-vakci n8kn §l i's megf i lgzpryds PRRSR1-kwlo8 dek k8na& I8 ® & n
gyakoraszs8a@galott vakcina beRémegt ®so®ve EHIQveert jReedh®s ¢ k
szerepet t Shtizzdzisv ermzi f i k(8irh etchly 281 &won et al., 2019).

¥ s7ess ®g ®bzBur-pa8 n k2 v ¢l i kont iRR8WIst fkrezns ekkerrei ngeR IR mz |
orsz8gonk®nt nagy m®rt ®k peal -eslzt2@rTnl eekg eeggyyamsssstt - ||
f e] | ,Rawhihek &lapja az Eur-p 8 b - | t°rt®nNR behur colehgtgkonket k or | §t

al., 2021; Nilubol et al., 2013; Wang et al., 2019b; Yu et al., 2022).

Az ORF5-sze kvenci aal ap¥%sklsan® s z ikfrii K § kia- t®mii n d °nsi svzed a
4%-8 t teszi ki a . Azeluyte-sb bg e n®@wntniazke d b eif ef 1 RU®s th e k ¢
k°sz°nhet Ren a nagysz8m%&teob®r heéiRozxgyegileapgasen o m
PRRSV-2-t ° r z s e kgero&oportra® < ov 8 b b i oltrl a& sboopkai@hoaettal:, 2021).
Szint®n&bb nehez¥tiil §ggPRBRSVK ai v8l tozatoss8gs8na
hogy a begk%bhbciaadat, aksgr a teljes genom, ak ¢
alapul, csup8&n h8rom or s z@&s) BKorea) $Fras§-Devziegd ekal.,( K2 n a
2021). Annak el | en®r e, -tlIRdgyk eZWIRW Ren a teljesgenomal ap
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maj dnem Kk ®t,snEne az egy+egy yadott ORF-a | a p %a k , a filogenetik
nagyrt®swz&8bbr a iasl aapz 8OR {@tasiDe-Riega dét al., 2021).

6.23 Rekombi ngci

A magas mut 8ci-s r8t8n fel ¢ ¢l amozkatmdARR/ci - a n
t°rzsek gyor s(Metaughletat, 201Q).&Abarekomdi egem@n®ekt vevR
t°rzsek asx@wientk ez RcsopoBhasor b Bk watd--®s vy sadicina- ® s
vakcina-; vakcina- ®sv adt 2 pus¥% t 9reséeéR®Rt EmelPltéett meg szokt 8§l
hogy a rekombi n8eken | bagyelagdage-e k k °zajlbttet A g®nbankban
tal 8l hat-2rekerBoRIEYVYz°tt i gen mamglkast8mrGdm®nsy ei al apj §r

a 35%-0t i s el ®r i okg erl eknd M®dien8&8nmsel yb RI kovetkezteth
cirkul 81 - rekombi m8nms(Cuiétal.z2822)kArneakgoymbsizn§§ ci - s t °r ®¢
az eg®sz ge nramhelgerkededksl,af or r - p o n tNSR1, NSPY NSP1la z
illetve az ORF2i4 r ®gi - ter ¢l et ®CE et lalg 2022 Yiutet &.,| 2020)n Azk

USA-ban ®s HK2?Rk8manLl ®s L8 tagjai k°ozg¢l ker¢ltek
v2r ysmmdemell et t KkRknghbaattak t°bbsz°r?®°s rekombi ng8n:
eredete h 8§ r vagy a kK i® gliyeage-hezi s k °(Chereet dR, 2018; Cui et al., 2022; Liu
etal.,2019).PRRSV-1-t °r zsek 8tfabapegBemz®&sg®n ldefasgebhomn t al § I
rekordokt © b b mirnetk ofmblien8nsnak bizonyul t, a rekombi n &
NSP2, illetve az ORF2i4, t ov8bb8 az NSP1l - 7r®@%KPan ®@a | ampfRIORF @ k
(Vandenbussche et al., 2021; Yu et al., 2022).

A sert®stel epekveank cki enraivrbognRa ¢ M b \Z rerm 8sakaanvirulencia
Vi sszanyernw®yeih@nem wakm8§snatrizlsetkkkel vadket pus¥ t
| ®t rej °vRkR nwekemfegnslSiz§moakcina eredetT rekombin:

eset RGate®Wrs z | el t ®k , hogy a sz¢l Ri vakcinatorzsh?©¢z
rendelkeznek vagy nagyobb mo r t s | okdzr@k, ez®rt j 8rv8nytani Sz

el hany agRRR3Valte-s.et ®duldignk et K RInb° zR swa&cTnaakeotta s e k
rekombi a8 h &liesgenomj &tgktle,ame |l y r ek ombi n &ketia-zs ael s8ebnb®n y
kereskedel mi forgal ommasre ngd ah §®s kP alaist@RED® s

PorcilisE, illetve UnistrainE ® sSuvaxynE P RR'S v a KKvisgaagdket al., 2020; Renson et

al., 2017; Sun et al.,, 2022). Az i zol 81| ts rte’kroznsbazkeg§inf 8 ¢ k& n Y& s®s t

j el eqma Rada s § g iokoko§ D ® k ia §(Kriatensen et al., 2020; Kvisgaard et al., 2020).

K¢l °nb° zR Vvarustorzselktci ntSkrt pl8maa-ad @dygds haszn:
vakckatng8 f orgal maz- - semc ®a@qg kK n (http&/kvww.msd-animal-health-
hub.co.uk/Products/Porcilis-PRRS, 2024.01.28.). Az USA-ban, a 2023-as ®0r 8n Kker ¢l t
el Rsz©°r oll gg2arng strar zes |, t Gtneel RRRIVEtMRéwNna k ci nak® iz 2 ¢ ¢ k
lezajlott r e k o mb i n § c i (Trevisam ettah, t2@28).t Gyakrabban, ® sf R1 eRRRSA/-2
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eset heerncdt @kos 2t §sr a,amklyelawna It -°srzzealmiidyea gakcina- ® s

vadt 2tpurszVs ker eszt ez RdGen®@taR R017ald. laukeual., 20k Wdng et

al., 2019a; Xia et al., 2023; Zhang et al.,, 2020). Ez e n v2rusto°rzseknek v 8§
patogenit8sa, illetve nagyr®szt |j8rv8§nykitor ®sek
Rket .

Egyes kut at §s ok a | a filpg&netikaibdsapartoky emys ad o t t rekombi n8c
esem®nyt kK °wvt etteFke®rsl ®ha @y sz8m¥% rekombin8ns | esz 8t
magukba,amel yek az adott orsz8g t°bb ponKime&a, t°bb
2022; Shi et al., 2013).

624 Kvg8zispecies jelleg

AzRNS-v2 rusokra, -rrigiyelal erggBVadaar 8py ¥kk°8ceit-k ezt ®b en
ki al anlegag mut§ ci - s EnBe k. f o RNStv& m ua p o p gdzdaszérvezeten
bel ¢l nlanemgyt ° bdoe ed g yABERDSrakbns § g b a rgennhok halmaza,
m8&s n®ven kaligai(Bomiego ¢t al.s2021; Holland et al., 1992). As z ® ime g
spektrummalb 2 w2 r uslp®¥Pogy bi ztos?2tja a v2rus,6hogybhzy amat os
adott k°rnyexseagtaibt aelsz@tl elkeld eg | olylmang s makgdkel el R
ker¢l nek (AnBnynbe ®s Do miksepo ar ytbgn | el en | ®v R
karakteriz8§8l §sS§hhdzs®soar®vEzvsimwpgeéhat Sbbzs aszek
(NGS, next-generation sequencing;r ®s z |1 et es e b b e 6.5 fejézet, 3.0 @2 Rob - bbi
®vti zeldibedhl a otrtRegebbit amazdes PERt er mPkkknoz 8st k°ve
Sanger-s z e k v8e8nh(Buletal.,,2020).Egy adott t @il v mas p ogenetiksic i
V8l toz&toas8§f§ssze88ll|l 2spekvklhnskte@rs@uts mut at - nu
szok§&s k ar, arketyre reil s RIsmir ban egypontos nukl eotid Vv
nucleotide variant)yv agy mi nor svzaorkn&gkognk ®n¥ 2 r uspopul 8c,i - ban ¢
adott SNV-k 81 t al megyzhak Ba meziddoctsaa g o8rredsj 82 htrea g l¢kt 2 pusnak
(Knyazev et al., 2021).

Az ir odal mi adatok 8ttekint®se sorgn azt tapasz!
sz8m¥Y kut at SPRRSVkiwBxzZ S®reaki s g8 gte§reemt Rsen hozz§j
PRRSV-r R al kot ott A sPiiReRSM ed Inlkehreiz . hat 8st al &n v ®dek
®vek elej®n azt eredm®nyezt e, hogy az egyeden
kezdt ®k vizsgs8lni ®s ki mutatt 8k, hogy a ferttF
szerkezetileg elt®r R v(Gdadoesyet&ll, 2003y a tEgkya tm8tsao rkd w2 15 & lo
kor ai t amwirb mBEmpny2tott a, hogy az antitestek 811t
hat 8ssal vol8tcia WW2srsw(@mhoi all2@P)eAz jaBa 8t f &gt at 8s ok
szerintaz SNV-ke | Rf or @ | Bysaak aPRRSVEggrmmonav i z segg8yleetl ¢ B Ren
el t ®r Rt § matdt, bt8e gy s ®gmeghmi gy el het R, amangsyerkdzetigi nk § b |
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r ®gi - kon Kkoncetnotvr88olb-8d naa kluetg§jceil-1 eamzcH bsbz trn@harmet! t i mi n
al., 2014; Chen et al., 2016; Clilverd et al., 2023; Evans et al.,, 2017; Xing et al., 2022).
Mindemellett, av2 r uspopul 8ci - baam mient &1 t2 puv®tr zli t®s a f
i dRt RI egyaamintalf &todgdyyedlekte,ji d | et ve a szervek/ sz°ve
folyamatoss z e | e k c i - Isa th§(&@m&sal., 2016, 2015; Clilverd et al., 2023; Evans

et al., 2017; Lu et al., 2017).

Chen ®s mumkat 8r s@ipeersteRz° t t rispecieso @k t G ¥ §Zos s § g ¢
Vi z8kB1 ¢ér ttRzk®sne 4 R, 2 &apokega Z2@nos dlyaop 6 akt 2v szel ek
al att 8ketla-GP5shdhyY ami r RI |, Begyya zv @Imnukn r ends z er el ker .
PRRSV perzi szt enCherefaB 2018).¢lgsoink - «kI®Rpen, Evans ®s
igazpl hggy a fertRz®s kor ai szad@drbaka&n kil dl®aiRul
egyccttes ) )pevVenu®neutvwady z&g hiag pRIkiokn§@sig8yga&ir&ant t8 s s a |
volt (Evansetal.,2017). Tov8pb& vZruspopul 8ci - geneti kai divel
der ¢l t arr a, hogy az egyedek korzmn°tiellwzmzst
palacknyak-h at, 8 agyi s az %Y onnekenkev®Rz®thetegyeg®n varu
telepedik meg, majd i d Remék az al ap?2t - viZmawa gpepel §&ini di ver z
n° v e k(E€ateylet al., 2018).

Annak el | enz@i¢y a khooignyS§ka sz ®l es k°r bBRRSelleni er j edt
v®dekez@svmekkci nat °r z swe&l tgoeznkektoi®kyast8agb8irlai t s 8r a von
i nform8ci - k,pedigretcBh atz®s s alkal elh&cnhnekkv?2r myagka rever z
hat ®k o n y.sPBRIRIK\ a e s eeddiybkeenv ®s b ® vi z kK ®8 H ® sakehban a
j el ent Rs ®@e®ty mhQ tzAmesga@nky® z v e t Ivakaingfli oal 8 b - lingelvacz s g 81 t
MLV (PRRSV-2)vakci naveégyeegenmryon heternucp®mul S8amely t hor d
az adottn®yerkts®@smosz - m§j §n tal 8l hat - egypont os
markernek (WUR10000125) a genot 2 pus§8t - | f¢éggRen tov§gbb nRh
befoly8sol va a v akRowlandetdl. 2028k ony s §8g 8§t

63 A PRRSV diagnoszti k§8ja

Mivel a PRRS-n e k ni ncsen patognomi kus tenet e, a
el engedhetetlen valamilyen di ABRBSzvi kB&d moedseer
gazdas§8gi nkeSgrhte toekgmekd ®ss2 g2 ta me gj ed ®kre@gedsztidaia a
m- ds z efolyakatos fej | Rd ®s en ®s o p &€ k maghelyekBel Szomwmsan e st
kapcsol - dik a bet egs®g &l memit e s/ Erd@Gdiectlds d e n ®s
k-rokoz-kat c®l z - f o(Alvaraznesnd., ?@16; mMatkamp et al.,i 2814d; Pans
etal,2023).Al apvet Regnlk®tonfaRoin t°rt®ni k a diagnosztik
kezvetl en, k%z wme8tsa tktk rar aka z - e | | especifikue ellemanyagak® t t
ki mut aMiRBlis@negk®zel 2t ®s a fertRzr@sengetd° RBPYpRkazpe
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ez®rt abkkhbmaagc@lkado kBt ddze sne s  i(Chasopherdlennings et al.,
2002).

Az indirekt atv8aruts&si 81l | o mE§m® ok ®ded isrRisj@@zimben
ket°ott i mmunads pkkal(ELdSA, eszynwilinkesl gnBlinasbrbent assay) v a $ul
meg. Az ELI SA haey®EmMyds egnthk§®b rekombin8§ns n
mellett szintetikus peptid,i 1 | et ve nemr ®g i lnd reakatis kifglesRettekéDuank e
et al.,, 2021; Zhao et al.,, 2021). A kereskedelmi forgalomban k aphat - -k ELEBA el t ®r |
specificitg8saf®&®nz e-mentedsikeditl@so an §valgninka PRRSV-re
N®z wd abi Il | loonBary o k @yary, felepek vi z s g 8§ Iba2tr8§nj8¢l ent Rs®ggel
aktu8lisan nincs v2ruskering®s vagy csakea®htz- :
ilyen esetekbent an 8§ @as @s agnwlmitli k8 di rekt kellmue a®Es3t ennid
(Biernacka et al., 2018). A m- dszerek eme csoporvijBGbaetuttr abizng
®sazindirekt i mmunf | utoorveSshzbi8enmsinper b8kd8z R est ®ss
el l enanyagki mut ag e§jst t e gy @P®A)e ipd rEnnek a diagnosztikai
me gk ° zmeekdzaz®Rs Rny e, hogy az ell enRayaglokr mdpemnmt Rz
kereszt ¢l iks ak ivn@ronbeER dsekavadv2rus, il letve8laz al ki
kozvetet k®ph&ktf &$ ®redtiy adat dkerstIRzef ol y§s8ra ®s a
korcsoport ok i mmunol k§vei ket Sazt $8BE 8 wan@ ny ok ban

A direkt vZgars&kn mubagiadhshi g®agpuasigtenet i kali 81 | oms§
vi zsg&IRjl elg a bet egs ®g , azeegyeegy k ofn&zeir gefaiinszakasz
(&8l tal 8nosan ORFobk s @ r dORFs/r§r ana@yna®er k ®deny s ®ggel
pol i mer §z |IPER)cendszerekciimi n(t pl®e 8¢ wanestet)tvagfe gy szer T
(single) reverzt r ans z kRCR{RTIPCR), di gi t § | v &l -PsC Realiting) PCR,
hurokk®zvet2tett i zvagya®PRRSVIRUW & r armegedkti rf ii kk8ic-is fr agme
polimorfizmus-mi n t &izkatz ¢ | -RCR a IBgElterjedtebben alkalmazott technika mind a
mai napig (Pan et al., 2023). APCR-m- d s z ezr&mo ss ell Rreyne®rhe§ t re@hlyank
mutatkozik meg, hogyac ®1 r ®gi - ra speekfviekhoes Shr if mé ylada®ast os f e
az adott f A dei r ®gi - hoz eléngethetetlBn ai gRARR I \8 stmrgy § ek Y4
geneti kai v 8l t(brgadta. s2018;geplakret a.,t2012; Truyen et al., 2006). A
PRRSV jelenl ®t ®nek ki mutteartng®&k8enk trielk V eao ¢ iPBGsRE n a |
meghat Srmea8z&ja8r uPr zsek kezotti Irockagnss8hgapc®&sl 4
felts8r,emzdbegeta r &gion®an felbukkan:- t°rzsek er e
val amint a di agnoszti kaEzzmeldskapeg&olfaetjblaens z & ® sh®
PCR-rendszereknek ® segyben a Sanger-s zekveng8d gsnmBsi k hg8tr8nya,
sert ®s 81 | oegyg dRypodkrbtana n t © bw? rlheesig®P s @ g ®aeetiz ta t °r zsek
det ek t&g &Is I8 ¢ fChéhg éddl., 2022; Greiser-Wilke et al., 2010; Nilubol et al., 2013).
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A kering®Rr vagkismol ek uli8 ra zso ndoi sfgih§ossaz rt ii rkta az ORF!
szekvenci 8] 8nak vizsg&kah8uyuwl atRot ®bbk,fagenbtnak
ker,gal ki terjedatk%\wed&tokndremm@bdenresetbenadmegb?2 zhat - er edme
(Dortmans et aMallsetal.22014;%andedlaussehe etal., 2021). Ahagyom8nyos
PCR-m- dszeh &tkr 8nyai ,azvaNG@&i nt®r h- d2t §s8nak k°sz©°n
S§tereszt Rk®pess®gT er grydaskz earbebkam § Isvl Sakt gommoszikia
meghat §roz( Bell &&®w® al ., 2013.,;Az BE3Segytkkenszgnzuet al . ,
szekvencia, |l egyen az ak8r egy genommegkasamellci §g a t
p®l dt§8uppb§ uhamosan tkerazkisog s 2@8sBvazilkpapgliesi t §s8na
fel mdr ®sg®yriedej Tl eg , abizZorgds masetbkhen - a k § r kivglthat]
Sanger-s z e k v e r{Malorieyg ¢t al.,, 2019; McNaughton et al., 2018; Quer et al., 2015;
Ramakrishnan et al., 2009; Sikkema-Raddatz et al., 2013).

Az el m¥%l t mi@veae ¢hdrteead, mind a longr ead technol - gi 8§val r
NGS-m- dszér ®kzI| et esebb:é&bfejezé)dd akg@oRlzlt i k akiterjadt k al ma z
a PRRSV-re (Gagnon et al., 2021; Lalonde et al., 2020; Tan et al., 2019; Vandenbussche et
al,, 2021; Zhang et al.,, 2017). D° nt R t ° b ayv®g@mEida®s k %l gt®&n®ge s
m- dsze®sketakgté g®nekel n

64 A PRRS j 8r®8gngt iamdmyciar or sz8g8gon

APRRS el terjed®se, terjed®si mintg§zata ®s az el
tekinteh®ban BhE8tre@mediusra o@rBR&4I Nt sLe@®@® yes
kcozé ®zl apj 8n

A hazai sert ®s& PRRE m&rn yeand @zm®red ks R k szneurtoal t- 8gsi aa i
Vi zsg8l at ok 19®en stegrgtvi@elm s ok k ame ¢ BIsRbp2t ot t 8§k, |
eur - pai g eazaz b PRRG\¢ bba tartozta Kk a magy ar o r(sHo8rgniy 8k° rezts eakl
1997).R°vi d i dRn belj¢ll efnel®sdt tk®k ed elreet t s®g al § t ar
(1996.07-t R41/1997.(V.28.) FM rendelet), azonbanaze ur - p ai uni - s Iniattg har mo n
aPRRS-re vonatkoz- wO®gyehkajt 8at §$yan ktREL| BOIgene
(IV. 19.) FVM rendelet). Ebben az el sR i iR604)zaazk b&Inl a(tlt%x6t §s e
ar 8nnyboasz| ott meg fa rnmeogky IG&t hBEZmAMji iv efl a mmank viod 2 ° k
aPRRS-f ert Rz®s b &jegldenti®sad ,acaony (2138t °RzelkkdEs@®ygyd vaa l!
megf i gy eal hke¢|Rf,° 1 drfRd r tbRrzhRBR®®dkt a kor | 8t okzooct&8k s z §n
i mport 8l SakBEholele(wdrl.t B8l int Cd&8ne sazZleump®I8nes k°zI| ®s
A m8sodi k i dResOzladk)o ta z( 2EOu0r4- p a i Uni -K%wvett ke zt®@@Re rc
me gn°vekiesdmeetrtet | en ere@éil“Vait®srg&@bmsbeaztz§erlozetgay(jnet
kisl ® sz8mY% 8l |l om8nyokban tartotrnagylr®tsz2&m%rtSealy
sz8&8m8nak r ohamo@bomyPetrad, iReta®dMMe nde mel | et tbeharcolt,az 8§ nk b :
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valamint az endemikusank er i ngR tyYym®@rst®k h atyeig kedvare®tsa® nve8Kd t o z -

8l |l ateg®szs®g¢gyi igazgat §s,zoa yjl BsegrnegmagelSR2 @g
®s karant ®n ehnjy® e §ARPPBRS preval en@08) a®s 2008 k © z
hozz8vet R0IVewglteas agy | ®t sz 8§ m¥% esseerttGRin@dOIllbpepak m8r 25%
m2 ga hg8zt 8 iok BI1 ogmi&aFlhahod dul t ak p cediRigyedek ear o
2012-2013-a s ®v e(Ralkka 2009; Nemes et al.,, 2019). A’ m8 s 0 d Rk z aakhhzain
ser8l®som8§nhrekbr bg®n-lpPoPRIINBECIi -t si ker ¢l t Ki mutatr
PRRSV-2-v2rush&8&zais ki mmat nekkdmtar t @alka et al., 2018, 2008). A

PRRSVf ert Rz°tt se®gkeetz dit ERWERIr s ® kte-11n i %) rhao gfye 12v0e0t8t ® k ¢
koetelezett s®ggel j 8r - (11329@Bb ¥It1.809 &\IMR eradlet). KAhNAKD

®r dek ®lwgry a fe®s Rz°gasd®ys §8gi tkoSvrixRR lek evi@ezil ®K e
eg®sz orsz8g mentead (;PRRY MemRRKRISIi aMeht es2t ®si Ter
rendeletyhat 81 yba Itb@ple tme n2t0elsd2 t ®s i pr ocarl a megilvagyig, | et i e
az er adi le@yegy-adot t k°ozigazgat 8w&re geygey,s ®tg @y djl-S9rt &er ,e
koncentrBI meot és2t ®s kar diold§laimatekame v®gzett mo
szerol - giatv,i zmigrBd aP©OR s e g2zt sa®Rigo@vte |s, e mebkkdeRIzIRO M8 n y
v2itdszs eréedet@®né&kakeringR t°rzsek el kyeymimtn2t ®se
telepspecifikus, vakcina-vagy v a d t 2 p u ¢$Fainybsetralkz, 2022).

Aharmadiki d Rs z(20k4e tRéapjainkig)aPRRS-me nt es 2 t @Laky ®d mellad j t 8s a,
a kitTzott c®l ok el ®r ®se ®s az el ®t ®drnedm®ryek,
meg. A ment es?2t ®s kK e z dne®tr ®rs a® @phelgta nfa@ly b ®t sz 8§ my
h2z.81 1 o60,8%-§ 0ka ki sls@trd 28&ma mino kil A a34%-a bizonyult
fert Rz(°Netrmeesk et al ., 201.Q; kSsd®t set@ médil cetr @ REY letl e
szeropozitavy egyser8gkteljes ter¢glet®nN seDldjt ez®s
v®g®re ezek az 8nielnotne8sn ysotk8 tPURSReS®anar @8y es khz Bk ®v e
szer opozceak ilwa tI8Psvolg (Nemes et al.,, 2019). A nagyl ®t sz8m¥% hi z
ment es2t@ygikRakapj §t aiznt @k B blHiRzstecks 2t ot t 8§k : - i) h 2
8l l om8nyok karant®nba helyez®se 60 napig; i i) b
(PCR) 48 -nNnBe®blé¢zR; hdizi atl@pwu®yiags kam al Mieli ai Vi z
ezen telepe¥he®dt Rz BRR&ESI s Rdzl @ gnpo rft &Brl § 1@ ysaekr, it @4081171 o
kezdRdRen cmearkt ePsSRRSer t ®s elke svyB&IHr?lg&Eskml, Gletve &zt t
eset ¢kKkBerl ezR a( Okasrz8mto®n FR8I1I | at orvos TA2017. ¢
i nNtzkedesen®ny e2Z0®BDpremz o0rsz=8g teljesmeriesnrek 81 | om§
mi nR¢ Sab- et .Halb§r 220 1Qa)gy | ®t sz&8§mWubeérmnly ®cat el PRE
fert RzokitsseBgbe m®@®Ir mPkT a |l eipek®,e aavEg8sBgt  -tl2pus
sert ®stnealgeypaerk§ ny ¥ | el em2 2®t &Il I noimeStnty ok ment es2t ®s ®
i nt ®z k @ @R$ e k kessRgonyi et al.,, 2021b). A nagy | ®t sz8m¥% teny®s z ¢
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eset ®ben b evetzegy @gyadie kakgln8zott smeSntadsiza (AMVO)
teny®szkoc8k malklcetnt§z saonybdtotdghbbhmiet®@®svel ®s
i mmuni z8IlI8Besl In ®Ak®&rzn8igos FRS8I | atorvos (Formyddet7. sz 8
al., 2023).2019 v®g@mreegyar or sz §agmelyegk@gighlat 8roz8sa az EL

k®sz2tett foldrajzi alap%°°kenthoh8sein Bentt®seel espen
v8lt, |l egyen az kisl ®tsz8&8®% khapgytae ey la@t®kz KD tr e
Esz-Akf°oID®RARS Altedh)y ®sz81 1l om8nyok mentes2tilegle 2022
Szab:- et al ., 20280 A meSrztadhs 2 te®@s imémred Rz&KRm®ts az azt
®vekben gyTjtott szekvenciaadat ok -ta9razmpg &8kn sz @hl ae:
di verzitgsa vo,l t ¥l meggpfm: g®eipiuest/Ra t °r zs ek j el enl

hg8l e2 &@tmz ®s al apj 8n ta°zbon os Byndgs & v anelydk kis me | k e d R
szerepet jasSmaglhatrbobalkz8gi t°(Bakkaektean] ed®2®b8n
etal.,2020).A geneti kai v8ltozatoe38gseqyzuzedk fddBsssaz az
Vakcin8kKatvarmh8§ra ment es? tli@snaztap ¥ Blg®@aim & IPR®RISc i®lsi s
Amervack, majd UnistrainE PRRS vak,oriaid&@ kptogram el indul §8sa ut §
®s i navkakicvign &k at is bevontBREI iarzt i enthbazdi PRREVE 6 B 4)
°r zs@KkKF5 ®s rO8RgFiTa k vi a3 @®lj &tha a alPo i © dikohyslu s
genetikailag a legstabilabbnak ( B§81 i nt et al ., 2021)

6.5 NGS technol - gi a

A DNS nukl eotidsorrendj ®nek megi smeh®e ®r gi 8&:
kifejlesat®PobtiyambhRO®e k v@lanakkAl egi smertebb el sR ge
szekveneSllj8gdri8sct er mi ng8ci -t -neukRiedo®zi Fd o B i dseezgo’xtis ®g ®
(I 8nctermingci - s m--sizsgkvengd &s, Rvegdr n®gy kel ©
reakci -el egyben ugyanazopo!l f Rer°8zez2ngpDEE Rk prDNnR r
dezoxinukleotidok) mellett a didezoxi-n uk | eot i dok el t ®rt ek, ®s a ke¢lo©
didezoxi-n uk | eot i ddal Yy RYlzRIdRt DANGI| el ekt rokdvet Reuas
ol vast(Sakgerleeal, 1977). Ennek a m-dszernek aza (guetlc®nmatt i :
didezoxi-n uk | eot i d oMSktaelmpz a§jtl f eD slhh&pizlohr ®zi8s )@gleak t r of 0
ma i napig az egyik |l eggyakrabbanElalekrglendatz ol as zsnz
el |l en&ngerszekvem&@h@&esl kezl kmnva@lBegekyg r °vi deibsbkz DNS
| eol vas 8190@ by),300z egy konszenzus sz@®&vanwi &zmagygh:
nagy b8zi sonkM®WAie sk VWviek®Ke .zep ®t RI kezdRdRen a m
rendszerek el kezdt ®k t ®r el Rstz&sukaz al apkut ®ts8sg ma j
diagnosztikat udom8nyt er ¢ |.Jddleflleyg, adog § bk Saf ohbtay Besnh --Mm8E8sodi k
harmadik-®s negyedi k gener 8ci -s szekvenS8forgalopbdarat f or mo
(Hu et al., 2021; Slatko et al., 2018). A leolvasott s z e k v e(ntcd 8& b b i a khboasns: z &rte a d)
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tekintve Kk ®&bonthaR -cks ocap okritdro| g o zao trt®aztizedlwpolt-ne b d gi ®& : a
hossm$sn ®v dong-r ead sz er\(Good®ih 8<l., 2016). A short-r ead al ap %
rendszerek k°zg¢l az 'l 1T umina §8Iltal gy 8rtott k @
(https:/iwww.illumina.com/, 2024.01.28).

Sz8moskvsezne8 | §si el j8§r8shoz, fRleg aaklki®nidkasi s mi
geneti kai anyag d¥%“s2t8§s8nak b e8aq 2Az ®gyk ilyanz NGS
kel ts®ghat ®kony megol d8s a sPzCaRp ogand t8lijss Gegodv e | to°
Vi zsg8l at a a geysre® €RzRtg ® n randomi z81t nukl eoti dokat
seg2ts®g®Vvel (vagRCR-mvdgerpemMmfgeageyggand ot t genomi r ®qgi
pedig hagyom8nyosan speci f i(Djikerg et@lr, 2008 Queckek a. | val - s
2017). A mi nt a el Rk®sfz2zggRestel emug I8 n a kK endslzez B ktNRG
N®l k¢l °zratdett eh®az ¢ | ®kRNS-lvagkDNEx & niylvit Bir a k Ael R8I | 2
k°nyvt Sré&®@Redm® ®peaek @mrsts z evagy RWSSs z § | hidog ddaptereket
(specifikus ol i gon®sk lveoontail dk,- dvoakgayt f(eshp®ercmgfyi knuRsv eonl i
indexYannak ®r dek®ben, hogy a szekveg§ks§aegyetieg €&krt ®n
azonosk tegyanek: A k°nyvt 8r kK &3 72 to@Kkeregkedelini forgalomban
kaphat - zRjlikt eRk el eag i gnekr8ebtbi k a i anyaaggme§ tlalBpulE ®g e s
mel yet m®retszel ekci - s ®@bleaddtd. 2013)tAFZsii |ly@m®3Ine ld okn® z
k°nyvt 8rk®sz2t ®sre a tovs8bbi akbafogurkbhiatkoam8 ny os k?©°

6.5.1 Amplikon-m®l yszekvens8l §8s

Az amplikon-m®kygekvens8l §8s a-m-cdisl zzeorteek NeGsSopoamj 8®hA t a
l egt°bb eseaedetns PCRvel felszapoEZtotaz e®lj 8®gistt ¢
al kal mazz8k a v2ruspoplPR§®&I e edikvweeat ztriveBsB@myk, |b elkcas

NGS-r eade HaRIS r a v2ruspopul 8ci -ban el Rfordul - vV a
ar g§nwpg meg8l Il ap2t 8sa neh®zkes, t°bb tanul m8ny
amplikon-m®| yszekvens8l §s il yen (Bradetdl, 2022sGubaughettah, at - s § g -

2019; Ni et al., 2018).

Az lllumina rendszereketk © zkedvel t enc@l satttnaezn8k §sok Kkivite
®s k°nyvt 8r k®sz2ttRer medBRbh em kggvnatn v aaj y k GRCR®p ®s e s
hasznos?tageayre Yj konyvt 8rk®sz?2t REaendsmed & ®at
sor®vwzi -s primerak adadPte®Rgeg®Rv®s virmdlskapok 24868
egybdR ker¢gl nekt enmp |l &s reNS 2 g yDNKk®&snzyevitt 8 r k°zvetl

fel haszngl hat - a s z ¢(Hoimeeat &ll, 2319). Az dlamina irendszarek
eset ®ben el ®r het hho2s300 bbpt orsead szekvend 8| - K i
be8l 1 2t §ssalenpad8tt tf oONG&Ar d ®s rever zegymagBmwnb - | i s

600 bp hossz¥s §g¥a raumpll @ ktoind 0 rmr®& nnokeg. Az lHuanind8 r o z h a't
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rendszerekkel kompatibilis, k ®t | ®p ®s essl apRCRyvit 8r k®sz2t R m- d s
kovet kezRR§l®@2perB)br Az el sR -IPCRs orPSOOR ol yan f %zi - s
has znak§,| amel wyekandRot ta c®l r ®gi -ra specifikas szek\
l'llTumina szekven8l . - primerei (Rdl SP ®s Rd2 SP)

be®p namékaf el sz a PDNS-t2etnoptlt8t ba. A m8 Lpathit &z llleminea ( PCR

specifikus adapterek (P5 ®s P7) ® s zajikearPER-X - d o k (
ter mPk ®hezZ. VRAJGRER I teljes ®rt®kT, k°ezvetl engl I

DNS-k°nyvt 8rakra tesz¢nk szert.

PCR-1 J‘Po}
o
e
Célregio [ ]
PCR-2
Rd1 SP
—>
Célrégiod
i7
w?
Rd1 SP P7
Célrégio ]
i7
2. 8Mzral llumina rendszerrel -Kloapatk Dnyvits§r K®@g 2 ®ipRsma-sd PL

§br 8zol 8§sa.

APCR seg?2ts®g®vel -kehREgt P abkttegPdBer T, gyor s ®
protokollt tudnak b i z t 0. AZ amplikon-m®| yszekvendll &p% KCRyvt 8r K®s z
teljes genom széehi®m8Sll 8h®ertaal kal magazar ARTICRI ntal ah o
kidolgozott SARS-CoV-2-re specifikus, 8t f ed R ampl i k oeslojk Goblset@alp er 8|

2020). Cl | at or v o s Bban vaa namplikoom®| yszekven§l §st d°ntR 1
metage n o mi k ai Vi zs g 8§ ldiohmdton et al.ad0k7albwmareet al., 2023; Vidal
etal,2017;Wolf-J 2 ckel et. al ., 2021)



VI C®l kitTz®sek

Munk8nk sor8n el sRdleges t°rekv@dMeghkRzelodtt®sae kh

al kal N@SZ-°nyvt 8r k ®s z 2kt iRd onh-gdoszz8esraeakl kna lj mha BRRSWK

mol ekul 8ris epidemiol - -gi8jBbanT®sraentag®esttilkij:

v®gezre Yipgensrz®kivenBzleSkst megval -s2t §&8b®Rz c®I kiat

fogalmaztuk meg:

i A PRRSV-1- ®s PRRBYrzsek hazali RISRf a@n delr s § BaI8 |
meghat 8roz§8sa

i A PRRSV-2 szerkezetir ®gi - j 8nak vizsg8lata hagyom8nyos
felhaszng8l §s8val

I Ak®t | ®p®sas$ apP@RKk®° ny v&sgzrangilor® Iy ze Sd &aspt 81 §s a
®s opti malPRRSS/ lefyseagya adottj 8¢@RF®gi®s ®ORF7e)l | es
genomj 8.r a

I Az amplikon-m®I| y s z e k vleenh8el t8ss® g e s dfi alghasizth&grk&lset ®n e k
fel m®r ®s e

T A kapott szekvenciaadat ok el emz ®s e, f-kuszba
diverzit8§s8nak fel m®r ®s ®t
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VI Anyagok ®s m-dszerek

Az ®rtekez®s 8tl 8§that -a8g8d8gak ®seembbeéddedrSlsr a
ker gbRfn®ldes miatt , az asdzogrtt amid | e 2cr@f skh a ZT ztResieti tngkrb e
bet ekiaduin®kstt ov8lmb 8 s aer ek i smert ett®@smaatk ° 1 Yk e ksezzetr g
csoportos?2tani

8.1 Fel has zinmstle@ekletm

Avi zsg8l afeil ha PRRE®1 t ®s PRR@ENVOtot2pus v2rust®©°rzs
VR-2332,sz ° feetl ¢ ), &sav -, -z earvr t a mp ptno vngi bnbt 88 kvadivoatme n ny i
RNS miant Béemzet. £ |-beil znti osnzse&rglig§ ndi vat al Cllateg®sz
lgazg at - s §ga CONHKIB2 tHo sMindentniinga ha z a i sert®stel epekrRI
amelyekgy Tj t ®s@®e et es 2t ®s k erutiediagnosztikd)y wagyPIRRBd/j f er t Rz ®s
gyan¥j kemigattt sor

A PorcilisE PRRS ® sUnistrainE PRRSvakci gt §kaf il i z®Prt Hadl ma$baug)t
(Prophyl Kit)®s Dr . BSE§(INMBI Hodeds §j totta rendel kez®s¢nkr

82 Cltal8nos molekul 8ris m-dszerek

Mivel PhD-mu n k 8tn8 r gNG&8-m- d s z ealekkal ma z fpeszt®®R&K ¢ | °nb° z R
NGS-platf or mok f el haggn8Skzg8m®salk¢ !l °hib& g Rn sh-zdus@kee k
sor,8nf Rk®nitilletee aPRBIK ° nyvt 8r k ®s zMit ®dakrkofi @yt |, en ¢ | a
C®l ki thlizRsMyRds | ®p®s ek egy s Ggrkafolyamatbah,retz@bliee k mi nd

afejezetbenezeketa m- dszfeoglkaltj.uk °ssze

8.2.1 Vi r fwkieimsav-k i vo@®d&gant it &PCRv RT

Mi nden, aorkngtl dtali ®hk a yakaing-] dav,: ®s fsel® ylaihaz -
vir 8l ieisn smwk Isk iavMunldbspin RNA virus Kittel (Macherey-Nagel, D¢ren,
N®met oysz8m®Ndgy 8§r t - 8l tal meghat 8r.ok ® &Vt - - npirnott Sokk o
eset Rblen0 mbtE hoso Of oszf §ttal pufferolt -suffecedd dat ot
sal i ne; Ther mo ScientificE, awa?tvbhamel MA%S zUSA®s
mint 8kb-1 t-i skas§nn gdsivonDiukieingalat 60Ol nukl e§zmentes v
vett ¢k fel, maijedA@®al h £sronl§iludkfsiilgi z Bt Ekabkki mams§s
PBS-sel 8l -osr a h2gBiaebnybks s, &alamimtianszefrk ®s orrtamponmi
RNS-i zol §1 §s §CDmlu INE &t #r s aia QM@ \bral R Mini Kit (Qiagen,
Hi |l den, N®metbaszB8gl 8s8val

A mirCt-@&ycl e treshol dk¢ sdzet be@rt t8®@kEBN&Ikl kaipatgt §s 8r a

rutin di agnosztikali el j8r8sban egyar8nt ,al kal m
mi ndk ®t PRRSV f ,ayirotypwe PRRR®Vc RT-RCR ulkstet (Qiagen, Hilden,
N®met orhsazs8zgn|8 | gyBrt - utas2t8sait k°vetve.
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822 PCR ter mPkeh®r®®szt 2t §sa

Mindegyik PCR-t t ar t al maz - m uenskeat f®bl eyna-ma t rRPE&KRe k hossz§8n
el l enRag®s ®tlge®dt rof or ®z i 1sm/é%-0s va@yylebzm/¥¥%o,s agar - z
(Lonza, Basel g®IS&#®,b :/V% trisz-b o r-eStt i -dia®intetraecetsav puffer (TBE,
Tris-borate-EDTA; Lonza, Basel),febh@penMod =&wdlaa? meg k ®n't a
O6Gene Rul ®@t THB&NISHho Scienti ficE,)haatn gaQueiRédMA, US
nukl ei n s(Bistiine Bréem®rk, CA,USA)seg2t s®g®vel vi-zuahmajz@ld uk®|
S§tesK ®hWwben vlBszazgéli edmn®nyMelcetodO8L Systems g®l dok
rendszerrel (Cleaver Scientific, Rugby, E g y e Boyvér ShotkGil2 kBnhega sCargn,
Toki - ,) Jra%p@mnztett ¢k

Azadot t c®l kit Tz®sben zajl- protokol | odkadtk megf e
m-dszer | e2r 8s8-nh8rFr Mk &t h &t me Bsgld®esttachmika, (GelfPLR d
DNA Fragments Extraction Kit; Geneaid Biotech Ltd., New Taipei City, Tajvan) s e g2et s ®g ®v
kitiszt2ztottuk aal@apgBmn-ii sotacdngGmedDNBket t ov
fel hasz-28AIGgmsitg§r ol t uk.

8.3 l on Torrent szekvens8l 8s

A k2 giftkr ketzde@a®rn on Torrent Personal Genome
Technologies/Thermo Fisher Scientific™, Wal t h am, MA , USA) k®sz¢l ®k 8
kut at - pakoepzo®att c ® kit Tz®s ek teljes2t ®s®t . Ahhez a
k®s Rbbiae kkhug rat - caz tlymina NektseqE 500k ® s z ¢ | (lukikag $an Diego,

USA)t °rt ®ntns e az Yhjeqeneesgekve ?glgE§sP,hD munkafol yamat
m-dszemaietk me gdled led §Retnt u k

831 Mint 8k eredete
Az 1l on Torrent k®sz¢l ®kkel kapcsolnegyesamintdj gener
aPRRS-mentes?2t ®s keretein bel ¢l ker¢lt begyTjt®sre

832 ORF5 ®s ORF7 r®gi- felerRs2t ®se

Az ORF5 ®s ORF7 r®gi-k felerRs2t®s®t a N£BI H CI
di agnoszti kaBalGksme&s®Ratt(82 &8 ) §lttakl® vezikké klk&h | e2 r -
protokollok szerint (Balka et al., 2008).

APRRSV-10RF5 fel szmegiedPER 85832t s®g®vel v®gezt ik, e
iletve a PRRSV-2 ORF5, valamintaz ORF7 egy k°rben t°rt®nR felerR
One-Step RT-PCR kitet (Qiagen, Hi | den, N®mMmazds omslzt8gk . eMien dBRb®&tn c ®
aPCRreakci-elegy 25 Ol v ® i t Qeageh OmpSteh puffert, 0,4mM a | ma z o
dezoxinukleotid-t r i f & ® xfe§ (@KTE); 0,810, 8 fdvdrd (F) ® sreverz (R ) primert
(1.t §b )8z, alt6 egys ®g (U, unnhibitdrt ( Rihbea lmoc KScRNanst e f i ¢ E,
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MA, USA), 1 Ol QI AGENPCRewiSmxg ®RT2 Ol kti AGADI RNS
Vpercig zajl - reverz tr aDNSke naptcur-AGNRT PO ®p ®s e
tartott, majd az ORF5REZBee®ee¢e®b&80, 4n2 gsm®t IORdR
ampl i fi KAEOmMp,52ABOmMp, 72ABOmp) k°vetkezett, A@g¢l a r
5 perces elong8ci - z8rta.

A PRRSV-1 ORF5 nested PCR m8s odiakTopRayrDRI$-p o | i meneirfnzel

(Qiagen, Hilden, N®met o) s ¥ ®g APCR:rkndszer 11 TopTaq PCR puffert, 0,2 mM

dNTP-k ever @46t 4 OM F ®sl Rt gH,o@&hTopTag DNS-pol i mer §z
enzi met ®s 2 Oiteem®Rketr tsarP@RmazotAz 2a5mpdli fv REtc®
hRprokPVlVpawleBRGBperckezdeti den&n w3nBadil RdR 4AICk| ussa
30mp, 52AC30mp, 72A®B0Omp) zajlott a fBhelv@RA@Bpor3 tgercig t a
v®geRong8zgr. klkapott PCR-t er mPRkeket oszlliptoiss ztexthati tk 8k,
k°nyvt 8rk®sz2t®st v®geztg¢ink.

1. t 8bAgz aton Torrent szekven8l §st ®s a hagyom8nyos k°ony:
vizsg8latokhoz k®sz¢lt ORF5 8hscaZOR&7Tma®dtr ®gpr kméeeélkzapoky e Bc

Primer tapadg§8si

C®lre I r8nyu Szekvenk3ida) (! Lelystad VR-2332
(M96262) (U87392)
+ CAGCCAGTCAATCARCTGTG 146581 14677 149371 14956
ORF7 i TCGCCCTAATTGAATAGGTG 15031i 15050 15345i 15364
L + GTTGCTSCATTTCMTGACAC 13416113435
- TATGTIATGCTAAAGGCTAGCAC 14138i 14160
ORF . + CAATGAGGTGGGCIACAACC 13442113461
- ATCGTCTAGGCCTCCCATTG 14085i 14104
ORFS + ACCATGAGGTGGGCAACTGT - 137211 13740
- TGGAGCCGTGCTATCATGAC - 144007 14419

833 Hagyom8nyos k°nyvt8rk®sz2t ®s

A hagyom8nyos k°nykwatl grmakESsaAdntd@nent Kk ®s z ¢ | ®ken t°rt
%j genesB8ekvesal8l §Rsorbameat PRBRE®sS§rul C®hkinkowD§ t
a m-dszer egy kiterjedt moni t orafngl np® foykr easbbaa t °
helyezve az esetleges kevert fertRz®sek azonos?t
A hagyom8nyos konyvitSir kK BEORFOW®sS@e z BCRE 2r m®k e k
enzimatikusfr agmenst §®8s az |l on Torrent adapERStBYA kapcso
Fragmentation & Library Prep Set for lon Torrent™ ki t ®s az |1 on Xpress Bar
(New England Biolabs, Ipswich, USA) f el haszn8l 8sAvaind®gébkt ¢c;k° ey Vit
a Gel/PCR DNA Fragments Extraction kittel (Geneaid Biotech, Hszinpej, Tajvan)t i szt 2t ot t ul
majd E-Gel E Si zeSelectE |1 (Aidgregend's €arlsigad,| GA, USR)%
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seg?ts@P®eels zel|®sktagil3B00bp hossz¥s&gm®keket Vi sszan
Ezuta8mp | i f i k8 ciaNEBvNeegxetzEt ¢Fnakst DNA Fragmentation &
lon Torrent™kitf el haszn8Ilg8s8&vtali utas2t8&sok al kepdetBn, a Kk
denat ur 8c@0mp) (K°8vet RelnRAR d iskn®de mpad A GO9I, 72A C

30mp) zajlott a®sf NM@SpgamseltErygdeBr. Azt 2gy kel et ke:
term® kket Y f ent ti sz tt2H odstuNA BrRajAds sa@yQikbifitl u®s oQnet iet
(Invitrogen™, Carlsbad, CA,USA) v ®gzett mennyi s ®qgiDNSwke°grhyavt t8& roazk8 s
kl ong8lis ampl i f i™HQWVigwaOT2kKittel (Tchre rRM®M Sci enti fi cE,
MA, USA)t °rt ®nt . -hEezz ah aBOR | - termoci kl usos m-dszer
hosszvmi8lgtapgy°ngy f e DNSkonn@makk ogre&lties tampl i fi k81 §
egy, a c®lra fejlesztetMpSykt@sThd ke nSdile@mt iOfniecTH,uc
MA, USA).

834 PCR-al ap% k°nyvt8rk®sz?2t®s

Az NGS | e,lPRRSY-®g e b r @agnosetikaial kal maz8sa miatt f el me
egyegyszer Thhb, k°l ts®ghat ®k ony abr d&sA egjyl oer sszatb®s ®k °
ez®eltkezdt ¢(PCR-alegpy’s Krekn®&svzt2 t R megk®zel 2t ®st adapt
k®sz¢l ®kr e

Enn® | a megk°zel 2t ®sn®] koheéenmei ofn/Bzlii -6s8 PPHOSZ mé r
seg?ts®g®vel tsozr8tl @kt ed | HNSs a Il on Torrent S pe
vonal k-, donkiknalER@k ®@Et e kombi n§A B):A \vad rkall knadzorkaat az
primerp 8r f drawgygr8da, m2g a m8tsd kj&GpBatrea k ¢k rmhever z

A k2s®rl et NEBIl WagRl amunkat §r PGR-t e§ Im®xkle k g | R&Igly?2

RNS-rRISuper Scri ptE | lrlev(elrmevittrsadogsbzrkEr)gp 67 t - ut as?2t
k °ve8v &onplementer DNS (cDNS) szol g8l t AznRRTit k 8 u bt ReORF5 a
felszapBht$t8e aEFiddity NS pol i mengz mme | (Ther mo Sci e

Waltham, MA, USA) v al - sgabt Ome g ®g t @nely bl gHE puffertrigrtalmazott,
02mM dNTP-k ever ®kiet 2 OM2 F ®sO0,RO2prlW mPhuSp @iniEmelrNs z

enzimet, ®s 2 -t@Ir etM&®RCDNS-t. A reakci - ACkperzdehat 918§ cC i
ut 8§n 15 PCRatiertmra®k ) vagy 35 (minta:l c8NSIOmMps m®t | R
50 A C30 mp, 72 A C2 perc) , ®ACIGPpercig folyt a. AA®@RE/R el on

f el sz a pDyeardTag"sDNS-p o | i memzing(Zhermo ScientificE, Wal t ham,) MA, U
seg2ts®g®vel t°rt®nt 25 Ol v ®gti® DleanJaytpbffarn az a
0AmMdNTP-k eve &R, 4 OM F ®s R pri naNS-po0| teertz8iPm e@dsnT a
2 Ol tRCRN®Kk valsy ampliSifi k8ci - hRpr AfCperglkezdai k©° vet k
denat ur §t5i(mintauRCRh er m®k) vagy 35 (minta: 9OxADNS) i s
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30mp, 54AC0mp, 72AClL perc) zajlott a f A@wnz abpopertc8isg taa
v®gsR el ong8ci-val z8rult.

Az 2gy k®szpyvt &NSkhatPGME Temp!l dtTdelr Mo5 B i Kintt i f
Waltham, MA,USA)s eg2t s ®g®v el kIl onaniaksoa g baonapd glyer2rkEn yt @k
koenyvt §8mk @sztrRel iezlolteertnBtlbhesn k°r ¢ modi®dys®h kegzet:t
zajlik, azaz nempecg®hybi k®sz ¢l ®k  h a sfzenl 8slza2tndetn ar ° giz K
DNS-k°nyvkgoaBl i s f eMiedenithet, a®s ®bhkezi - kevesebb i dRt
illetve hosszabb fragmensek (k © r ¢ 1 50Cbp)almp | i f i k8 ci -§la.alleahet s®ges

2. t §bAzPr Botrentk ®s z ¢ | ®k BCGR-ad aajjppPny vt 8§r k®sz2t R m-dszert mag8ba f
k®sz¢lt ORF5 ®s ORF7 gloak@ygazottk “Liiplrs mapek? ts&ZseAkvk®si i ®k k el

kompatibilis adaapltSehribzecetkiemetbt §kakbp wonsais#ek de nc egy Kba t
f ® kooveRtrTwel, jae lkgItork nek anPRR®WFsPpletc irf@@skzus . szekvenci §k
C®I r ¢ I r8&nyt Szekvencia (513 6 )
A + CCATCTCATCCCTGCGTGTCTCCGACTCAGXCAGCCAGTCAATCARCTGTG
CCTCTCTATGGGCAGTCGGTGATTCGCCCTAATTGAATAGGTG
ORF7 + CCTCTCTATGGGCAGTCGGTGATCAGCCAGTCAATCARCTGTG
B _ CCATCTCATCCCTGCGTGTCTCCGACTCAGXTCGCCCTAATTGAATAGGTG
+ CCATCTCATCCCTGCGTGTCTCCGACTCAGXATGAGATGTTCTCACAAATTGGG
A GCG
ORFS - CCTCTCTATGGGCAGTCGGTGATCTAGGCCTCCCATTGCTCAGCCGAAGT
+ CCTCTCTATGGGCAGTCGGTGATATGAGATGTTCTCACAAATTGGGGCG
B CCATCTCATCCCTGCGTGTCTCCGACTCAGXTAGGCCTCCCATTGCTCAGCCG
AAGT

835 Szekvens8l §8s

Ak8r a hagyom8nyalsampladks&zrera ePCR °rt ®nt a k°nyvt
kl on8l i sanDN8kp hiydkatRBIF doz - gy°ngy®° k B"tES (Temmo OneTou
ScientificeE, Walk®sarp, ®@MAel UBRs2t ott uk, reaj d el Y
vagy lon 316-oschipr e t ° ®s° t gk e k vejn8rislgosttktven 81 8si pr ot oko
v®gezt ¢k

84 |l lumina szekvens8l §s
841 Hagyom8nyos k°nyvt8rk®sz2t ®s

84.1.10RF2i7 r ®gi - feler Rs2t ®se

Ezz e | a m- kapesaatos ecl®1 ki t Tz ®s ¢ nk sor 8n arra tor
hagyom8nyos k°nyvt8rk®sz2tR m-dszemehteedhas®@ntg| §!
egyben hozz8j &rkulujSunls-2-jdFgERWRSVIy ket de®3tARs ®®e bk
tel jes?2t ®se ®r d8R®bEMFES5 a ®gzi mplal apul - mol ek ul
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vi zsg8l at okat tkeiltjeers] esszzetrekt et z; ekt gemorhseaka®zraj e@delear k - d o |
ORF5 ®s a teljes geaaletmagkarad kteemiaz 8lv8snegol d8§st bi

84.111 Mi nt 8k eredete

Az ORF2i7 r ®gi - nak a vi zs (&laa®s®itampon) aclyam ihazai § k
nagyl ®t sz 8 m®s t ¢gd ¢ ®@snz§ n yagk impott hZ2 - al ap-amghb2t m8§nyb-
sz8rmaztak,et Qsnezegfekg deBeteli e hozni egy revid l ef ol
PRRSV-2-vakcinat®°rzseredet Thajz &n k Ba yknkafoRamatsksoe |
mintak®nt a N£BIH CDI §ltal kivont virglis RNS s

84112 RT ®snvkenci BGR8I i s

A PRRSV-2 ORF2i 7, vagyis a teljes szerkezetir ®gfiel er Rs %¢tl ®s@R etz c DNS
szintetiz8ltunk hor go(n5JEOHTTITTTATTITIT PAATIWEG-)@®s mar r e |
SuperScriptM1 Il reverz transzk€adrlgpadSCAzZWESA). AzZIRfveakogenE
2001 v ® gt ® naftadngpzott bl aFirst-Strand puffert, 0,5 mM dNTP-k e v e r @ k X ,
primert, 0,01 M DTT-t, 40 U RiboLock RNase inhibitort ( Th er mo S ¢Wadtham,iMA,i ¢ E
USA), 5 mM MgClx-t, 200 U SuperScript™lllr ever z t rt®mss 5k il p kigsm RNt RNS
sorg&n a primer, dNTP -® RNpFekeiver ®&®at 66 &ICt uk, n
hTtotte¢k, ezut8&n hozz§adAakn a9 Ot °pbebric i°gs si znektuebvER tt UG
pedig85A@n5 perccel z8&rult.

Az ampl i fik&8ci - {idellyhDNS-p o h E meddifyfr Ther mo Scient i f
Waltham, MA, USA) seg?2ts®g®veld Wdgexvw®gk @r f haebhazR
komponensekkel: 11 HF puffer, 0,2 mM dNTP-k ever ®k0Q, 205 26M F ®s R pr

(3.t § b |)§ 3% tdimetil-szulfoxid (DMSO; Thermo Sci ent i fi cE, Wal,t ham,
0,0125U Phus iDN$tEol i meng8izml ®61 CcADPC®r eakci - hRprofi.
kovet ke98RA@0mpkezdeti denatur8ci- utg&n 35 AiCsm®t | R

10mp, 66 A@BOmp, 72AQuperc) k°vet kezet®gs Ra¢gldd@yl®pdrcig 7 2
tartott.

A keletkezR ketQABRB-oseram®@ke z g®l en e3000ebp RPTrztl ik,
hossz¥%s8g% ter mPket kiv8§gtuk ®s tiszt2ztottuk.

3. t S8bAPRRIV{2ORF2-7 r ®gi - j 8nak felszaporimeie&hoszeklvliealcim@&zot t
Primer neve Il r8§nyul Szekvencia (58 6 ) Primer tapad§gs
ORF2-7_F + CGKGCGCGCCAGRAAGGGAAAATTTA 119707 11995
ORF2-7_R - GCACARTRTCAATCAGTGCCATTCAC 153117 15336

*WVR-2332 (U87392) to°rzsh°z viszonyz2tva
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84113 K°nyvt 8rk®sz?2t ®s

ADNS-k°nyvt 8§rak eHaRgBYdrmgiBysed niegnstodn ®s alapud &1 §son
(tagmentl8lugmsi)naE Nextera XT DNWumind, San Biegp, UBA) ep ar at
seg?ts®g®vea mi@geSzkt kg y eadNextejaXT IAdexE@E @ (Blumina, San
Diego, USA)h as z n.8Alt tagknent §1 - ar édakkcinghddd koncen&r §ci -r.
PCRt er m@k B kBl zT a gpeunftf eDrN Arpicord agBentMix reagenst adtunk.
A 1 e akA@®n6psérégzajlott, majd 10A@ a h Tt °t GendAmp RCR Systam 9700
(Applied Biosystems, Wa.lAt hnaeng, f eU AR KhEReRyy | s@RKkH eent

azonnal hozz8adtunk 2,5 Ol Neutralize Tagment [
i nkub AIDN8-k°nyvt 8rak el k®sz2t®s®hez a reakci - -el e
mixet, 2512, 5 Ol i 5 ®s iakorignbceaxnz getl tkndtsa gy m@mrtal§azott. DN S
APCR9S5ACG0OmMpkezdeti denatur §ci - UACEBOmp, BRA GB0npl us b - |
72 A C30mp), amit egy 72A@n 5 percig tart- v®gsR elong8ci
mint §kat | A@TNAPealtk®&s z1¢01 t ikrPdhwllata fBMS ebb m&r e ml
oszlopostiszt 2t 8si technik8val tiszt2tottuk.

842 K®t | ®p®s-abapP@URk°nyvt 8rk®sz2t ®s

Mint ahogy arraaz i r odal mi §ttekint®sben kit®rtg¢nk, a
viszonylag hamar megjelentegy al treeqlkat2erl 2t ®s az egyszer Thb ®s
kevesebb k°lts®ggel j 81 - ke nyvt 8rk®sz2t ®s el v®
kereskedel mi f or,galaggmieannt S8k & loat ®isk iltiegk§ | lBagsomn 8al | aal
helyette egy-, vagy k®t |-®p ®s¢8gWwWCRalkamdandkskolkt at - munk §nk
s o r 8ARRRSV genetikaivi z s g 8 lkaRtt § R saelsa pPL K ° ny va Ba Ki@&Izt2u ®s t
(2. §,185.09).

8.4.2.1PCR-1

F¢ecggetal ecn®llki vadys,®otgRl egy adottt el®jl e s®gdenovmgwi Aas
v as$ul meg az amplikon-m®| vy vy z@al8 | 8sPE€R-1 , sor 8n al kal mazott f Ya:
56 ®g®n , a-s PRKRISViI kus pri merr®qgi - e | Rtrehdszérek|l y ez k e
szekvens8l (4 ptgthegent

4., t 8bA8Sk@at !l ®p &sleasp /P kP ny VPCB-1 k ®R®p ®aI®E&INnmaz ot t f8Wztials§ nporsi mer e

fel ®p2t ®se ®s szekvenci §i

Primer N
Il r8nyul Szekvencia (5163 0 )

neve

J TCGTCGGCAGCGTCAGATGTGTATAAGAGACAG[c ®1 r-specifikus
Rd1 SP +

szekvencia]

25 GTCTCGTGGGCTCGGAGATGTGTATAAGAGACAG[c ® 1 r-specifikus
R P

szekvencia]
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84211 ORF7 r ®gi - felerRs2t ®se
AzORF7r ®gi -t c¢c®l z- k2s®rl eteink elm®Rl y RpB®sKke®ME| &
adapt 81 §s 8 rrea spelifikisay illetve a m- ds zleabor k°rnyezet ¢nkbe

integr 8A 8¢8Frasztott r ®gi - a @®s dbeket so®gesnadi a§h
al kal max&w§rngyar et eki nt ®s't ny %fj et Rm®lae Kk PRRS Vs
epidemiol -@gil8jredka&k®sevol Yuci - s mechani zmusaiba

Mint 8k eredete

Az ORF7 amplikon-m®| yszekven8l 8s m-dszerfejleszt ®s ®hez
t °©r z(BRRBV-1. Lelystad, ® SPRRSV-2: VR-2332) haszn8l tuk fela ap¥%l et v
kenyvs 87k®s relat2v szenzitmividl8®&t8 ntakr amelgRIl | la®2 7 :
h2 g2t §is3d g =to§a%10°% RRRSV PCR-n e g am&lva ¢ s a(gpikdbiam mi.nt § k)

A m-dszer leeshzett eslGss®kai®iseent es2t ®st el Rseg?2tR | e
fel MmPk®s ®f kai mi nt 8kon egyar §nt el v®gezt ¢k, ame
°ssze aCNEBtHI archivglt, a ment efsz? ta®so tsto rt8enl egpyel
t°bb k¢l °nb°zR 81 lkaattb -plo oslzo8zrtnuakz, - 2ngiyn te§r e d m®ny ei n |
adott sert ®sRtgeRireep i MoksEr @z edtiGsgnos zt i k ail awij Bang 8§ laazt
ORF5 szekvencia el das®e®eal 10 k¢ |-1%n b§°danertak RR S V
ami bi z,t loogy? & adrvezatt ORF 7 speci fi kusa PORiremdszere k ®s
reakci - k @pze®lse®sg e net ietedvev idd sy@e§ IzhH & s8ssu k

AzORF7 pri mer ek seplelcanRrcz @s8&h8enza kk ¢ 1 °©° nb®gdgre!l 81 | &
b2rsert ®smegbet eged®sek®r,tmintf 21 sed rRts®s ke s DKkDzu K
serpa@svovdeus®iek j8rvs8&nyos ,hlaagmenRs®nekeyve®Raupas
ser-t ®schovs2eruts®sanszmi sszibilis gaerct®esmmeri tis
ser tpResst i @4sreurst ® $ a vk2i rvuosn t nukl ei nsavmint8ita haszn
NEBICHDI biztos2tott
Primertervez®s

Az ORF7 amplikon-m®| yszekevesmrg ®®&Inunk volt egy univer z
tervez®g®rt °sszes§l | 2 tadatsdrtumelighez4§6ydb RPRR®VK2v eBnschi9ad d
PRRSV-1 teljes genom rekor dot.Anukléokapszid, mintlkaz dgygk a g ®n |
| egkonzerfveaht®ry sRIORFk - Hehet Rs®get nyS¥jaraspetifikuni nd k ®t
primerp 8 me gal kot58 § 8 b &)§ A aervezett primerek ®s azok -1HRRS®s
PRRSV-2-r e il |l eap&e8fRi shzed kyved meeikd8. Kk g reS8treh saprimerek
mi ndk ®t f aj eset ®ben a nukd eok Psbb)ad md3 garat sk o
kodonB@&ti t §lelystach B5 bp, VR-2332: 75bp)t apadnak, ezzel biztos
szekven8l 8s sor8n a teljes ORF7ha®gi { egylkineoti ds
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5. t 8§bAz§8§zCRF7 vi zs g8l fatuphroigme ree kv eszzeet&ktp @ h8 s i8i h®syei a k®t PRRE
t°rzsh®z viszony?2tva
Primer tapad§8s

Primer ] N
Il r8nyu Szekvencia (5 163 0 ) Lelystad VR-2332
neve
(M96262) (U87392.3)
ORF7_FA + [Rd1 SPJAGCTGTTAARCRRGGAGTGGT 145631 14583 148541 14874
ORF7_R1 - [Rd2 SP]ICTAATTGAATAGGTGACTYAGAGGC 15021i 15045 153357 15359

e AGCTUTTAAC
CTUTTAAC

FAGCTGTTAARCRRGGAGTGGT

oo {((CCTCT-AGTCACCTATTC

vz (JCCTC CACCTATIC
RGCCTCTIRAGTCACCTATTCAATTAG
3. §BzZORF7f Y4zi - s pr i mspecHdikustPaRoRaSdV8 s i shzed kyveei mnceika | o gl-(j=20) a P RRSV
®s PRR®M66)alkottat ©°bbsz°r®°s szekvehtcnaetPRbent ®sek

PRRSV-2 :

RT-PCR (PCR-1)

Az ORF7 r®gi- felszapor2t §-PCRkitezt ahaQGIzA@EHN uln g i
Hilden, N®mBt OF sz &gt 1 QIAGENDNdSMRT-PCR pufferrel, 0,4 mM
dNTP-k e v e r ,®XK6Kk0e,| 6 F ®s R 4 P Ribaheack RNase, inhibitorral (Thermo
Sci e n tWaftharn, KA, USA),t o v § b b @AGEN OneStep RT-PCR enzimmix®s 2 Ol
kivontRNShozz 8ad.@As §walkci - RAGOD®pP®sec®O keggy@dRdLC°tt, a
15perces | ®p ®s, ke'zvaettBeetram®PKk i fai3ko§ dis-m®t | RARA@OMB, | usi g
57 A B0 mp, 72 A B0 mp) zajlott, majda v ®g s R e | A @mgSgerdig-tartatt2

A kel etRtteeRnkBtK%-0s agar -z g® en =239 0e nbRr ihzots¢skz,¥ssnga
ter m®ket ki v_8gtA kf eRiss zta psazrt22tt cott it48@BR,F7a htoSlskzia & 8RB o
kapcsolt szekk®ngonalkki gle k35 bp) |

8.4.2.1.2 Teljesgenomf el er Rs2t ®s e

Az egy adot (ORE/®f r kRS anpllson-m®| y s z e k vneeng8kl ° &seitl 2 t
k°vet kezRkli ®p ®5 baddljes gechomgkEhhezaz ARTI C net wor,k 8l t al
8§t fedR ampl i konnukipgek PCRéd dzmtp&®Pakh kmvdtbe®®$ ¢
a PRRSV-v a k ¢ i nel,inévezetesen a Porcilis®s UniPBRRSigeneti kali stabi
ellenRr z ®es,®bi | | et ve a kvB8evepect 8s8gekefekm®r ®s ®b
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Mi nt 8k eredete

Ennek a k2 s®r | ett8seSkhosz el°seebno n § o IddD k¢l onb°zR gy
sz8r maz - - E PRRSA220CED1, A220AD01, A221AEQ1), @gy UnistrainE PRRS
(09G8K)vakci n8t haszn8ltunk fel

Pri mertervez®s

Ha b 8r multiplex PCR-r ends zer ki dol go z § sspecifillu® prignarek a PRRS
tervez®s®n®lvakcPantPlrisre koncewmakc8ilnaitnkr,z zasze | U nm
nagym®r t @kdz onos(#8%) | ehet Rv® tette, hogy a pri mer
kompatibilisek legyenek.

Aprimertervez®s al g®nbdaRpkexelEs godmpkatnt © 1 t °t,t ¢nk |
amelyek >95%-0s nt az on o s snBugtoatt t a k a k ®t referenciavakc
KF991509 ® s idfrain, GU067771). A hat 8§r ®t ®k megszab8s8n8l fi g
t°bb PRRBVIinat®rzs eset®ben a k°zl em®nyeidos szerin
nt elmM@y ®sci nal est’§rjeberztott ov8bb8g8 wWgy voeILt ¢k, hogy

genet i kai dimedrl zittt8s a l egt©°bb sert ®st ®bepen
Unistrain-v ak ci nal esz 8vrimag®§ It H Bt8 1 tland LkeKikutieet al., 20213.0
A multiplex PCR-h e z sz ks®ges pri mer ek tervez®s ®t a

seg?ts®g ®v e (htpsv/@imaszheraekcom/, 2024.01.29.) (Quick et al.,, 2017), a
kor 8bmaatett t @aldjae sogbnttmpgbaer? 8P szekvenciail!l
n ® v alignment) konszenzuss zekvenci 8] S§{hheBh ®sHE®DEO v @ DAAS g )
ampl i kon m@speatreatmet rih@a@y t unk n d e g ymedfeleljene az miikina
leghosszabb r e a d | e ol vRaek:§maired-ekde2x300 bp, ami el m®l et i | eg 600
hossz8g¥ ter m®k szekvenci ameghfazt 8§ rad zg%s §tt mutse s z8
meghat 8rozott pri mereket fel¢lvizsgs8ltuk, kel ©n
kialakul 8s8ra, a term®ekthoukz @mad, diokl sze&ksRggesrs &
Af ol yamat v ®g ®dbafhpilort @&dbpr Brher ) hat 8nelgekkelan k meg
Porcilis-®s Uni-wakcaiimat °r zsek t elsj d & fedfe hjsa®glg@sl %t hat -
szekven(8l hnaetl-|1®ol). &z amplikonokm®r et e 544 ®s 583 bp ko z¢
Mivel multiplex PCR-rendszerrels z apor 2a jlu&t fwdkcinat®°rzs teljes
primerszettet ( 1 0 0 k@®M) r @z &m @®tsl prEz@&mY% amp@mlti Kedek Rs2t R sz
azazpool A1l ®J¥borpotiulk,Imaj@ 10i-r e h2g2tottuk0 addmoSdlbosk aatz
optimali z8l 8s ®r dek®ben h§r oamprirergdr®en ba°t 2R/ nmednonny i vs&
az adott poolokban (poolAvl, v2,v3) (1. me | | ®K1D.@)t
RT ® smultiplex PCR (PCR-1)
ACDNSszi nr@nid®m hexamer ®s oligo (BUpaeBSopri meEe
I V VI LOE Mast er ,@arlsbad CAnUSA)tsre@d ¢ 5@ g ®\A&dzdeti65AC®nt .
5 percig tart .- denat urvgczi -®s1 15 Ol nkuikv cer§tz mRMS else
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majd 4 Ol Master MixahoealBaid8sg&r &P §ebiReARprofi l
10 perc, 50A A 0 per cACRperc.8 5

At el jes genom fel er Rs?2t ®gidditgeDNARoly@é&rdddkitetbleaw St ar t
England Biolabs, Ipswich, USA) haszn81l aubool A1 ®sszefieblod IAnI Prni mer
vegr eharjgakdia25 Ol v®gt e & klggy 11VQ5P Rdaction puffert,
02mM dNTP-k ever ®B& , pbol A1 vagy pool A2 pri merszet:t
koncentr §ci); 0020/ @8UHotGMrt High-Fidelity DNS-p 0 | i menzingetz® s
2,5 O IcDNS-t tartalmazott. APCRtaz al §bbi hRpr o9 AL mp keadétivi t el e :
denatur 8§ci sm®t §RAROci k| ASUSkp@=et&@me)t t ( 98

A PCR-t er nketkl®o-os agarr z g®l en el | elniRv § gttwk , ®gnafj ds zt 2
tiszt2tott pool A1l ®s pool A2 imajd DG kreak ert 2 grit nott & nukke
PCR-2-r eakci - hoz.

8.4.2.2PCR-2
Feggetl eng |l  aaggisPH kgyt Teg®staRdott c®l r ®gi - vagy a
val - sul me g a®| ysmelkiviearg | §s®al ,sorgdgn P@Rkal ma

vonaltlskeckvenci 8kat primerekt 4 v b &@ la Mm& @rimMenek): e gy s®lg e

(6.t 8bl)sEaartt al malmkeBk z eak v ¢ anely & tPCR-1-t er m®k hez kapcsol
szol @&l jldal umina szekvens§g,lazisgnaiitvioermra Irk®-gd o k ate r(¢N eext tG
Index Kit v2 Set C; lllumina, San Diego, USA), illetve a P5 ® 7 adaptereket (2.  §,185.09).

6. t 8§8bIAS zka®tit.| ®p ®mleadp YP CIR® ny v RCR12k @ s&p?® sti@imazatt v o n a | k pricherdk -
szekvehclii8nker sz ek vadapterevionalthiRdnbhak leeimelve.a

Primer

Il r&nyul Szekvencia (5 B3 6 )
neve
P5_i5 + AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACI[iI5]TCGTCGGCAGCGTC
P7_i7 - CAAGCAGAAGACGGCATACGAGAT[iI7]GTCTCGTGGGCTCGG

Mi nden vonal k-d k¢l ez peli meir btemb & the 6, |apyjed g § t
azonosteheabenzgyl | EtNéxtera XT -tltajedemtefedked 8dbv 2 Se't
F primerrel (P5_i5) ® s db R primerrel (P7_i7) dolgoztunk (2. me | | ®Kl.@)t

APCR-2taQ5UE Hot SFidelitytDNAdPolyrherase kit (New England Biolabs,

Ipswich, USA) seg?t s®g®v el v®gezt ¢k, a k°vet2kbezl rea
ve®gt ®r f:old aQ50 eReaction puffer, 0,2 mM dNTP-k e v e r0Bk0,5 OM F ®s

Rvonal k- dol00 2 p @5 &ot Start High-Fidelity DNS-po | i mAr i pzz8adott
minta az ORF7 vVvi zsg§l at §hib%gst aQl-l-atair sSRAEKR t ont2tg a tel j e
vizsg8l at 8hoz ti slz8r2at oht g2niebjed M@EER-2 h Rp rjac & i |
k°vetkezRk®ppIBACH®zkdrnatkur:§ci - ut 8lnl BD d mpeitfl IRKME
(98 A0Omp,55AA5mp, 72A®0Omp) , maj d a v ®gABnBpewigzpptt i - 72
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AzORF7 ®s a teljes nPOR2m evrine®sKgdkligddio $ b XDV %-0s
agarg®l ben t°rt®nke veeltiReesnRmM®® & ®E t ki vs8gt ukz @&sgyt i
kapott v ®a@npikomDNE-k @amny.wvt 8§r

843 Szekvensgl §s

AtiszhagypomS&@sampmikon DNS-k° nyvt §rak mennyQusi®gtii E m®r ¢
dsDNAHS Assay Kit( | nv i t Carlgbach A USA)se g2t s®g®v elAmieig¥ ietl ell &Rz t
koncentr8ci-ra t°rt®nR h2g2t§s, maj d 1,5 pw!l oz §s
(hagyom®m29 pMs(@mplikon)v ®gs R konc&Inlt ¥ t§atist BBkb % ePhit X kont
m®rt¢nk hozz§g.

A hagyom8nyosk©°nPKSS8srzae k v ean §llluiisaE  Nextseq 500
(Cllatorvostudom8ny.i Kutat: -int®zet,, Bbdapestk - r ok oz
k®sz¢l ®ken tort®nt, Next Seage 5C0/tv5e0 Mid Out put f

Bizonyos amplikon DNS-k © ny v {(QRF7asbike-i n m) jtB&kner 8ci - s szekve
e gy e d HluminaEzISeql00 k ®s z ¢ laRi%eq 100 i1 Reagent v2 (300-cycle; lllumina, San

Diego, USA) kittel ( C1 | at or vostudom§nyi Egyet em, Gy,-gysze
Budapest) v ®g e zdl, ¢nk2 g aeqeRksg!| fokt(@OREFBsSs sav: mint 8k, telj
vakcinagmi hwu8Misegs k ®s z ¢ | (®&klemeceni Egyet em, Eg®szs
Kar, " Egy Eg®PBebrecept' ° i ¢k® KiBeq Reagent Kit v3 (600-cycle; lllumina,

San Diego, USA) kit fel hmszadakREesmieddnd bes§|AZK3I0OEps al .

|l eol vas§8si kerettel dol gozva maxi mum 600 bp h
|l ehet s®ges, ehhez m®r t en mi nd az ORF 7, mi nd a
hosszukban °ssze8ll|l 2that - k.

8.5 Szekvenci aadatwRolk al &«kmz ®mazott bioinformatikai

851 Szekvenciailleszt ®s ®s annot 8§l 8s

Az Yjgener 8ci-s szekAmryndrn s smeiie kkcafpeoltdo!| go z &
Geneious (PvdmaE.22) pr ogr amb an(Biomatters ®n . -Z®IBgnd ;
(https://lwww.geneious.com/, 2024.01.29.).

A hagyom8nyos konyvt 8rk®sz2tR m-dszerreal feld
mi NnRs®gi szTr®sfHekhsyretmnt nRE®@qT §v akjzy§ rtg8ddapter © vi d r
r ®gi - k ), enajlf ga&Zs aadot t vizsg8l atban r @feeicee vR ge
szekvenci 8hoz t°rt®nNR szekvenciailleszt®ssel (
k°zepes ®rz®keny8$I®lgat dtetS8u K 21 Es5@ |

Az amplikon DNS-k vy vt 81 a k beadek ke®rze¢dIR ki z8n8uk kas@bbdb ket
Q10 vagy Q30 (Phred score) al at t i mi,nRe®gdfalagrekvenci aer edm®
el ker ¢l ®az2 Miazes p (adapierek ®rs ® BRRSM-specifikus szekvencia
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szakaszok)| e v §8.dcrekeka Genei ous programba be®p2tett BBDu
ki sebb v8ltoztat8sokkal k © (attpst//edp.gemeiouSmm/lecle® us aj §
us/articles/360045070991-Assembly-of-SARS-CoV-2-genomes-from-tiled-amplicon-lllumina-
sequencing-using-Geneious-Prime, 2024.01.10.). A BBDuk b e84 t § s @ Knhen Imosszt

13-r a, a maximum-sa,ubszmaXicmum LBzubszitéicgl ] 2t 0 thtd
® eztak @to v §phréncsot adtuk meg: rcomp=frestrictleft=32(Ge nei ous tfaell&llheat®n
parancssor: java.exe -ea -Xmx1000m -cp ..\bbmap.jar jgi.BBDuk2 rcomp=f restrictleft=32

ktrimleft=t k=15 hdist=3 edist=2 mink=10). Hogy megf el el Ren nspdcifikdsj °n a F
primerszekvencb&k®°l e¥8yg8pnai mart 8bl §z adtebgaenn ear 8sl zte k
nukleotidp oz 2 ciazkegyik megf el el t et het R n u k Aze amplikdnr a cse
DNS-k°nyvt 8r ak read adat aiaraddeket @ Geheidug pragéambm s or 8n
beS§gyazott-veMi ni mhp8ztett¢ ¢k a referencia szekven
hat ®konyabban t kidyRas alek z edhmielyela j e | e n lu® ta(eleket
tapasztaltunke | Rzet es vi zsg8l atainkban

Amennyi ben a klinikai mi nt 8kban t°bb PRRSV v
konszenzusok® ssze 8| | 2ta¥oat sgr 88 | ban |&8lteopgjt8§neld ®y ®Rn bra
adatb8zi sg&ban BLASTN al

(https://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_SPEC=GeoBlast&PAG
E_TYPE=BlastSearch, 2024.01.29.) %] referencia szekvenci 8t keres
szekvenciaill eszt ®s seellRfiogryweude zngzul mizedk®Mhci a °©°
megk?2 s@relandiott Az nedgBybaneferenst8&kwvendi®aitl@neRszt ®
meghat 8rozott szekvencia a major konszenzus, m2g
minor konszenzus.

A kapott konszenzuss z e k v e nntai nSuk8alti san el l enRri zt ¢k ®s jav?:
Referencia szekvenci aki ®kdardokat h a2z 8dbti ukg®ARW@r ci | i s
(KJ127878), Porcilis DV (KF991509.2), Lelystad (NC_043487), VR-2332 (EF536003,
u87392),l ngel vac MLWVW®veagyRemEp PRROGLILL V

Az 8l talunk meghaza&akwemdit 8§ kLaRIRSfVel t,° 1l a g ®ntamkic
azonos2t-kat az adott c®l kitTz®s eredm®nyei n®l 2r]j

852 SNV azonos2t 8§s

AzNGS-adat ok al apj 8n afzelaldeolthte tnH n3 NsYkeblapn®t @Bz ®h e g s ¢
szigor %bb mi anR&t@ge n Rs atTeraRsse k § | (QB0k (BEDekl para m®t e r e |
rcomp=f restrictleft=32 ktrimleft=t k=15 hdist=3 edist=2 mink=10 qgtrim=rl trimg=30
minlength=75 ordered=t qin=33). Az SNV poz?2Ceinekatus a program be
al gor it ¢Hnd Variations/ SNP ketedt¢k, 1 % vagy 10% gyakorisggi
(r®szl ent elsSeshdbeaz adott c®lLkitTz®s eredm®nyei n®l )
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https://help.geneious.com/hc/en-us/articles/360045070991-Assembly-of-SARS-CoV-2-genomes-from-tiled-amplicon-Illumina-sequencing-using-Geneious-Prime
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastn&BLAST_SPEC=GeoBlast&PAGE_TYPE=BlastSearch
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A geneti kai v8ltozatossker ee@gtl z®gl3t 24 ®n thlb a
esetben hajtdoatobb PREBE¥ SHms 8r ozt unk meg az adc
mint 8kban. 'l yenkor a k ®t konszenzuwks a htsszer er
k ¢ 1 ° n b s @ajdeekeket a, major konszenzushoz illesztettCont i g P S§pkkaegyeztett
az SNV t alebBbenaarz esétllermdz SNV n a g gzt eegegyezik a minor konszenzus
szekvenpki ®s8wal 8tl agos nt gyakorns8baszemil 81 hme (
t°rzs sehgoyzm& i szony?2tott ar8ny§8t.

8.5.3 Filogenetikai, nukleotid-®s ami no s av seleekmze@scd ka

A v®gleges konszenzus szekvenci 8k, il l etve z
°sszevs8§logat-®st amuhlbsavsdeksysemck a®sszerendez ®s ®t
(r°vidsgakamzok) vagy a MAFFT (hosszabb r®gi - -k ®
v ®gtegz&kz Al i View vagy Genei ous( Kmarntodr a®so0 kS tsaengck|t esy®
Larsson, 2014).

A filogenetik a i kapcsol at ok a szekkeocia-adathalmlezopk npgy s 8g 8t - |
f¢ggRen vagy a MEGA X -TREBOwebszeeverrele I° r W(kemar etalz | Q
2018; Trifinopoulos et al., 2016). A° szubsztit ¥ci - s model |-iek kiv
krit ®r i umr endszer szerik®s zt2% r@a@nmimndkelib o a®P r msti §kert
v8l aszt caat tmemgk 2@&sh at - s ®&d @tmeki®tsoit zstt o s§Hotary ettaly 2018;
Kalyaanamoorthy et al., 2017; Kumar et al., 2018).

A szekvencip8kr ok ®irtnbss § Pr t ®k ei t a MEGA X oprog
p-di st ance m- ds z e Kumaletas, 288nh Az N-qulki Kad zpi d z82cbi¢-es&k | ®s ®t

a Net Gl yc 1.0 Server seg?ts®g®
(https://services.healthtech.dtu.dk/services/NetNGlyc-1.0/) ( Gupt a ®s Br.uAd ak, 2
l ehet s @4 @ snb kjne8lc &raz RDP5 szoftverrele | | e n RMaitiz dt g. k2021).

A PRRSV-1t °r zsek ORF5 g®nj ®re hat - szelekci - -s ny

webszerver ®n el ® het R FEL, SLAC @wavéretBIAZRI8n | gor it
Abecspeolzti t 2 v vagy rmenaytoZmBsd z aalze knadio.tt egyedi as g
esetben fogadtuk el, ha mi ndh 8r om &lzg arnii tfmks8 n sSAnFaEkL n®ust a$lt AC

e s eben®-<0,1 szignifikancia szint, a FUBAR e sget>®b,e9n ppoesdzit eri or v a

vol t a .krit®rium

8.5.4 Szekvencia-adatsorok

A PRRSV-1- ®s a P-RRSNVz bak ai el t e vjlammmt®m®nekul 8r i s
epidemi ol -gi 8j 8nak | e?2r Sba§ hNofzEIRKI zORFs5? tsatetkav.e nci §
A 2003i2020-i g tart - i dRs PRREY-1 | ORESrmaekvendciPddpy Tjte

mint 2600 szekvenci&zelk amd giys m&sskekedRia, mblyekh k° zt

arutin diagnosztika alatt ugyanazonv 2 r ust °r zsek visszavabohb8l &8 vakto
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k°vetkezm®nyek®nt Vi s s zeagiyzaorhggnyt a Iv&alklra tmaltat sog dk |
kiv8lasztottunk egy r,epazakat an? tsnegdtaae(indel ®& at
szekvenmeh@ks)ert ®st el epenk®nt egyedinek -gsm8m2tott
el t ®@Gm®wsattak a kor 8bban azonosk®@peetéts s s@@®lvemci av
301 db ORF5 szekvenci 8t mag8ba foglkalg2ta®g®hhad PRRIEVZISg S| t uk
hazai elterjed®s ®t

A2005i2020-i g tart- idRszakb2 | ORESrsmaekv PRRiSa/gy Tjte
szekvenci 8§ Mivdl@aPRR®VIZmad .Rf or dul 8sa haz8nkban spor ac
szekvenci 8t b e vamkbd ARRREV-2sti®zrszgs8elkae k bretaget ®NnR besor
a Dr. Mang Shi 8§l tal biztos2tott ORF5 adatsorral

855 Epi demiol - giai vizsg8l atok

Mind a PRRSV-1, mind a PRRSV-2 eset ®ben a hat - s§gprogramt | et ve
il 1l et ®k es esianf otl°yraenkaetdot e k az adott sert®stelepe
sz8rmaz8§s8nak visszak®vet ®s ®r e. Ehhez felhaszng
sz8ll2tm8nyok dokuments8ci-ja (TRACES bizony?2tvs
k°vet ®se (-p&d dggg- - Al R 8§l |l atok®pb8& akarbned yp®) ,s z
nyilvg8ntart8sa.
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IXEr ed m®nyek

9.1 A hazai PRRSV-t °r zsek el emz ®s e

A PRRS sikeres eradik8ci-j8nak fenntart8sa ®r
el ter |jfedl®m@dnif ol yamatos nyemo@kelvet ®sagnegter emt e
i g®nynek ekt g®szI@®@tet ¢ k -Immindda RRRSF-RRSMa gy ar or sz 8g
V2rust ®@rekp@pe®&tent at 2v ORHDgaedat s aanoskegl € mP®@B £ K
®vtizedek al att °sszegyTjtott ORF5 nukl eot
aminosavszekvencia-a dat ok ©°sszehtewvwBbbi §s Skefptohk m8kceir-itngR
vZrustd@eamresteikkai VvVBhtovemnadabkeB8gan

A disszert8ci - ban-1l-enlai & PRRSV-Bv 2RRIBESV r zsei vel k ar

eredm®nyeinket mutatjuk be.

9.1.1 PRRSV-1t °r zOGRFkal apiz sg8l at a

¥ s s @@ ®b ehivatatos, ma gy arhoarts zs&gialgnos zt i Kileiveaznt ®z et
8l tamegkat 8rozolt ORRRSYWzekvenci 8k z8gg@&ma e MRgtar
2739 db-t (2020.12.18-8 nDr . Szabszém®hVgas kO yEz&koetkt bbb pmiEmnt
80%-a a PRRS-ment es 2t ®s ikezdete ag8am kd rmuulttatAg8srazonos2t ot
PRRSV-t °r zaslekpvy ®otkR ns §gi kapcsol atainak el emz®se ®r
ennek a kiterjedt adatsornak a szT k2 t, ®s 2 §r -deargetd k a i diverzitgs s
relev8§nsnakzekwnw®&esg¢i Rk dti ndeext asrzekd malol). Bzindex
szekvencia®803iRPlZzes| d RszakhbplB3 db vol tnt97&27z43 ge s
bp hogsas ztAgpketitéa t el j es ORF5 r ®gi -t

2020-i g bez8r - liagex s filagdnetikahcii 8kg®b ataa hat - s§gok ¢
v®gzett | 8r w&sliagyji 8 mya mhhktzlari z £RIRSAb a sorazl hat - k
ST-1 (Szubt 2 pwesmnetli)kai vo#al @b Egp kloglBbbt anul m8nyba
meghat 810k k£ @tlA, 1B, 1C, 1E, 1F, 1G, 2,3C,3D,3F)f e U, elz i & nemg sorolt
szekvenci 8§ k al k oda 2 an &kd 28(dandti¢, Borckis-l | k e, S gRaprnocys)hllet@s
l e2r2und otkl §XK1 .@Aag X2 MbhyarorsetHoktgEHOKk magas
t §mogatvatkt9®g boot svoltekaap | BRog@ket i kai 1k lEIRZGsei nkbe
2,3C,3D,3F,X1,Repr ocyc ®Egy-8gyseekieaclak ®r d @d ehe|l yezked®s ®n |
az 1B, a Porcilis, a Porcilis-like,az1 C & X1k | &aem alkottak monofiletikus csoportot a

rekonstrus8l t t°rzsf 8n.
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2*

3D”
- . _—-—-_-_-_._-_JE

= _ - 3F*

1F* 3C*™ 3B
1C* '
1A*

X1 X2*
Porcilis-like*

0.04

4. 8 APRRSV-1 ORF5 index szekvenci 8ks (snz=u3bltla)p u®sh ae grye® be raezn cli
szekvenci 8k (n=99) filogenetikai e Hei nkze® si eh.o oAd tn?-rdzsszfear rreel k ozn
TREE, szubsztit¥%ci-s modell: GTR+F+R5, bootstrap: 1000 wul't

t°rzsf&8nt 8mmgghetts8&8g¥% el 8gaz8sqkasz({mb6l bommasttapt ®tt ®k

hazg&§nkban fellelhle)tRs kil Bolkammalsiijl élagl t(¢ k.

A kl 8dokr -1 bRvebhb tigfl Gozim@ a@salkdegmagyobb genetikai
v8l tozatoss &xak!| dn@iDa ®w § kB a z 0o n D1s0s08% : ® $AWBH MmD g
alegkonzervat 2 vallandlF, illetve a Porcilis ®sradBReproc

k1 8d bi(zto nayad 98,51 9988%o, 96i 100% ® 96,51 100%). A Spani sh kIl §do
helyezkedette | a | egt °bb i(m@Pe x as 1 elgkewveisabb pedig a 2
(n=2i2)(7. t 8hHlI §8zat

¥sszesen h8rom vakcinalesz8rmazott t°rzsek alk
Reprocyc, Spanishi Uni strain vagy k?©°,2zned merkt grel Amd r® &c )ne m
hiszen ahaz 8n kdndszerint haszn8| V-1 RMRRAKkci nli§ k v akzeklzez a .
kl S8dok&dla®l haindex ORFIBGY e n ar Rldttsal vV Rkci nat °rzsh®°z vis
nt azoaask8yget k ez Rk ®Honiles:n96,& 992%;uAimervac: 94,21 99,7% ® s
Reprocyc: 971 99%.
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Besor ol

§tl agos

§sukt -

Il f ¢ ggetihdexs¢zle kwieznscg 88lkvaa aazaz GRIRRS s o

genet i%vali ®sa 8§ \b@lzs $ p-& BEB/G06 2 % p 9 bizooyult:

polimorfnak. Re k o mb it,rv&gy insze r c i

tapasztaltunk.

7. t 8bA 8hzaazt&§ nk ban

s/ et ®ceiig-ysi Kk szekvenci 8ba

f1ekll | Sedl otk aPjROROSVS § g a i

KI' 8d EI Rsz°r azonlndex szekveNt azon@nsng)
1A 2005 21 86,31 99,7
1B 2012 6 84,51 96,4
1C 2009 89,31 100
1E 2003 37 87,81 99,8
1F 2014 3 99,51 99,8
1G 2013 56 82,2i 100
Porcilis 2009 27 961 100
Porcilis-like 2008 6 92,21 98,8
Spanish 1990-es 69 91,41 100
Reprocyc 2016 11 96,51 100
2 2012 89,9
3C 2014 90,9
3D 2011 28 80i 100
3F 2017 5 92,7i 100
X1 2015 6 96,2i 98,5
X2 2012 13 80,91 100

A kl 8dok

or sz 8grk®snzcreent r 8|

azonos?2t
adatokat a z t

i mport 8§l

APRRS-me nt e sp2rto®sria m

a kl 8dok

1G-n e k Hol | andi a,

Hol | andi

kl 8dokat
k°thetR

elterjed®si

mi nt8zata az orsz8gon bel ¢

- dok It §dsorth®fgs zm&rst an az or sz§8g eg

§sr3a ker JIR%XoB.&ts 6 z e s 2PRRSemeant ess 2sto® §n gy T t
t al §lhtaek§,nkbagy -4 PBRHE¥Id®s ®®r t el sRsor be
t h2z. al apornsyzaggg csre riteRls¢elk zResj la-z ®1 R8I | at

d°nt R

i dR® g zebép8tbdaenmi ol - gi ai vizsgs8l a

t°bbs®g®nek k¢l foldi er ed®yg®r e. .

N®roet8kr az e kKESPBpRminy | o rnekz § g ; a:

a ®s N®mek o D§ n Bgek Szrbiad € 3D-n e k Hol |l andi a
N®met or s z-BegpedipgS z3|Fo v § kazc exedeten | tAz 1B, 1C, 1Elke X1 ®s
i1l elitRek sez PRREX¥8sa nem volt meg8l | ap?

i mport

sert®s8l 1l om8nyokhoz. K®z1 zls gk a

felt®telezhEuRep8MNylugat 8r maz - sert ®s ek klen ©®&rkez
®vbRg§l Istzekeoerdel had@R@2enme ®s ¢

azonban

ebbRI

az

azonos?2itde tuakt oz -

azonban

k®s Rb b

egy

vari
nN®met | mpberits nEREen®s § ¥ EBI Tt uk§n
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Ahaz§8nilch ark BRR®SV-1-t °selkegenetikaidi ver zi t 8GP8dz §rerhaeadtRat ot t
aminosav-s zekvenci 8k v inagwvgsslltaot za® ksboir g8gn€ b o azmkp onze2gc i - k
73,1%-a (147/201) hordozott val ami | yen s(& u b83bEtaietk akikPtylet & e z Rk
bi zonyul tak a | €kgovnasrziegnbziulsi sav b®ak az e)l &b6or dul
(D56E/T/AIKINIQ/HIRIVISIGIY), as60 (S60N/D/GIT/AIENIRIV), as63
(D63G/Y/IVISIN/IAIHIPIE), as104 (V104C/YIAN/HISIFIR/LIT), as106 (G106R/K/Q/E/SIN/H) ® s
as153 (R153K/G/M/ANILIENV). Ez e nfae b § | 60.101.490poR®sai hiebanl
ar8nybamukl Rfszubszthaoansierkzunsi aami nosayv megs8l Il ap

|l ehet s®ges.

neutralizalé epitop GP-I

5. 8BAPRRSV-1 ORF5 in

egyes as poz2ci-kban tal 8l hat- aminosavak relat2zv gyakol

ex szekvenci 8k (inl=3e0slz)t ®sn® nneoks agvrsazfei kkvuesn c8ik

magass8§g8val ®s az oszlopok ©°sszes?2tett mamal sB@&At le® | i a
bet Tk gzRkeit faqel°l R aminosavak k®mi ai tiudalj froinsseSugiai $aldiasp,j § n
k ®kb 8 zi s o si,savgsjfakeiesi hi dr of - b ahtigsZ/weBldgo.tmerkeley.edu/logo.cgi webszerver
seg2ts®g®vel k®sz¢lt.

Noha az egyetlen kor 8bimaig 81 | arpeudtortal i z §RIWSFADEBENIS): p
°sszs@FE®blkanzer v8l t nakke vIi®isz csrzyiblstz t iats¥cp ot433@R,o0-r d o z -
F31s/1 C, D33E/ A/ VI N, G34C/ Al S, inl&paSs DOp/ol(A32)i -azono
r endkv2aw ¢ 18 b.iNaigsy meadtit@keT & i ¢ B eniey bizokyos aspoz2 ci - kban a
GP-Il (150., 153.,154.) ®s -@BIR166.,168.,171i174)ant i geni ku,s irl®lget-\keé ami n
T-sejtepi t - (pla.n, 6 3. 119.71P2., 123.7126.). A@yolc ciszteinas k ° z ¢ | (3., 1¢€
24.,50.,117.,124.,133.,136.)az50.,117.,124 ., ®s a 136. poz2ci- - bizor
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konzervlstss®g®ben ammasagv-v 81 t oz at os st8egromisng&tr ®Ni - n
el helyezkedR szi glgrhusatnte k venci a (asl

A k°vepoleecBRNgl i kozil 81t p ozzamindsavdzekvencia-adatgkl t uk a
el emz ® N&BNNBG, N37, N38,NA6® N53.Mi nt §zat ok ba rleggyakelzbane Rk et
el Rdao | - da X467 N63 Aolt, mialatt az N37i N53, N46i N53, N357 N46i N53,
N351 N36i N46i N53, N351 N38i N46i N53, N36i N371 N46i N53 ® saz N3771 N381 N46i N53
kev®s szekvenci 8brandaflomidud d eazedl kF6 a 68 pgndszerint
konzerAv §rlatgy ar tazr zM®EX n®lndegyi k szekvenci 8ban |
poz2ci-ban |1 8ttunk, mueg§oiaglabbz(lB 41&;D15,8% ® saa
Spanish (8/69;1 1, 6 %) kb &ldolk on

A szelekci:-s nyom8at @memk ®pg ®webs aerDver ®n el ®r
algoritmusokat ( FEL, SLAC ®s FUBAR) heagsyz¢nt8tl et su k .
vizsg8lata sor8n az 8l tal ussbhoz8maskto®t HKri 6®r vy
14, 20, 22, 25, 31, 32, 34, 35, 36, 37, 38, 41, 42, 56, 60, 106, 201), illetve 124 kodon felelt
meg, amel yeklrleetppweinégat2v sbelS ke, Is®RIRy@®MEs hat

dN-dS
o

10 L L I I 1 I 1 | 1 I I I L 1 I 1 I I I
1 1 21 31 41 51 61 71 81 91 101 11 121 131 141 151 161 171 181 191 201

Szignal szekvencia Ektodomén Transzmembrén régié Endodomén
6. §BArmagyaror szI§gGP5PRJR&®Vre (n=301) hat- szignifik8ns pozit
Azyt engel yen a SLAC al god$ t@ruts®kd kK ad z srzeSpmolinekd N A krit ®r i
(mindh8rom m-dszerrel szigsnzifrntk SmMBL ®s<O0SLLAG zea sgenti @b &kma n®&si ap o
>0,9 a FUBAR eset®ben) pozit2zv ®s negat?2v szelekci- alatt

kiemelve.

A pozit2v szel ekaGPog®kn Ililtskt th ap onmad@&ib-alkn hal moz -
azN-t ermi n81l i s szign8l szekvenci 8t ®s az ektodom®n

az endodom®n f eh®r | eref@ygas pb b das ect sREbpeSn® n epgoyzsil tt2 v

szel ekceiz-z el el legntt®tbbemaeegatekwi - s nyom8sittal att
hel yezkedetk¢leln, kK 8Id°omk ®n't el emezyvae dai vezeali d K Ki§
szelekci - alatt 8§l 1 - Spanish-Uen 6 dbg4., p.,.8Bz 206 36.; 36.), 82z § ma a

1G-ben 4 db (56., 60., 104., 105.), az 1A-ban 2 db (56., 106.), az 1E-ben 2 db (7., 56) volt. Az
1G-ben 56 db, a 3D-ben 54 db, az 1E-ben 54 db, a Spanish-ben 35 db, az X2-ben 25 db, az
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1A-ban 20 db, az 1C-ben 5db, az 1B-ben 4 db, a Porcilis-ben 2 db, a Reprocyc-ban 1 db

negat 2v szelekci - al att gl 1 - as apazdekct - 8z oy osn
kl 8donk®nt®nR el emz®se valamakkelaesl m@a®EOr mwt g
kapott er edk«kmPpreysak hez

9.1.2 PRRSV-2-t °r zGRFkal ap¥% vizsg8l at a

A PRRSV-1f ert Rz°tt s®ggel el l ent @t Bexzsbhkr8nlabamoa s
megj el en®sAHRBIVI2Zd mZ R Rz ®s s e | kapcsol atos r®szl et es
adatok a 5. mel | ®KR4of) bkemas hAa20054 RI 2®20art - 44dRszakba
r®szl eges ORF 5nt9k 228,k482 bpr h at 8r o0z § s a t20 dbt I@zat me g

sertl®sEt kRl , ami k az orsz8g terg¢le@et @rel JiBRal)sez2- rva h
ElI't ®r R gyakoris8ggal, de nmaPARESVEM | il rdd ®t &Y b &n n
(6. me | ). &kz¢&l ekdpcsolatban s z e r e t me@jegkezni, hogy a 2014-t R i ndul

PRRS-mentes?2t ®si megdgmeke®Rs &t t a z on o,shiszel§ sagyobb §t 8 v al
figyelem fordult a rendszeres monitoringra.

Haz8nkbansatddag lindage®ibetLdr t o0z - 2PRR3¥Wleketkt, 81 t unk
az el Rbbibe a saekaenat 8khdb8B@mla@l., dirta (

A filogenetikai el emz®s s2t?inteh kbgyhamzck glg
(5dbminta,4dbsert ®sfarmr - 1) a |l egk®zelebbi rokonsggot
(nt azono s[kC®2P648]t S6MIsha29, 8%) 7 m2g az L5 tagjai (
sert®sfarmr-1) a vil 8§gs warktcd naltRfrzrsswle-r Tlaksgzelkwaea
a legk°zelebb (nt azonaolsci8matazZirlZPEd v ATSMEIQGY ar or ¢
L5 szekvenci 8k nagym®rti®PRT%nht marahbak8&§ggymgogab
azonoss8o9OWpPps5y6It megfigyel het R az L lciamdategkk venci

el emz®se sor 8n nesBe erzooin-ots 2®@so td euln®&&c ii -nt ., val ami nt

Mi nd az L5, mind az L1 t°rzsek hazai megj el enc®
sert®s8l Il om&8nyokhoz ket het R, il l etve obperpmidal

G5.-mel | ®kl Atz L5 eset ®ben egyes fertRz°tt sert ®sek
f Rk ®n't D8ni 8b - | ®s Szl ovsg8ki 8b- 1, ahol az |l nge
enged®l yezett. Minden meghat 8r orzeotcheatt8l beblkweat B
esem®nyhez k°thetR, amikor egy nagy integr8ci - ¢
2006 ®s 2013 k°z°tt m8sik telephelyeire is §8tter
k°vetkeztetni, hogy az L1 forr8sa Szlov8kia | ehe
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==Kanada ’ seses
== Dania - L
== Németorszag ———
Lengyelorszag
== Spanyolorszag .
== Szlovakia ==
== Litvania = .
Ausztria —— x>
= Japan r'__
Dél-Korea ip—————l
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Taiwan =
== Magyarorszag '?,z
e —
S

0.03

7. 8APRRSV-2 ORF5 szekvenci 8k filogenetikai el emz®se Shi ®s
szerint (Shi et al., 2010b). ADr. Mang Shibi zt os2t ott a ghlaozba8il issz eakdddpimeliettr Stk a
kieg®sz2tett¢k tov8bbi eur -pai szekvédndkie§hkhaolod( *Lgzesd ear erko
azlQ-TREE webszerver seg2ts®g®vel zajl ototstraf: $090wlrafast). AztL5%c i - S mo ¢
(B) ®s az L1 (C) a delgéf@ganstskempontpBbsghtett¢k. A szekver
(orsz8g) k¢lonb°zR sz2nekkel emel t ¢)kaVR-2332 (It )o v@sd bz al nvg elswadd

MLV(A) referenciat®°rzseket szint®n el t®rR szimb-Iu

APRRSV-2-t ©r zGPBK 8| t 0z analofses|SBg®® haezz adat sor b - | kivsglc
egyedi S$zZ8r maztsatektvte naini8 RAa $ a &snz=l3e2g)e.ss zaekhive 0 & & § k
(@s31i1l74) nagy fhoakso n | -nu@ttplomi nd az L5, mind az L1 <cs

(konzer vazt22cvi - &ks apdbreyna 122 /at Bldben®39/144 volt) (8. 8)br a
Egyes pol i mor éddigkapcglatzathaziak k@® ladi8mnmhunv 81 &gz ¢ ®s ®v e |
(asb6i 57, as102, as1l04),vagyaVR-23 32 atané&ou8b&®&k°vet ke(@ksl,as cserl
RA G) (Chen et al., 2016; Yuan et al., 2001). A 102. ® sa 104. as p 0 z 2 ¢ iaz lkgelgak

MLVt ©rzsh°oz2°lb®pestyan L5 szekweJlcti BARSIE®ICEL04B)MIi no s a
figyelt,enrkelmeegk kIl i muk afterttifhzettetk eser ts&s8§Imaazm&rky o
(minta 25004, 47206, 46 9 78 ®s . Mz0a513531]) eset ®ben az d°mnhtfRzekyv
t ©bbs ®g@bke°nv e t Valarzilgeh taminosav-v 8§ | t  ZG8Ls5 1 K/ V/ R) ®s kor ¢l
fel ¢kben2832at YRz s ®v eR151welgle gGRZ Rmi(nt az egyi k fR
antig®n epd tmps doz (epit - ip5BR®PBalgs2aAz3 e pit - p B e
k®pet mutatott (37SHLQLI YNL45) mindegy-nkbel g6g§8l
tal 8l hat - hi perv-2aesbd@H9) i e8IrtPgz at qKdVaRks bRisasoenl ytu®rtR
poz2cil ShsmmulbsztaiT-s®&gt - €epi.t - pokban
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L1

L5

8.
(as31i 174) aminosavszekvencia-i | | e sz ®espei(B-s @jo Kk
vannakj e | °Piros kerettelaVR-2 3 3 2

Sertestelep 30 40 50 60 70 80 90 100 110 120 130 140 150 160 170
azonositd P O [ L 1 e e S [ S [ PO [P [ I
IAF-exp9l  ANSYSSEHLOLIYNITICELNGTDWLNGKEDWAVETEVIFPVLTHIVSYGALTTSHFLDTVGLITVSTAGYLHGRYVLSSIYAVCALARLTICFVIRLTKNCMSWRY SCTRY TNFLLDTKGKLYRWRS PVI IEK:GKVEVEGHLI

B Hu21 SNNN. | .oveee e S P L.o..... Voo Yo L., T = S A 2 S A G.

D 19678 SNS. | . S A L.o..... Voo S 2 Y 2 S A G.

A HUL2 SNNN. | oo . S L.o..... Voo S T = S P P 2 S G.

C 4020 LSNDN. | .o . S A L.o..... Voo.o.... S 2 N < A G.

B 102 CSNNNL| .o P L.o..... Voo B F ol 2 G.
VR-2332 LSND. .| ...l Lol AN. S e ANV...... EV. e I FA...[.... Ao, =Y R.o.........
Ingelvac MLV.SND. .| ........ P P AN. . L AV...... EV. ..o . B FA...|l.... Al Gl..viinn.n. R.o.........

D 28663 NS .| IS R R AN. . = AV...... T A I...A...[.... A...H....... J " R.o..ovuion.

G 32708 NS .| 15 R R AN. . < AV...... T A I...A...[.... A...H....... vl R.o..vvnn.

D 27125 SND. .| ........ Lo..oue.. AN. . = AV...... FV. i T FA...[.... Aol Glovevinannn. R.o.vvninnn

A 7703 SND..| ........ Lo...o.... AN. . S e AV...... FV. e T FA...[L.... Ao, Gloveieoo.. R.o..oonin..

H 50708 SGN. .| .......| Lo...o.... AN. . S e AV...... FV. . e, A T FA...[.... AR PN O I R.o..ooon..

M 8727 SAN. .| .......| Lo.o.ooe.. AN. . - 3 AAV...... FV. e nn T, FA...[.... BAoviiiinn. [ R.ovinnn

K 59074 SNG. .| vuvuu.. . ) P AN N.. 2 AV...... FV. i nn T FA...[.... - R

P 32607 SNN..|........ Lo..oovens AN, L AV...... FV. i nnns .ST..... FA...[.... Avvinnnnnn, R R.ovuvvnnnn

Q 55352 _1-5  .S.SN.|........ I R ADR = AV...... FV. i nnnn I S FA...[.... Acviininn, R R.ovuvvninnn

Q 55352_16—20 FC.SN.|.........\ D PR ADR 1 AV...... EV. . ... iun. R FA...L.... - R,........... R..........

T 56612 _40-44 .SNS. .| ........|. Lo...o.... AN. S e ANV...... EV. e LTI LFAL L. Ao, Q. R.o.........

T 56612 45-49 .SNS..| ......./|. Lo...|o.... AN. L AV...... EV. .o R SR R AL, T R.o.........

T 56612 81-85 .SNN..[......... Lo...o.... AN. . = AV...... EV.Qu e enn T FA...[.... A...H....... R R.o..o.ooo..

L 61748 SNN..|......... Lo..oven. AN. L AV...... EV. i I FA...|.... . R Rovuvvnnnn

O 23920 SNSN.[ ......... Loooforen. AD. . St e AV...... FV. i e B R FA...|.... - Ri..ovinnnnn 2

R 64196 SNH..| ......... Lo..ouen. AN, . AV...... FV. e iieinnnnnn I FA...[.... Ao.o.... I RI........... R.o..vvinnn

| 11033 SAN. .[........ Lo..foo... AN. . = AV...... EV. o I FA...}l.... Al e R.o..ovu..

E 273 S - R 15 /PR AS. . = AV...... B T, FV...|l.... Ac.oeeion.. R R.o..oouonn.

J 6576 SAN..| ........ Lo...o.... AN. . = AV...... 3 T FA...[.... Ao, RI.......... RR..........

N 25004 GN. .| .oouun.. 15 R R AN. S e AV...... F ottt iianaann T FA...L.... Ao, RI.......... RR..........

J 42487 GN. .| .ovunen.. 15 R R AN. = AV...... For it iianaaanns T FA...[.... Al..oiiian. RI.......... RF——-—————--

J 35565 LGN |l 15 AP I AN. .. S e AV...... Forieeiieieanns T FA...L.... Ao, RI.......... RR..........

S 47206 LSNS. .| ....... IS AP ANR. . S e AV...... FF. . 'iienennn. T FA...[L.... - P N I R.o.........

S 46978 1 LSNS. .| ...l Lo ADR. S e AV...... FF.E..ovvvennnn. T FA...[L.... AP PN R I PN R.oovinn.

S 40533 LSNG. .| e 15 PR A ADR. 3 AV...... FF.Eeovvinnnnn. T FA...[.... U PR I R.ovuvvninnn

S 46978 4 LSNS. .| I "R ADR. L AV...... 2 I S FA...[.... Avviininn, JO PO R.ovuvvninnn

F 23000 NS | I A AN, St e AV...... 2 I, A ... A...H....... B 1'4 P - S

HVR-1 epitép B epitép C T-sejt epitép T-sejt epitép
HVR-2

§ Bzregyedi aminosav-s z e k v e nc i 8 v aHazarPBRSY@-t R e z(®82) az L1l (IAF-e x p9 1)

attenus8l §8s

®23B2 @®¥RI ngel vac
epit-spejB ®@y®isChipgakr)i § bi I(HVR-1 r ®g i-HifekRte kerettel ®s s
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A | ehet sg@geksoasNplo&l2tci - k vizsg8lata arra =engede
°sszesen hat§8lttadl8dnnkatvi zaszgZ&tl 4t r hsadhNdd HIP RFA NG5,

N44 ®s.KNZLl)hzk N44 ®s N51 mindegyRktprsadwlk@eébgi $ina
kel °ndlPizlRozmil Stc§zastd oink meghat 8§8r of@ nit 82 Sazdaat sor bz

8. 't 8 bA 8dzeatté kt § ®tNeglleizkeotzti | 8ci - s poz2ci -k jelenl ® e o®s az 8§l t
el Rfordul 8sa -8 Wazag8PRRSYekvenci 8kban

Glikozi N-gl i koziploglrtciak El Rf ord Lesz &8r ma
mint 8z N32 N33 N34 N35 N44 N51 ar8nya vonal
A + + + 34,4% (11/32) L1, L5
B + + + 25% (8/32) L5
c + + + 12,5% (4/32) L1, L5
D + + + + 9,4% (3/32) L5
E + + + + 9,4% (3/32) L5
F + + + + 9,4% (3/32) L1

9.2 Hagyom8nyolk° nDyNNSt §r k ®s z2 a®&k al®ma zNEGSa -t & r PRRISV
vizsg8l ataiban

9.21 PRRSV-2j 8§rv8nykiz%g®sat a

Az el RzR fejezetb2nell RRort dkl &s PtRRIGAVz Sgpntkadbbatn: a 2
i d Rszakbeamnt. KkAzvet(ROROVOIReRB I myz8r%sszes tov_8bbi az
PRRSV-2-t ° r kzest tzRIngelvac MLV-v a k c i n a tf®rrz Rz It t i mp o okt sert
behozatalaut 8 n ki al ak ulcal § thkekaptsBlatbers Foh8o@as ki e medzn ¢ nk,
esettanul@r8innftisestizseesr § I®Iso PRRSme nt es st 8t us s zaal ren
megel RzR .®wze k®&reinnt et t sert ®st el epe’lk m&VI | @kolveStb b i
ol v as (larto.). k

Ebben a vizsg8l atunkban igyekezt omdél ek ulh&rgiyo |
epidemiol - gi ai azneRFXP felds 2szeikezeti f e h ®r j ®k et ®gki--d)o |
karakter ikzi8el (8&sghvatdg mim8 ny K8 n PWS8r K ®d 212mti ®aaenk ®s z ¢ |
f ut t)aam8Ils®n y eigrefsorvre8ic i s zegy BRREM-2 ®1 R atwveakoe8§htt°rzs
geneti kai Vv&8ltozat os s § ag®lraznem endeynikusdn gltarjedt.or sz §gban
Jelen dol gozatban az eeprieddemm® noyl e igti a % wiz dzdsmy gfll @adt jroul
a hangséuyegetikai vi zs g §lsatea lkerttmly®@mmik A PRRSV-2-vakci ngt e ats
kiv8dltooR tf ert RESSEI)® d SneSbah nagyl ®t sz8m¥% teny®szt
volt ®rint odkban(Esetlg)2a dim8 s agy!l ®t s 88mek |h@k2B.@)te | e p
A j8rvs8nyok felt®telezett kiindul - peognyt j»8 nai §jb&rnv
el helyezkedR gyTjtRS8I | om§s AzEketl®rekne me tFtar sne rAt @s &z
kozott egyed¢l i thapmoysacslzatl K@it dgagfy, mPwet vad o sa?2ntT
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felelt akezgdetirtuestjerddes®®Pe tes i nf csrem8ko®i®-z,g anto8gsya nem
zajlottaFarm B ®s gy Tj t R§ |, valamrga okar ma Bf ®st Rz®si | §ncokbar
egy®br trRkk & z AtFarm B, C®sD k ° zi° tfter t Rz®s okegy el §Rdhede:
sz8I1 | 2velehe®tt. MzT eset aji iem®nffed tvRe At ®s ek ett ed eparRm , B
majd folyt@®@samam¥b |jt8el epn®| s zi nMiwlaFdmeD telepiek s z 81 |
nincs m®aij,8g2egy a sz8IlI12t8s el Rtti ®s ut 8ni m®r ®
vR®gezt(®Regeslzokott gyakorladarmBot el &prBbban8i maz-
jelenl ®t ®vetzel nagy val -sz2nTs®ggea vkeAhurac anl tC8 k® sa
D k°z°tti v2rus8tvitel vagy an8k o rb&lfbeaFarnRCeRdrott tm- d
egy k@s2Rb-bal apanyag Ak iFlaelmy €z ®s b e pr armeCygryRAr t®er lkneTzeRn
h2z.al apadlylagt m§ny ter AzeEsettl-benhe aa Fat mudt .t el epr e

fertRz°tt iimporteleétt &s &Kl°lzovre8nyen szomsz®ds§g8hba
fert RzRd®s ®®r t .
Ar ®etlesebb genet ikk avii t ell e m@&EDdhler @qi - E§ehs®apor 2

szekven8l §sa si kaerkasmmkB,bi Genly@®sfhho®Rs -F gy Tjtott
(7.mel | eRV.@)tAFarmAf el t ®erefleerzteRzt° t8thygd8tl Ut amdonos r ®s
di agnosztné&mit t®l Beh | eyfldveaFar m G t el epr RI sz 8r ma
nem si kec®I®gi -a meghaA 8 rkoRzr &s®es.eiy GREX e azz i § Kk
OR143097iOR143102azonos?2t - kkal el kaedatetzd z,iks 8b agn®n b an
Ameghat SORF2-Ds2ekvemaos §ka eanB3E8®bpevelt,inszer ci - s ®s

del ®aniutgLci -t , il 1l etve rekombin8ci -t. Aegwii ks gngilntt
szekveazchhg@vac MLV-vakci nat°ri22se¥% ®8B, dazonos®fhgot mu
VR-2 332 vadt2pus ¥ sz¢l Rt °rhazoell - a%ns s 2Znealgaso n laz o v @

(98,1199, 6 %) fi gye!l tt SMKASHeadg ogeneti kali rekonstrukci
minden egyes szekvencia az L5-be tartozik, ame |l ynek az | nge2l3vda2c sML \h t @&
tagjai(9. 8)bTroav&bb8& megs8l |l apsddadbbul®s HB8GYW1, illetve
szekveaggd BK k¢l °n csoportot al kot nak.
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9. t §bA 8sziakter esen f elida\WRPRdir322t ostatd t C®BEAnGelvacMENV2zvsa k ci nat °rzs ko z?®
megdfigyeltnt azo®o s RV&kei ( %) .

VR-2332 Ingelvac MLV 64196 18601 19001 19702 19601 27392

VR-2332
Ingelvac MLV 99,6
64196 98,8 99
18601 98,8 99 100
19001 98,1 98,3 97,6 97,6
19702 99,6 99,9 99 99 98,3
19601 98,1 98,2 97,5 97,5 99,7 98,2
27392 99,3 99,4 98,8 98,8 98,3 99,5 98,2

19702 Farm D

| AF331831 BJ-4

1| AF066183 Ingelvac PRRS MLV
L AY585241 PL97-1

| AF176348 PAS

AY457635 HN1

29 EF536003 VR2332

501 64196 Farm B

ﬁ' 18601 Farm C L5
L MN642104 SDwh1701
J:‘:TMGMS JSYC20-05-1

@

1

o
©

AJ223079 DK3506-12
AJ223081 DK5163-23
AJ223080 DK5163-17

- 27392 Farm F

100 19601 Farm E

100 100t 19001 Farm C

L KC862575 DK-2012-01-11-3

AF396833 NADC-8

61 100 AF066384 PrimePac

AF184212 SP L7

AY032626 CH-1a

EF112445 JXA1 L8

DQ988080 Ingelvac ATP

100— KF724405 XW012

L KF724406 XW014

KT207837 12-39404 L9

75 EF442776 17198-6

AF121131 MDO0O1
—|92 — JQ308798 QYYZ L3

100L——— KP998476 FJFS

79

96

100y

39
41

AB288356 EDRD-1 | L4
EF442777 MN184
JNB54459 NADC30
97
= Ky373214 Jswa | L1
® KU523366 WUHS
0.02

9. 8§ BPRRSV-2 ORF2i 7 nukleotids z e k v efnicli ke net i kAa id od lgeommza®sbea.n vi zs g 81l
szekvenci 8k f@hﬂal@jve@r"Alﬂnmémd’nvliEelihoodt°rzsfa rekonstrukci,-t a MEG
a HKY+G (1000 boostrap)s z u b s z tmotdveclil-esl A/SEhgie zR&s¢g kmunkat §rsai 8l tal meg

|l esz8rmaz8si vonal ak jel °| Ghietalg20108)br a j obb ol dal §8n

Az ORF2i7 PCR-t er mPkei b RGS-adgebpk (8tl agos szekven§g|
89761 22052]) el emz ®s ®v e | f @ ynamrkdzvetzle&km enkm&k i ,n 82z 8¢
sert®stelepeken bel ¢ keringR vakcinal esz8rm
v8l tozat.oss\BigzZ8ssgm8l at ai nk sorddn SNV s s zaezsoenmo s 2% ot t U
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(krit®rium: mini mum 10% SNV gyakorissgg), 10, 2%
®rt ®kekkekbtlhhezR mint 8kban: 1900@0. 18ADLLNV-k 19601
mennyi s®g®tz teenkntinnau&k baan ©°ssz &8dbin 2 al. BASANWGKO k6 /
ORF r ®goie-lkedn vagy k°z°tti el helyezked®s®b.en semn
A 2020i 2021-ben Magy ar or sz 8gowakdaethak te$ RRREWRa z2ortzts e k
|l ehet s®ges revert 8lozd &ss&mzaeky minde huklgp§idv aatr Hanaz
Ingelvac MLV vakcina- ® s a-2 ¥R2 vadt2pus¥%h t°rzetek t ®? ®% € Kk k enle
(10.8bD).A k®t referentciafi? ORB@Gik®° atze rosslsezte®n azonos?2to
poz2ci- k°zadbpmizAadd s6bladm (7n2t2, 813 8§81 K& R@Gsb s3RIg6elt)
®s tal §81-kc SANMR® y@A%/02: nt 610 ®s 1, PB392: nt 722) egyezett meg a
vadt 2 pus YAzENVikz ssBblmne m t alPfd 2 aifnkgg®st arra n®zve,
vakcinat®°rzsbRda sfze§rtmRez®similnthc i dRrendi talorrendj
A vizsgs8lt mint §dedrkedeti f meehg@rajt @krieckzgokt-td @ brinterois a v
magas azonoss 8mnd &z IngelvecaML¥ vakcina-, mind a VR-2332 vadt 2 pus %
t Zsekkel (10.t 8 b | )8k artef erenci 8kBP3 mM@®pasta a | egnagyobl

10. t 8bA 8§gziaker esen f elidz @plagelvat MlitViv aRRF2at °raz/R-2332 | eade2pus ¥
t °©rekks® z°tt maninbsavg ¥ e h b ®s § grkirg max%).
Ingelvac MLV VR-2332

GP2 97,7i 100 96,5i 98,9
GP3 95,3i 99,2 95,7i 99,6
GP4 98,3i 100 98,31 100
GP5 98i 100 97,5i 98,5
M 98,3i 100 98,91 100
N 99,2i 100 98,4i 99,2
Az  illesztett aminosav-s z e k ve ndngefvgkc MLV-va kci nat °trozrzts®&nR

°sszehasonl 2t8sa sor8n a GR?2e be@PBimoraPEQ z GAPI5:, k M ®
me g f i gy EL2%6 {43%), 13/254 (5,1%), 3/178 (1,7%), 7/200 (3,5%), 3/174 (1,8%) ® s

1/123 (0,8%) (1.8 b ). Az adat sor ban t°kslz udblsy4disilstidikg aholdas a v
vizsgs8lt ha-2-a% e k P RRSAVEKr ®@miade ® t referencitat°r zs:
(GP2: F10A L10; 1237A M237; GP3: T30A A30; GP5: D34A H/IAIG34). ¥sszesen h®t
poz2ci-ban tal 8§l t (GPkH204, 4223 V241nGPA: 015; &R5aG11, A29; N:

K10), ami az Ingelvac MLV-v a k c i mseltm@tatorta z o n o s stt8aghoot] az €332-®r a VI
t R m2g ©°9sszesen cs akGPR&9o4, M IQ¥6aki wdwvze ed Miftd 2
azonos 2?2 banoaVYR42832-vel egyezik meg.
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11. 8Arsi keresen felidz@abp®@&ae)fteatetncORR2r zs kon&hvengi §i amErhasmiviokav zE8I d®r ®s mi ndk ®t
referenciat °r zsh°z k®p&spga,megedyeszR aminosavakakei n ak®hkwehme tMe Yy ez R ami n@88Rak aadwzz@gBs % t°r




922 Kevert fertRz®sek azonos?t §sa

Az il l et ®kes hamenstS8egs?kt ® RRR$ N diagnosztikai
alatt sz8mos esetben f i gy e-bzekeenciafagatokra®Vatl e Ismme mhld teegt
ezek a mint8k t°klmrmiSmitstegyarRRRRSMWaztak. A j el ens@
®r dek®ben egy el Rzetes tanul m8ny ke&®&getzarigik k° z©°tt
di agnosztikai el j 8r §se rsm@k8nk bkRelORKT RRefkEmtidsrreRdC R
me ghat §rhoazg8sogn& ny-bk3n PWESEr k Ren?2 T@®s r @sste gk @ s®YICR ke |

A k¢lonb°zR 8l 1l ategyedekt RI gy Tjtott mint 8kb-
PCR-mi nta feldolgoz8sa t°rt®rmti kmegsemlrz mORFISI aepsett
PRRSV-1 ®s 1 0 -2HKéhBzBn¥us szekvenci§ j , Slletve az ORF7-e k kozg¢l kil en
H8r om P-RR®RF5, valamint k®t ORF7 -mant8bhanjpkdnp
| §8t(llukt 8§ H.IABNGSEr ed MmNy ®nek f e®@td 00 RjFoxz 8nsiakkt®8 b akm2 g ®t
a t°bbiben egy mi nor vAz i 8lncnt Taarorneornst2et mo,t t thraky
DNS-k°nyvt 8§rk®sz2t ®s bRl -z §mimaRs ®gieasezkr @3e) az ac
kev®s readet eredm®nyerest ts.z TMi®s d ealreeSmhitl Mt 88O DIk & | ¢
vari 8nsok ar 8§nya .megbessg¥lelewtBmtecto b p®,OIOK4A%C z ° t t
azonoaests 8fgi gyelAkem&r meffert Rz®st mu tsaekvenciaadatok 8§ k b - |
el emz®seegyes imaj or ®s abdrciio (38 majarr 1208nner b, K22 minor,
1 major) vagy az Amervac-v a k c i m@selt(120 major, 120 minor a, 122 major, 1 minor,
8majorymut att 8§k a ntaezgonnaogsyee®bgt),a t Yaklit 2 p u s YbizonJuit.z s n e k

11. t §bABz@QRF5 ®s OR&Fgy amyny-kdnPNES8§r k®sz2t ®s ®s |l on Torrent

zajl - szekveng8l 8§z 8hakertr edim®Pnyleieset ®ben
Rod vint Levsloge Szekven Ctl agos SN\Wg@y a
gt nta readek *s m®l ysl@g Major Minor Minor
vari varia8 var ib§
ORF5 38 19768 5569,3 91,3% 26,4% 26,4%
ORF5 120 5606 1507,9 81,3% 45,9% 17,1%
ORF5 122 5123 1358,9 74,6% 23,5%
ORF7 1 2445 693,6 91,8% 7,4%
ORF7 8 4338 426,3 82,7% 16,1%

*Areadekmi nRs ®gi sz Tr @s ebengInli 2ntudns al t°ort®nt
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9.3 PCR-al ap¥% k°nyvt8rk®sz2tR m-dszerek ki ®rt®kel ®

Munk8nk agzorlSm Tor r e NES-reRdszerekrel supneicniaf i Kusan adapt
PCR-al ap%nyvt 8r k ®s z 2 t Ebbep a fejezethen bzekodk atm.- dszer aknek
kier t ®k el ®s ®t fogl aljuk ©°ssze.

931 ORF5 ®s eORHMZI@®sTerrent rendszeren
Ahagyom8DNb&8 nyvt 8rk®sz2tR m-dszerhez k®pest a
foglegy | ®p ®s-alap ¥R-CdRs z evr®s kb®nyult h at ®k o ray lora Korrent
rendszeren. Az 5 db ORFDBNS®&® nyvdlBrORKB® ta&®belni KBdad ag
readet kaptunk, a SIRskUBREPEsiI WBIIDE 9 h@eroa (kb.
5006 00 bp) ak®PBeraddossz mind°®ssz®Res InPhtEBmkwWwWaltt 8t |
csups8n 5 db e ®EkRb megarqrlBilnans z?rr pletgesar lllumikao k
rendszerrveS |thfi8ratt ®n R m- ds z erz 8t Bw8brmi nepnt kmalgil t s o

9.3.2 ORF7e |l e mzldusnena rendszeren

Az ORF7-re specifikus, k ®t | ®p @ER&| apk°nyvt 8r k®sz2tR m -
mTk° dRk®pess®g®t el sR | ®p®s ben | Segql00 k ®s z ¢l G
konszenzus szekvencaXklag0 elr po d neRonligt@adsesddier | k- enraekt
bizonyult, mind a PCR-1, mindaPCR-2 a v 8r t8§ gl 4 2 U¥n®k edf eslz,a ptoa v § okt §
az s genesgekveagBe8menyzeony2tott a, hogy a f %zi - s
vonal knetgdke | el Ren mTk°dnek, illecv&jueka®prt konsze

K¢l °nb zIR- rseekdizRes& g 81 at 8 v alPCR adlag alkBImazatttmyj kn dek ® t
PRRSV faj ORF7r ®g 8- c ®lYaz-i - s ppiemeé f ¢Abogyta8l2. 8t 8 blr8tnhaa t -
sert®sek j8rvg§nyos hasmé&m®s ®mek ahod usuasStpeci fi kus
jelenl|l ®te@ty eldgtl t kgERR SWmi kna n8tbraanl Ivol t me¢ g@fr ilm®Pkel het
v 8§ hto s s z(kb.86301 650 bp). A PCR-2 amplikonjainak g ® | e @papj 8n a Vv &8rt m
200bp-n 81 | §tshvalttt-er ni@&l en dol gozat ban n)kHe akhessz; | t fel
megegyezik a k®t PCR solr&gmetag @gpdemaapcsolprdnedlekl
ter mdkr et ®vel, e zj@kr hogytag yr eqaskecrd®hi mer di mer ek kel et
tort®Angrkt ®s az aspeectiefrinkidsgkpe li enle R ds zmetgvod Idahsaztt- 8§ s «
amennyibena g ®I| el e ki5p0®md aog aRrg-®As@selhosszabbv®qudzangdle.ss al
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1000 bp

500 bp

12. 8§ Bz8d t al un k PGRd alattalkadmazott ORF 7 f %zi - s primerek splecificit 8§
g®l el ektrofor ezlopki@jse k®lpiena azeloh as zhnesrl pte sz vn2tr8ksatl (sle)r,t ®:
serp@svot2¢(Ry, sert®sek j8rvse&nyogs kdamsrz®k@mrel ev2dtr®sPpae st i
sert®schov2rus (5), sert®s transzmisszicbvPi & spgeésst)irvo?ereurse ®isdt)i
®s searott®@sy 2;alG. (®ys Zllap & Lpdyist ®d ©° neghltnuatjakanM dszlop bz
O6Gene Rumelre kbuUNNSat ©° meg mar ker

A m-dszerfejleszt ®s k°vetkezReh@p®e®besrmr eazikt®i
igyekezt¢¢nk meg8l | ap2®xaVWR-23324 iiir B(BRREAGL L@d YBRRSIIV
prototz2pwRRSVhegaéer )y mal ac smivn tisgketin mhtgyhtaeznh 81 t uk
fel. A szenzitivit 8®r tm#reRs zv88raksRint g t PRRBY-re me r t a
i r8gnkxyl °nb°znR ddG@Rr ekatsohs § 2 ®mberfezzite mal kal mazz 8§k,
vi szony?z2ak8dinida&ladp mi (©GagBok etal.s2021 ®&bnelenbussche et al., 2021;

Zhang et al., 2017).

A spike-i n mi n psrkkwd a mo s i sm®t | ®s s el v ® gael zavpe¥s a I
konyvt 8rk®sz2t ®st meg2hvPRPgpit aPive®iReniomy qq8HktP CR° r z
sikeres ampl Cfti B8 &®rwlibDAziNES-tae s zt f (IBeqllOd)teF e d m®ny e i
szerintezenCt-®r t ®k kel h 2 0de § & qlefial: a0R;VB-2232: 10°/10°)° s s z e
tudtunk 8§11 2tani r®szleges ORF7akae$syshadsles mel@benc
a VR-2332-n ®5786] szekvem®Pll §si®f.greell | ®K29®). Ezek al apj §n
m-dszer mi ndk ®t PRRSYV fajra N®zvAz "azesl t etstz
PRRSV-specifikus (azaz illesztett) reade k ar & nkyal © n b °lz2Rt evtesopo@aibien
a k°vet kez Rk ®p pielh: 708300atk 161 20: :86,5%t Ct 20025: 82,4%; Ct 251 30:

47,3%; Ct 30i 36: 43,3%.

A fentebb ismertetette | Rz et es Vvi zeslgv8® gad zotkd ldid ISgo z ®tstz 2 k Rny v i
m-dszer hat ®®enypnsé g 8§ mankkh &t MPPagpSs®tr t ®st el epekr RI
mi nt 8k segAhkte®Ppgp®ygelt poblfmintad(bazs aRF5 di agnosztikai
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al api®nke¢egl °nb°zR KWim®db@rCt®@kdibzeake a Miseq k®sz,
szekveamr§d Em®nlp.e itt§ bhloSgzlaatl jAa mMisnst®Bekt Rkte 16, 5 ®s 31,
v8l tozotta, gard e ke&krn r o PGRFII® 2 ir sh®dsozre8sne na °t mi nt §n 8§l
(20424 19, 26902 21, 2586 21, 66527 20, 37613 19; j el en dol gozatban |
feltg¢ntheg &slr @R-1a er mM&kt hha t8-n yf §&tg-gletmi erdglgy i k mi nt §n
megfelel R m®rettart oms§m®gthias zet ssRvieszdhyerk DNSk ievm$Pp d t8u k

f el has z nngil 8dse8nv anbikereseh reAjlottaDNS-k © ny vt 8r ak f(ell8stzhaapto-r 2 t
PCR-2-t er m®k e k mindegyj kl eiemi ndt@8hgbzat ban ne®m ker ¢ |
szekven8l 8sa

12 t §bA §zant ®stel epekrRI gyTjtott savm®l ns S&k walm§la§s @rse daruc
°sszefodl8alat .t §b

Ctlagos
Levs§loge Szekven gyakoris§g (%)*

Minta Ct ®r ORF5 kil readek s m®lysi®g Major Minor

vari vari €

26940_19* 20,9 1A 502722 149864

2208_19* 27,8 1E 22306 1029 75 25

28370_20* 26,5 1E 109948 41137

20424 _19* 215 1F 154252 38505

26902_21* 19,1 1G 93512 38471

2586_21* 16,5 1G 33762 4351

474_19* 22,3 1G 15406 305 78 22

66527_20* 22,0 Porcilis 172782 67857

9331_20* 24,4 Porcilis 105896 13271

37613_19* 22,6 Porcilis-like 31070 6245

5191_19* 27,8 Reprocyc 35600 5846 53 47

27473 _19* 29,1 Spanish 5330 1605 58 42

5036_19*A 25,8 Spanish 898 202 62 38

30156_20 31,6 3D -

52808_19* 26,5 3F 6856 939
* Az Yjonnan szekven$lztekve®rh Ekkba felteltott
A A readek minRs®gi szTr®se minimum Q20 be8ll2t8ssal t°rt®r
AAz adott mint8&8ban tal 8l hat- k®t k&®széerreseszaOBsdnki®aRbdbS8n

fejezetben.

Hab8szakven8l| §vii sm®hy$ @g t 8gv 8@rtto&koa k ka°zz Cetgty e s
k©°z 0202{1149861),egy mi nt a Kk3D1B6R20ka zRV@RF7 konszenzus sze
°ssze8ShmMegvE8sEadwlviSsbb8 °t knegkknhazesetu®bens tal 8ltun
| §8sd k @4Rfejbzet, 73.0.). A me g h at, flie® @QRFT konszenzuss zekvenci §Kk
k°z°t tazonwot s §POYBVDli. Az Yaj onnan karkzxzemBU ¢ szekven
bel e®rtve a major ®s minor vnaegt8anlsSlkbga@n bilask k(a/ 1 ® ¢
az alagmmidkiealP @R4270171 OR427035.
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9.3.3 Teljesgenom e | e mzl@usnena rendszeren

Az ORF7 amplikon-m®| yszekvens8l 8s s iuk camats® rad Kealaogyarzk§ s a
k°nyvt 8r k ®emézeér RlapRICRf Y4zi - s pri mer ek @pbizongos al k- do
t°rzsek teljes geakhokazakwvemnicz 8 8s8hoz adapt 8l j uk

A multiplex PCR-a | a p Yesgen@nje | s z ahpd tereizedt sPorcilis- ® s Uni-strain
v akci nat speciikasphnrerekete | R segyedilegt eszt el ¢ B4 Mbnghlr i mer p &
a Vv8rt hos sizéus B@pekitkt.B80i720bp), egyed¢l a 22. amplik
voltmegf i gyel het R egy r°vil8eb8braaspeci fi kus ter m®Kk

131415 17 ,,19

123456789101112

CR) L

cmpemessesesnes - OO

-

20 22 24 26 28 30 32 34 K+ M
21 23 26 27 29 31 33 NTC

13. 8 B tel@s genomot lefed Rmultiplex PCR primerekkele gy edi | eg megekal - sult PCR
g® |l ektroforeti kugyPer@ipPRRSWMakt¢iak®nt pozit,arxr WOBRVTro®Pk®ntc®Op
di agnosztikai pri mez pNTTQ ah ansezgnaStl?tw kk ofretlr.ol | ©0 Gaze MRal eno | ek

DNS)j el © 1 i .

Ezt k°vaeatrRRenkoncentr 8l tunk, -1-etaoneyye B RPR i mepnk hk z &F
opti mal i¥zs8slzjeunka.s onl 2t §8& iPorciisiva [k kc ® m naki (ARZCEOL,
A220ADO01, A221AEO0l1) a 34 db primer p 8el RE | egyedi ®CR:1-t erkei®e gy en | R
ar §nyhsaskzeev e ®sagn€ s odi k k SetdnplikoRPONS-k° nyvt 8r at ,k®sz2t
majd megs z e k v e azBKatt(l4.k 8)br a

A poolAvl-b R Bhol(a poolAl-b en ®s -heoeod \AW€nl R aanB8aky b gwat
primerek) s z 8§ r mMNGSer ed meaytkkent szekwvegred!| gksuiaam@®@d ly§ b bi
ampl i k aazoAR20GED1-benaz 1., 3.,5.,7.,8.,15.,17., 21., 23. ® 29.; az A220AD01-
bena8., 18. ®s .;2n3 gz Aa21AEO1-benaz1.,7.,8.,9,15,17.,18.®s .28 8 b ). H®t
primer p8crnsgl7., 8. , 15. , 17. ,f ilg8y,ehlddgygyk 213e g aal ngpbl bi ki
vakcinammnem8meg§led m®ny e PCR¢ lee gn®k @& R R | k © v eeddkte z Ren
tov8§A2O&CEO1 ex8a®pénkan r ®gi -ban egy8l.tAal 8n ne
pool Avl eredm®®yeiehalktappnp®mKnpimerp hatt®rrR al ma z - poo
(v2, v3). Ezekkel az  ¥Y4j a b b peoobkkazli - § Mk etrelljtes genom hossz8n
szekvens8l 8si MEIsyag®galtacslo®yni m®l ys ®ggeltelessr endel Kk
m®r t ®k ben mdlg.s z§mrtaet ni
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14. 8§ A Poscilis-v a k c i
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atefiesgen@kh o s sz 8 s zelk®retn §1 8§8si
dbegyediPCR-t er m®Kk e gy e n°l sks zaerk§pooybiB4tk i hoz at al a
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A poolAv3-b - | sz8r maz- nyers readek AmaehiSWReA (gS&mhuaer
adatb8zisban megtal 8l hat -k a PRJNA1026488 projek
Az egyes primer p8r ok mTk° dRk®pess®g®nek hat ®k

vakcinamint 8r a ki sz8mol tuk az ampli kononk®nt.
terjedelmet (minimumima x i mum) , ki z8rva az 8tfedR amplikonsz
torz2tj 8k @43z &aé8ft gratt)hatt -, hogy a mini mum ®s ma

szekvens8l 8§si m®|l ys®gek k?©°z?° tgyel (fl30,8i148531)5]- e |kt;@ ro@sh)s ® ¢
°sszelHa@&soum nagym®rt® kben cs°kkentila9 pbo®A®8) al k:

13. t 8bABzampli kononk®nt i s° zseskzveef noSghli Sasld & Sa ®@Imyvsd&koge icm & misnt §r a,
pool Avl ®s pool Av3 eset ®ben

A220CEO01 A220ADO01 A221AEO1
poolAvl poolAv3 poolAvl poolAv3 poolAvl poolAv3
§tl ag 9944,5 7335,2 11068,6 5359,1 1799,3 47458
o 2,8i 1382,4i 289,91 964,3i 12,57 826,9i
mini max
39624,1 22164,9 37920,1 13270,7 18107,2 13118
minimaxk ¢ | © nbs 1415151 16x 130,81 13,8x 144861 15,91

A vizsg8lataink elej®n tesztelte¢gk a primerszet
Mivel egyetle n  Uni st r af oy &ratk&d in §tts® t keebeszdrézai @lthdz)a teljes
genomot mBrdisreteR f ej |l eszt ®s,i 2mgeygké zeréftrI@sheak cinneam
vR®gezt ¢k el a kpomegpodioknak ag onp B it ma kt i z &tl ASpedlAV1bERd ® s
sz8rmaz-er H@H:m®nyek meger Rs2tett ®K, hogy ezen vak
al kal maz hkaitdol gozott -akl@tp W pkeisreyv tBS2ERK Mirg ahogy R m -
Porcilissvak ci nami nt 8k n,8dz tW@mpiastzrt ailinsu lemed ®bgeywaz het R
alacsonyabbszek ven gl §si am®l yk ®gd K 1j.el &nl, ®7e, 8. ,, 17. ®s
azonban ampl i konki e®®gt el ean genon®zekvencia k °© z €00%-0s
| ef e de t°tsss@geg8elVolt{165.h a8)br a

72



09G8K poolAv1

—_

= 100000

[2)]

o

-

— 10000 f

()]

O

w

> 1000 k

0

£

B 100 |

©

~O

c

o 10

>

-

[4}]

N 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

0 c O O O ©0 O O 0o © ©o © o ©o o
©c O O O O O 0O O O ©o o o o O
S © 9 © O © O © © & & & © ©
-TA e F Lo r PO - d o

Genom Pozicid (bp)
15.  § BzrUaistrain-vakcinamintat el j es genom hossz8n el ®rt @sppadAklven8I| 8si m

eset ®ben.

9.4 Amplikon-m®|l yszekveng@bkger ®nek be®p-t? ®zeegeBRRSV
Vi zs@bd at

941 Kevert fertRz®sek felt8r8sa

Az lllumina rendszerrel kompatibilis, ORF 7 r®gi -k ®td ®pRs;a$ a pPLCR
k°nyvt 8r K®s zal ®ssii kel jo§ t\8astrdI Bms PRR3IWIt at &gyes ®s el
sav- mbot §kAbr Padek rhfoer enti 8®n R illeszt ®se sor
megf i gyel t ¢k, hogy s zn8kieotidmi mte®dat et t ®mMmIRt at az 0
konszenzusho(¥. k @pkEkk RK.b)e tGy a mttuk, hogy e z e k egy mgsi |
szekvenciavar i 8hzstt Kkk°@upevtiFseerl t p Bir @ a k&®ho serf erenci 8
il 1l es®@mdtbt glb sert ®stel epekr Rb SliziB@mady 5036s18,v - pool r
2208 19,5191 19,27473 199k ®t k¢l °nb° 38R sk @k shmet 8ir ®tz t (U B kE dme g
kor 8bl2ant§&Ip60.0.). Azegy-e gy Vv aavia8gys a s z e ktagjaimkh eaqps8¢g lotk
ar8§nys8t a mRhet8 kimagh atzli8§tolza g 0SSN Vg y askzo8r m osl §tagugkv ak i
szerint major ® s mivabpr 8nsokk®nktmeghRk 8k ogzekvenkPapgt ok
91,1i192,2% n t azomdé&engigl l etve a mint8kban fellelt ma j
m8si k filogenetikai(j kl Edbaotgopatbasunkak ker 1t
me g e relRes 2hogy k ¢ | © n bPRRFY-t °r z s ekDRI ma zAtza k ° t azonos?2t
szekvenciap8rb-|I n®gyn®vak cminseldnitatta Zlegndgyokbnta Por ci
azonoss8gqgt m2xy9 M%) e g®lOki9neiznta8zn 8dzonoss8&g mi nd®° s
volt (16. 8)br a
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26940_19

2586_21
66527_20
27473 19 _#1 Pairwise identity (%)
5036_19_#1 100
2208_19_#1 99
474 19 #1
26902_21 97
5191 19 #1 96
28370_20
37613 19 — 95
5191_19 #2 — 94
9331 20
Porcilis_ MLV-DV —92
20424 19 91
2208 19 #2
474 19 #2 90
27473 19 _#2 88
5036_19_#2
52808 _19 87
2‘ E‘ 8‘ E‘ =‘nT:I EI EI EI EI ﬁl QI %l 8| :5 3‘ %l %I %I %I 9—"|
OO NDDODIOINDOOMD ST DD D
Oy~ — T T O T N~~~ N O
d0w | | 1 19 oo o< | | | 1®
©N©OHNOBDFT O DO =00F 0N
™~ m;gggNQ_ﬁmmm wmggggm
~ b N 0 o = ~ ~ D
o~ o o]
o
o

16. §Ar spoolmi nt § k dmplikonan®| yszekven8l §s seg2ts®g®vel meghat §r
valaminta Porcilis-v akci np§Pronrks®natoBonak8§ygsszehasoald PdarBsiaap ®r ok maj or
mi nor tagj ai®@sstell @®s§t#t2ulf edl®la mintan®v mell ett.

942 V2ruspopul 8ci - geneti kai diverzit8sa
Az amplikon-m®| yszekvens8l §s mi n d a mtedgy-eeg vt , a chootgty ch®lzrzd
szekvenci 8 8nak meghat 8rkoezvBesr8th ofze r tvRazg®s afke8lrt 8erg8ys
Vv2rust©®rzs v2ruspopul 8ci -j8&8nak genetottkai diver zi
Az ORF7 amplikon-m®| y s z d kKSaseamg€ g f eslzee kRv en 81 §si m®llys®g ( §
mellettl ehet s®mesdval 15 db saypopéclimima&f8NY®yg&l at 81
gy ak orl0% Saett). ¥sszesen a mi nt 8k fel ®bdrt d MedB®n a .
V2ruspo.phud eStcad KEN\EBH ¢z § neal ®r t edb-haamk3z e g®sz ORF7 r ®c
e |l s z -helyiezkedtek el (17. 8§)bE zae k b R 7(12d 165.,.2M0yV 225., 315., 345. ®s
351l.ntpoz?2)mi-nkk mum k®t mi nt,Séleanmt 1ids SN& I(3BY. o rnd u Ipto z 2 c i
megt al §ditthh&tr om k¢l °nbligR miegt §hdenSIO9NIO (n=9) ®s a
27473 _19 (rkkdmR)dent mka8s8tl o hiediybeedrevesebbet: 28370_20 (n=1),
20424 19 (n=4), 2586_21 (n=1), 66527 20 (n=1), 37613_19 (n=4), 52808 19 (n=1). Az SNV-
poz 2?2 siz-8km8amra&rmy ani nt 8®, B%z®s t3, 1% k°z°tt v8ltozott
nukleotidok gy ak or 102® g ®&®s 46, 7 0A7. k °8b%zaBNV-mut §ci - k t 2 pus 8§
tekintet®ben a tzanREZGA kghaha&¥%or & gyakori s8gg
ar8nyban k®pvisehtzt®&r magkhat kAP EREC AL TC,RAZ D% G

Az SNV-k27,3%-a val amilyen aminosav cser ®t okozott a n

74



©28370_20 2586_21 ©37613_19 27473_19

©20424_19 66527_20 #5191 _19 +52808_19
50%;
."
45%f .
40%! .
:g 35% gl le .
L 30%f N
g
o 25%r
> - . il ¢
& 20%r v 5 .
15% il 8 -
./ [ ] [ ] kd
10% .
5% F
©eR8IB3RESEENEIEE B NR 080 REECE858883
Pozici6 (bp)
17 8Araazonosktgybak8NVs §gaz@®@F7elra®gRli-§noas ny21 1 al jelo°oltyg

p 0 z 2 c,aholln@mt-szinonimmut § &il Ik ak fenn.

A kidolgozott PCR-a |l ap %-kPN$ vt 8 rnk Risszz2etrR s e g 2htaz@qn@&\beln d s
gyakran alkalmazott Porcilis-vakcinat © rtzesl j es gegenetmg ai nvTegy®d Gnt8tel
tudtuk v ® g e Mivel a PRRS hazai ment es?2 t ®s e si keresen befejezkR
vakcinat © b Rdé s upE nd b, kel ©nhboez kel ¢pRE r ReEEEIPRRE rakcina
beszer z®smdaguald-tsuzkt ani

Kor8bba®a3 dejezetben kifejtette¢egk a tPenh®ezsR gen
poolokba (poolAvl/v2/v3) t ©°rt ®n R bont 8s8nak szekveh&8t §sg§t m®l
Ebben a fejezetben szer epool®iNR/VRbs-dzZz&fr an@lza lamie,a de & (
konszenzus szekvenci 8t mil yeni sm®ert®RBdltiggHRRSe f ol y § ¢
vakcin8kban el Rfoddwler zvaB8sgpopul §ci

Az egyes, k ¢ | ° n pritnerpgoollal (pooll-34 ® spoolAvIN2V3) k ®s z2 t ettt ampl i kol
k°nyvt 8 a&kromizlies genoms zekveatapks88n k®pzett konszenz
mint8 banvol t ak e |A &ro@sed kkteljgsR genoms z e k vikbanc it& | 81 t unk
nukleotidk ¢ | ° nbs®pgelebott k ons z e A220CE(0L paolAVR-Bep & St ® s
pooll-34-ben 2 nt, A220AD01 poolAv2-ben 1 nt ® sA221AE01 poolAvl-ben 5 nt.

MivelapoolAv3-b - | k®pzett genomszekvencia mindh8rom m
konszenzussal, illetve ez adta a | eg¥Mgyg®gasebb
710),ez®rt a tov8bbiiviezg8hasnhdlotuk fel

A Porcilissv akcinat®°rzs v2ruspopul 8ci -j8ban jelentRs

il l etve valamekkora k¢l °tn®dtse®igeek  kaCf 4ed tif t% roddEAziz il In®kry. 8 r
a vakcinatkorzelrmdfgg t bampmzhogpa 2 84kgy n e v elENGTH, vagyisL L
a del ®ci -t nem t art alnbabz - d eV a®rs,i Bevezettv i@NGIBELL, t
SHORT-DEL ®s -BEHIfFOT m8j §ban al k(I8t j 8)lHzlaroy atlalg 20813. t
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Mindegyikv ar i 8nst azonos2tottuk @5 keh§bdbadgigyeltakeed i na mi n
megegyeaEONG-DEL f aoram8tl t uk meg | eg( & gedbelr eanrc§ Bho &
p8rhuzambsa®mnR szekvenciaill eszt®s sor S@enkapott

dol gozatban nem BRerg¢lt feltegntet®sr e

SHIFT-DEL CATCTCCGGAAAGGCCCCAAAGTTCCGGCGCTGCTGTTGTCCTGTGTTCACCGGATGCAAAAGAGTTCGAGGAAACAGCCCCAGAAGAAGTTCARGAGAG
SHORT-DEL CATCTCCGGAAAGGCCCCAAAGTTCCGGCGC

LONG-DEL CATCTCCGGARAGGC

FULL-LENGTH CATCTCCGGAAAGGCCCCAAAGTTCCGGCGCTGCTGTTGTCCTGTGTTCACCGGATGCAARAGAGTTCGAGGARACAGCCCCAGAAGAAGTTCARAGAGAG

2300 2310 2320 2330 2340 2350 2360 2370 2380 2390
T T T T T T [ T 1 A P (R
SHIFT-DEL TGGCCACAAGGCCGTCCACTCTGCACTCCTTGCCGAGGGTCCTA
SHORT-DEL TGCCGGTGAGCAACTGAAGCTCGGCGGTTGTGGT
LONG-DEL
FULL-LENGTH TGGCCACAAGGCCGTCCACTCTGCACTCCTTGCCGAGGGTCCTAACAATGAGCAGGTACAGGTGGTTGCCGGTGAGCAACTGAAGCTCGGCGGTTGTGGT

2400 2410 2420 2430 2440 2450 2460 2470 2480 2490
R R T R Rl e T L L L L B T T T EE T EETRY el T IR T I
SHIFT-DEL TCAGCTGGTC
SHORT-DEL TTGGCAGTCGGGAATGTTCATGAAGGTGTTCCGGTCTCAGCTGGTCTAATTAACCTGGTAGGCGGGAAT TTGTCCCCCTCAGACTCCATGAAAGAARACA
LONG-DEL CAGCTGGTCTAATTAACCTGGTAGGCGGGAATTTGTCCCCCTCAGACTCCATGAAAGAARACA

FULL-LENGTH TTGGCAGTCGGGAATGTTCATGAAGGTGTTCCGGTCTCAGCTGGTCTAATTAACCTGGTAGGCGGGAATTTGTCCCCCTCAGACTCCATGARAGARAACA

2500 2510 2520
(I e O I |
SHIFT-DEL TAGCCGGGAAGACG
SHORT-DEL TGCTCAATAGCCGGGAAGACG
LONG-DEL TGCTCAATAGCCGGGAAGACG
FULL-LENGTH TGCTCAATAGCCGGGAAGACG
18. 8§ APoxiisPRRSvakci n8§kban el Rfordul - h8romf®l e del ®ci -s v
nukleotidszekvencia-i | | e s(rt221&i2806, MW674755r e f er e nhcliza twirszgsony 2t v a

Mi ndh8r om Pordiligssa@gld it nami nt 8§ bLONG-DtEd.| 8 ehrait§ ns 14853
hosszYs 8§89 % regndetkezettymaiMelf i gy el men tuk& zv ¢1 _dBA@Pprimer
r®gi -kat a teljes genom BéMEsalIPIf ead®®raamelne k bn e z
kompenz8lja a primerszekvenci 8kat.

A g®nbamakarkt or i ®rt,esek®t y Pod@igwmdioai nat °rzs te
genoms zekvweh cel®§ jhae (MR674755 MW674758, KF991509, MT311646).
Mindegyikl et 1l t het R rekord k¢l °nb°zR gy8rt8s.iAzt ®t el |
MWG6747551 MW674758 g ®n b ank i azonosz2t-val r ee iPdr@lis-k e z R S
vakci nk®krgt8& nlwvakR i nf8eblalnel chsestzZRp ol i mor f ivamuaiitn s mut a
reprezen®s8d j R z|l em®nyben vizsgs8lt v atk ¢teleg ami nt 8§
genomszekwamic§ 18 aaomdsak wditak (MW674755 FULL-LENGTH, MW674756
LONG-DEL, MW674757 SHORT-DEL, MW674758 SHIFT-DEL) (Eclercy et al., 2021). Mivel
nem mindegyi k vakcina eset ®beenz &Gr%tl e ®s®kdebe®cazt
r ®g(@[nt2215i12506)kiz §rt uk a t el $ezely@assomiokt - vizsg8l at ai l

Ah8r om vmaikncti8nba- koes redRzus qpoloveArvadBi)8kgy pol i mor
(nt 1519, KF991509 r ek ®vedyfzo r nogenpulkak.yX2 v 8) t al unk
karakt®si a8l terl ®fr dnred rRc i a k ® Rdrcilistvealkhca snzanNWM6T4 658, k
KF991509, MT311646) csaknemt el j es m®r t ®k b @& konszeazyx sgekweiria e k
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szintj®n (nt B81208oh o sABgnnyd e mi ndegyi ket °ssz
vadt 2 pud %% rKHEZ/878)s zi nniagaent azoat(®9,M6999, 15%) figyelt
meg. Al egnagyobmt selgif®ib®@s®° nt R t°bbs®ge az ORF1l r ®qgi
ORF2a r®gi-n halmoz-dott f el

Miut8&8&n felm®rt¢k a svieskzvzemydi 8t tenmpadicohbgs§iBggk
vakcinamint 8i nk vzZruspopul Bzc iamglikkmme&l y sv8d K wezmg oS
seg?ts@oodvdeMi szonyl ag magas genet i kaaiv akscsiznestkebtatns
sz8§mszerTs$ 1 &l@Zdb (A220CE01), 115 db (A220AD01) ® s  1dh (\221AE01)
SNV-tazonos?2¢tbelk u@tigeylartk oSN Tl ettt mindk®tt P hlvamm
amelyek legnagyobb r ® s £1@db SNV) mi nedh &rc o m8ebgatnal A1 dug!l i k81t
amplikonDNS-k ° nyvt §r akBtll agnSm&INVa gk ak &«®@peo&®B azl akul t :
A220CEOQO11-ben 1i48,7%, az A220AD01-ben 1i47,2% ® s z A221AEQl-ben 1,3i48,1%

(19.8b).A det ektk8letl sESNUWt an hel yeddsed®s k @ealg&ya ®ygsezno m
(55,416 0, 9%) az oBRF lkao m c®ggaktirl8lle-tdve az ORF5 el ej ®n v o
kisecbb m®r t ®VF el hal mm2 ggydlen,SNV-t se tal §ltunk az ORF6
r ®dgban. AzSNV-k det ekt 81 §8s8t k°vet Ren megn®akesk, hogy
Porcilissvakci nat °r zsekeDVviadlt Zlpiu,s ¥ lt1I°Pettisg k& izl s ®g d leh ¢ re
Az adott vakci-Béa mi@st § pwodposddlk® zel 2t ®s stadljgs ° ssze
genoms zekventag8gbannt €I(ARZDCERY, 4 A220RDAE) ®s 3 (A221AE
nt egyezett meg SNV-vel. A referencia Porcilis-v akci nat °rzsek ®s az ®rtek
vakcin8kb- | nyert konszenzus genomszekvemci 8k (
el t @2®,<9933., 1031., 1519., 2203., 2928., 2932., 2983., 3325., 5648., 12234., 13551.,
13571., 14149. ®s 14300.-LENGdzrTekor dKkB29 VY582 0R\}
7 db (620., 933., 1519. , 5648.22c1223Az, aZdnDE.2t
poz2ci - kn§8l h eDWveazdkt € dpeut s etd®.rvak ci nat °r zsei nk k?©°z
elt®r®s k°z¢l 9 db (505., 800., 885., 1428., 105
KJ127878 LONG-DEL rekordhoz viszony?2ipwapcesetat val amel
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XMegbesz®l ®s

101 PRRSV mol ekul 8ri s®episdemelmadsagmlazt - geneti kali

10.1.1 PRRSV-1-t °r zbk&®kai elterjed®se ®s genetikai v§8lto

10.1.1.1 Lesz8rmaz8si kapcsolatok ®s t®rbeli el oszl
A PRRS el Rf ordul 8s8nak el sR magyaroraz8gi I
PRRSV-1-t °r zsek az orsz8g eg®&spmgg2Dedrt RIl eth@rt 8d lytbher jl e®PptR
Nemzeti Ment es?2t ®seil elzeirsw®neikk &krPressz °lnihweiitReror 2@ 883 t
menteslettav adt 2RRRSVA ° r z s(etkotrRIly 8k et al ., 1997; Szab-
Ahaz anlk © z e | 3 0k e®Brviemg BRtP RRSK/¢ le%sreli ®bR ns d Rlsetak & k |
besz8moM2rkust°rzbekzg&Pmézrg§sokr kBPlciswd aet al ., 202
al., 2018, 2008; P.¥sM.zsegpPRbéelnrmendhbat ; , 2b8Bn8gy a PRR!

geneti kai di ver zi t §ts% b-lwvt Rastbo® t° shtksyeedfilzaigrapgrstot
alkotott.

Az ®rtekez®s bBRRSV-#-ti Zsgfe k hazai v8l tozatoss §
szekvenciagyTjt en®ny° sas Biéps &ena tRrO@s0? (LA, LB, 1Q) kE,

1F, 1G, 2, 3C, 3D, 3F, Porcilis, Porcilis-like, Spanish, Reprocyc, X1 )&% X253.@).

Mi nt ahogy az kor 8bbanailsegnegld | mgp2ai§ sORIE&K egzd kv
mel | et t adefVij Rarc§ida®hs Spani sh k1 8§ (Balkalketal, t2@lB)t oz ot t
Tudom8sunkkarzlegticmzot t irodedmm adati &I1®g Tr e nd @l kkeezr®smr geR
PRRSV-1-t °r zsek t©°bb elRyvt ionsg®igntfiTe! P & lUgyanakks @gy R .
nemr @ggjelent kK° z1 e m®nregyb Betgiumban i zol 81 t -1-tPRRSW k b R 8 |
nagymennyi s®gT teljes genomsZekavenen §31 tkbglt°an mfaz
c s 0 p or bko\\dahdenbusdche et al., 2021). Ebben a tanulim@b9bkhzat 2
gyTjtoett mint8&8k vizsg8lata t°bb mi nimelyelok °kzl ¢;8ld me (
mi nd°ss ze vkaetctilReastz®8rrznsaz ot t ak at tartal maz- csoport
voltnemki f ej ez et t en (Mareénguasche etalgd2021)f Fel t ®tnk hogyzah et n ®

i dR el eglytr®vealodekul kkl| 8adz onban el l ent mond - er edm®n
kel °nbezikklbas zf8gl yt at oR§ ad hapadtcRS sk behasonl 2t hat -
befoly8solja, hogy akkl 8dbnR dRaekegdgp m8g k2 e h2t ®s ek
szerintt ° r t(Rankolket al., 2015; Greiser-Wilke et al., 2010; Kvisgaard et al., 2013c).
Nagy-Br i t anni 8ban 27 ®v ORF5 szekvenciaadatainak
megfigyelthez hasonl - me®rt ®k T geneti kali v8l toze
kel onbs®a, chelhg®ly me®rt ®kT sert ®sdgnypeodzdlPI0ked v et k e z
®vekben behurledlrtz s B RR SWiod yecli h ¢ffedgsardn etgal., 2013;
Frossard ®s Wi. Hzekaamadatok, mey®Y¥ R)s2t i k, Hogeyura pBEBRRS
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diverzit8§sa jelentémel ®anyaga 8 lgaengedbetetiem leane t
kiterjedtebb monitoringprogramo k ®s eur - pai szintT bevredaPdDRsnl 2t
Magyaror s m$ @ 8§ mMRRRSV-1-t °rizmspor t ser t ®®n k a majdisyza®yl geasl
k°rben sa®thtaenrnjedtert ®stelepek k°z°tt. Az Eur - -pai
kovetRelnl andi 8b- 1, D&8ni 8b - | ®s N®nest@®gTs z§gbt ®s
v8s8rol thwinkgnyaars k| 8d o kmekgihalt a8kzuez8esp8ebtanj 8§t szot t (
1A, 1F, 1G, X2, 3D; D8ni a: 2, N®met or sz §8g: 1G,

tovs§mMhmutmatt ak, hogy Szlovs8kia (1G, 3F) , Spanyo
szint®n hozz§8j 8r-Itl 4r @as ehka zdrii v PrRRiStVE s § h o z .
Magyaror sziSggpm®pasebhb ®s egyben az egyi k I eg
PRRSV-1-t © r z s caSpgnistrktl &dnekakl §dnak az ®hodyakUnistsifEy e

PRRS MLV-v a k ci n gto°rr8zabsb v @mervac) ®s akn felt®tel ezett | es

mellett nagy valvaadtnFmadgyygell o rksoz §gagPRREV-ts°zr§zr smeakze- t

S z i ntart@maz (Balka et al., 2018). Enn ® f ogva nem °nmsesgzl eevpeR,v eh oag ym§
kettR vakcinat®°rzsek al kott aagkdefetkdiavl81 { Poat bbb §g
figyel hatSpanismk géndo el (gt azondgid®y) (7 . t §b94.8)zAt

Spani siha ktl &mlagyarzt-° r z&sazkAmervac-v ak ci nlat® 2 ®g B Igenétikai

el t ®m&isnum 5,8%) nagyobbnak bizonyult, mint m§ seur - pai or,azoB go k ban
nagyr ®s zads nt 9 8% o ot digyslt€kgmeg (Fitzgerald et al., 2020). CI t al §ban az
MLV-vakci nat°owakci®sat®rzsszerT ORF5 szekvosnci 8k
geneti kali§tehaait®rg® e B RRR8V-2 esetv®lzesm 8l t ak (Kik@lietz|l et e s ¢
al., 2021; Shi et al., 2010b). Az eredeti Amervac-v a k c i staRglénet i kai l ag -el t ®r R
szer T tiodrRznske@jetennek nem vakcing z ot t sert s VistomBaglo®ban
klinikain tmanreitfeeksbzet 81 - dsoztitn tf@enr tkFRapp®rssedikidaehld a.,

2023; Lin et al., 2020; Wang et al., 2016; Zhai etal., 2018).Magy ar orsziSmto®@n el Rf or
ilyeneset: egyh2 z -t el epenmanpeagd ilgyz44l, | 8r - sl yos | ®gzF
kiviz s g 8 | § s a Migaplasgna hyapneumoniae mellett az Amervac-v a k ci n a tefjes z z s e |
genom szinten 96%-osnt azooabsm@Gpgat - v2rust{BBsentaronaszt
Mi ndemel | ett, %%gy t Tn hadamosmo gy kembdCheBatkdlc 20idat °r z s
Kvisgaard et al., 2020; Marton et al., 2019; Sun et al., 2022). A Repr ocyc kIl &8d a Re
PRRS ®s PRRS EU Kakcing k2015-° s bevezet ®s ®t k°vet Ren vol
or sz8dmamk el l ea®r a kkelv@&dgy b b, mint egyhas®nt-i zede
me®rt ®k T geneti kai di ver zi t §2002-t Rd | mogetltciliy e lz e t Mi
PRRS vakcin8hoz kk§8dEeteR Rr e a -v aRkecpir noacty®cr z s gene
v8l tozatoss8g8r: -1 m8s orsz8gok¥sbkzegmzgEkl arkod8b
az ®rtekez®sben meg8llap?2wvaktci n®nYyeket k°aslhg8a o
Reprocyc beleesnek avakcinas z etr °Tr zsekn®l el fogadot tk<58d glenet i
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Porcilis bizonyul genetikail ag @cytld gdtbami It alb I8 &l
vakcinal esz8r maizozdnytl argz srekvi d i dRn bel ¢1 nagy
hajlamosak ( B&§1 i nt et al ., 2021)

Annak el |l ew@Glkl 8 Rgly®® r®ve jelent meg azaorsz§g
m8§sodi k | egt®hbb ,i ndaexdbdbBe lkewvze rratiRavaelr & bttf B Zkedil e kdt R
al ap2t . latnadg,) ani®nheotl ®s szl ov8k i mport tsg&krmrt®&sv&l lam
e u r - gosaSpgok kereskedelmi viszonyait.

Az irodalmi adatok szerint,ahar madi k | egt°bb index szekvenci &
tagjaite g®s zeni 2 OM&#As e ur --pnaeim onrust za@aikdagekal.,k018). Emellett
az epidemi ol - gnemiutaltakikz,d gFR Il drat ®k R wglyamakk®sr a kIl
eredeteh 81 - z at sZeretregy®®ai (1990-e s ®hel@ek ®met htz°® wz2gz et het R vi s
(P. M. Szab-.Aett°d®bi, i2m20et|l enzlB-hedet darhkaesSaedkk?z
el Rf ormdGudL ¢ mdgy el or s z 8§ ghHoaghan, @stve Blzol@-f§is zi natzRonnos 2t ot t § k
Lengyel or(Bakdegab,2018).

A h az § nnlegfigyalt trendeket t © b b t anizumeng @y Rnsebydk i szerint a
sert®skereskedel em | PRRSY-Y aear f Rais ztefewgplwdy@sa® b e n
kel et i abazdmp8rigsoekr t ®s 8§ |1 Ic ®M & h gkaRki §asr & z § kn(Balka et al.,

2018; Franzo et al., 2022).

10.1.1.2 ORF5 nukleotid-®s a mi szekvenwia-al ap¥% el emz ®s e i

A 17 ®vet°l 8t RRszakb- |, mgy&arsaBagzi- e r RRR&8W1T ORF5
szekvenci8 k on Bel abosas de2wweti kali t §8v ol By8ngno@&r t f®kgry e | t
genetikai divedegl 886 --haenP&FEBWe n8,| tvaa |l 8anmisnatn e | mo n
hogyazi deR Rr e h a folgathat@&anal° v e k v R t e n dwinlc8 gg8¢Fmmrowt ah, t
2015; Frossard et al ., 2013; Frossard ®s Wil l i an
2013c; Mateu et al., 2006; Prieto et al., 2009; Shin et al., 2022).

A magyaroeprzé&gént at?2v ORPsgzgiddenmd8kbi Esgsgl a
| ehet Rs®g¢nk ny?2 | tszeszetiGsméretakb Re ¢ ¥ Bt & £ &bmo:alA GP5
as szekvenci ai Itlael sgdlim@fs ploakcd z8 m8&nPaskszehtaSoal 2az
irodalomb an | e %krotrd I8k alk b mivelcat kI°e gtk bb jkelzd retnfRanggyd e b b
idRintervallum alatt gyTyadgytaadatedkm®@ny &kmamserk otd
azi nf or mMndenesete d 8 n P RIRSWr zE@®w®per i -ldeufsedR vi zsg§8l
ki sebb m®ve®kTt §Kvisgaarddta.t2018d).

Ha b 8@P5-°tazegyikf R neutralk@Bart gdkaRRRSMAee r zs ek n®l
eddig egyetlen f el t ®tred wetzred It i z 8 mnutattale ki,i amelymek in vivo szerepe
t ov8bbr a i(¥anBrédath@isle 2011; Vanhee etal., 2011; Wissink et al., 2003; Wu
et al.,, 2020). A nevezett 2 9 WSFADGN35 epit-p jelenl ®t®t az ®r e
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ez8ltal annak elpe®Ritetess ®gemsusszmeeutral i z§cihatan t°Db
p®| d8u-gl akoNi | gN-t er mbsgzgilgans8 | szekvencia [(ThAdhasad§gs
et al.,, 2017; Veit et al.,, 2022). Mi ndazoa&B |l epit - p 32. &Ll pakbuok: ]
azonos2tottkijsaeludrslz®ti ®@tackor 8bbi k°z(Fizger@ldgtalk ben i s
2020; Hsueh et al.,, 2023; Kim et al., 2021; Lee et al.,, 2023). Ebben a poz 2 ci - ban
v8l tozatossB®Pot aégpnt dvgpbkatith BMlaE t r ai n rcRRARBS) ®s Po

| egnagyobb has okoteai BRR$WV1I-t °nruz safeykelte®rheg ne mr ® g {Kime n

et al., 2021; Lee etal., 2023). K| §donk ®nt amagyarsrsg®d ivaer ed etl GPSPRRSV
szekve3Rcais8 kp 028 @izt t al 8 letgwk ,s zlreckgvye ncgya ki v®t el ®v .
Reprocyc) az aminosav-v 8§ | t 0z a hn@ 9 ¥ § af8panish (tartalmazza az Unistrain PRRS
vakcina- ® svakcinas z er Tt ) 3Dz®sse kXe2t k | § d o,kvalamintrack ®mheglgkelt
Szubsz{AIVB2)2c el oazl|l 8s as zekv gellegzetgskni kn% & tadt. Azt1B,

Spani sh ®skIR®&gpo loaty clazatanir8(A)2atkanszenzus as, ez gnistrain
PRRS®saReprocyc PRRS vallevienaga?aok sXknI®Ri n®dalht 2 pus Y
(WMt al 8l hat - a Kk ®rAlz® seersl 2ptoezt? tchizemppm Miov& naykecki ne&re © r z s

hat - e v mozZga@atk Rutalhatnak. A PRRSV-t °r zs e k n ®I Yagy tal 81 t ¢
8§l I8onmyok vakcin8z8sa hozz8j 8rul a geneti kai het
gazdaszervezet 8§81t al ter melt agyakoiolnak sat etk® r@rsRK r g z

(Chen et al.,, 2016; Kwon et al.,, 2019). Az 81 t al u n &gyaw illetve gofedit © mz s e k
eset begnf i gyel het R vol't poaf et v ®tszdadtadadtii -zs8 1 ny cenp
t er ¢ l(6e.t GgrB0.A(Kim et al., 2021; Shin et al., 2022).

A PRRSV ell eni vedraere®@aeatbeps8§tfonamak sa neutr al
val ami nt a sejtes i mmunv& 8l asz el emei i s, t an
i mmunv§8laszt el kerlkéRMPaA®I &n ekt raliz§8I - el l ena
sejtes i mmunit 8meg8pktatdgwdga | fad rbtaRz-R° PREINWIRS s %

v 8 | aa ke azaglik le a gazdaszervezetben (Darwich et al., 2010; Madapong et al., 2020). Az

el m¥l t ®vti zedekb emutatetizk§ imetelez@it iT-zejt ¢ P li akat ® sB-sejt
antigeni ka6P5°®&gDbh2 &kzatet al ., 2009; Mokhtar.Aet al .
magyar PRRSV-1-t °r z s skrg@leaz ub s ztt ti d 1% limindkn@t -sejfffe pi t - pban
(asbli75 ®s Taz8)lillee a GP-ll (asl45i156) ® s -BIRas165i 176) antigenikus

r ®gi - b ang b503. D& ni §jb-avksdob m®r t ®k T v § | tligyeltekineg s § g o't
ezekn®l a,elleeniegyés@glsi ai orsz8§gokbiadRp8tr baRwzt | §mn° |
§ltalunk maakiony el (Kisgaa® ktdli 2013c; Lee et al., 2023). A felsorolt
epit@®poléankiugem®yingdkgy e d ¢ H-beamuBaRunkkidi ver zi fi k&8I - sz
al att gl 1 . kmed ynomkadg f i gkyi ezl 8& sl aagjzdo8ri sgze§ gRlf aorr d u |
PRRSV-1-t °r k®d¢ k kapcsol a(Franaonet &.r201%)k Etl teRIt ®r Bd m®n y e k
ol vas hkareaiPRRSV-1-t °r zsah&lp®ti,t2v szel ekci - ®seslzdtetl t&elkl
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aTsetepi t - pokn@gnhMiLY-z &k ci n8k bevezdKkwanseal., 2K9).vAet Ren
GP-l ®s @B/Pr ®&kik:-° r n®ye® kapcsolatban az tapasztaltuk, hogy 81 t al 8®&%sa n

orsz8g§gokhb- | s z 8 r ema kordoztn&gy ¢ § ke k 0 ® & t(ldsaed ®tgab, t2023;
Kvisgaard et al., 2013c; Lee et al., 2023; Veit et al., 2022).
Szakirodal mi andiant dokk®t a | RBPR WV f aj hoz tartoz- Vv 2

megfigyel hetR a pozit2v migosavaekk cj el ladgaztett e&l| Imi nd
szign8l szekvenaiza ekebglzeesk®n®8 ci a r ®szl eges ter ¢l
transz mezekven8anegy-e gy poz2ci -j 8t ®rint RFranz®etil, kban f
2015; Rupasinghe et al., 2022). Eg y g§tfog- szekvenciagyTjtem®ny
PRRSV-1-t °r zs ek etsliestGBBreen jael | e mz R a (Franzozttak, 2015).s z el e k «

Ol aszorsz8gban, a Vvizsgs8lataink 8Iltal |l efedetth
al acsonyabhb sz8mban (nagyj 8b -1 fele annyi) gy
azonos2tott, diverzifiks8l: - =szelekci: - e (20.p68.8s al at

104.) az 81t al ubarks iekl eermizlett tiakzifoormo8sgkt8on yan ais poz?2c
kimutattunk, amitaz ol aszor sz §8gi gy Z1 g n e STe@reqyb tetamk, 2085)n
Ez enk %oregil PRRSV-1-t °r zekkmz@speozit 2 v szelekci - al att
teki ntre@giagyehbbe gy e 2an@tatdtta z e r e d m® riKyreet ah,RI2E).ISz § mo s
t ovs8tbhabnul MBeypozaci 8kabl ubRhabB88&8gys&brendekkel Kk
sz8mbmaly k¢l “nabls-@gzEmiiintgas z§m vvagy8§Rt ntervallu
el t ®rR®s aidb &zelakellett a k¢l °nb°z KR mMsd snzeegrsez a b o tist krit
al apvet Ren befoly8sol | @&&uehaet ak,202% Litet ale 2022 3hid@ ety e k e t
al., 2022).

A gl i k oazi dgykc legelterjedtebb ER-hez k °© t %°%eo-t®s posztt r anszl| 8ci - s
f eh®r j e myathilms wla&Zsdaszer vezred n dyd 7 fkgog2di 8ReSpcuir-ksos v 2r us
membr §nf el@ri jnd®ne Vvet(lBamgidionai te ®s .Mamadmlt 2pR2DIt8
k¢l onboztetj¢lkogegaasalergmszacharid oldall 8nc az
k°t RdCk®s -gN i k o.zZAzdsZpardagin(N)ol dal | § nc 8§ tNaant otnaol k8hl ohza tk-° t °
N-gl i ko zfiol8caimat 8r -, hogk fomutoast t §ker epet j I8 tvigoz i k a
repli k8ci - j 8lbnent ° ®6WRaRe k ie meBr@mnizmusokban, p ®1 d &8 GP5
glikozil 8ci-s mint8zata befoly8solja a neutrali:
(Ansari et al., 2006; Faaberg et al.,, 2006; Wei et al.,, 2012). Az N46 ®s N53 vil 8§
konzervsg8ltnakPRREV-z-ohyus eknbe faiit K®m du lezekben Ra
p oz 2 c i (Fitegeralahet al., 2020; Greiser-Wilke et al., 2010; Kim et al., 2010; Kvisgaard et
al., 2013c; Lee et al., 2017; Pesente et al., 2006; Wang et al., 2019b). Ez z e | p8&8r huzamos
az N46 5®@&s mHEI | et t az N37 a m8sik |l eggywdkrkaolzbadrmEl &
p o z 2(Kvisgaard et al., 2013c; Lee et al.,, 2017; Thaa et al., 2017; Wang et al., 2019b).
Kor 8bdmul mdnyoky?2t otzt 84 6 hjoeglyeend HRa t®Nredkz - flzerepe
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v 2 utkumers szeszebehR®BSrtuesr t Rz R KRl@ep éAssar®al al., 2006;
Wissink et al., 2004). Ugyan csek ® v mennyi s ®gdmnosavc | e roldin ap
poz2cir-aamunk k2v¢gl sm§ond ®Rinz ¢ g3BA @t iokd zmnil Bicg z &t ok
°sszehasonl 2at 846 =siz®my Hval p8§rhuzamosan az N37 |
ami felvetiannak al e het RBO®Y@BRN4 6 s z e r N3P ®¢ | \a ehieti (Eran2otet al.,
2015; Lee et al., 2017; Mateu et al., 2006; Wang et al., 2019b). Annak el | en®r e, hogy
poz2ci - -ban a | agH dtks®igwdeszit - ®g ®h la §3pdnish, vagyis egy
MLV-vakcinat©°rzsh°oz ko°zel 8| ®s z Isenlethpkent Giz&K ®sS0 @O Tt
szoros k apc s oelgayt @bt k °© z Inem® nty8enka s zA ma@yar PRRSY-1-t °r zs e k
dent R t © b bag NG@®MA6IMNS3 gl i kozil §8ci t S i gnienltt§izkat ane g,
szekvenciamot 2 EFwm- pa ®s Czsia szerte a(Fitzgerpekttaler j edt e
2020; Franzo et al., 2015; Kang et al., 2018; Kim et al., 2010; Kvisgaard et al., 2013c; Lee et
al., 2017). A k°zel m¥l t \azat ° a z sPeRRk e | kKagyos gl akbanl §ci
mi nt 8§ pyakomjke | e rkifejezet@n egy-egy adott k | & al | t 8kr exZeltszemlen a
PRRSV-1-t °r zs ek n®lI ehhspetiaciohliss &d S§8de?2r 8sa eddi g n
(Paploski et al., 2022; Rupasinghe et al., 2022). Ugyanakkor azegyedipoz 2 ci - k t ekint e
miazN35-° egyed¢ ¢l az X2 ®s fSepdaaa tsifhkvikleid o kd &2amz ®s ei nk
amagyar PRRSV-1-t °r zsekn®l| t alg8litkopgotl&ndi Ploiz cN - k eqgy
N37, N38) pozit2zv sz@.lnehkil-22B8.00FgymBannuh 8oyt al apj
felt ®t e, lhagydzake pziaakmi nosavakra hat - ©°sszeefliegkgc® s-bse nn y8a nh
gli k8npajzstS8etg®@®nK®g®®Mehel ker ¢, ®sz Srietcahla nd zamuesBevta
t°rzsek k°z©°ott 8J&latlo8zbaatno smeaffaplogkiyetdlit20B% b a n
AzMLV-vakcies®k ®ben fonapbpeksgsempohitt8&sa telepi k°
haz&8nkban al RRSY-inait bt @ k ¢ P n a tnukieatid-e ® s aminosav-a | a p ¥
szekvenci aadpesabh ®se i ki nt ®sbazekhgedhneki kaiba et er og «
Porcilissva kci nlao P glalsi irodal mi adatok alapj 8n geneti l
meger Rs?2 tndtetge k ejreelden®ny ei nk, hi s ke s m®idri d®kertz,i tngisnc
| 8ttunk a Porc(iBglIsi nktl SeltcEm albfegd I &B2 1 neutral i z 8§l
k 0 n z e nak anutédtkozott, illetve a GP5-nek mi nd° s s asep ok ®@t@ihatott negat 2 v

szelekci - sEznzyedm8s zemben a krabibdh s dlkilmazote gy gk ai n 8 h oz
(UnistrainE PRRS i Spani s hk %tl lBelt) R nta’gryzfsoekks geneti kai v § |
mutattak, mind az egyedi aminosav, mind a neutraliz§Ilvalam@pi t - p

Vizsg8l atai i vat apf 8k §la!| ewdtd&ker PRRSV-1-t ° r zGR5k
fehPRPN®
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10.1.2 PRRSV-2-t °r zsek hazai elterjed®se ®s geneti kai v
10.1.2.1 Lesz8rmaz8si kapcsolatok ®s t®rbeli el oszl

APRRSV-2e | t er jmmnded®s sporadikus maradt Eu r - p §Stadefek et al., 2013).

A Magyaror sz @daokat g9 $p tz &sfzo qnita®iny ea PRRSE-2-Veldter t Rz ° t t
hazaiser t ®st el e®uveekn tsez Smaaagy m dbomolt4 20051 2021-es i d RszAa k b an
PRRSV-2-pozit2v mint8k az orsz8g eg®s wagyisd r®ylbestl®r RI
el oszh &3 &n knem korl8 t 0 z - ehpdgy adott t er ¢ (Gt rne&lét] 1R6.0.).

¥ss zevaPRR-2-f er t Bset@ks i®r b @ |diR le@dois zd8rs@&tk°vetkezteth
hogy t°bb egym8st: - f¢iggetlen fertRz®s9dvigd cipdRn
bel ¢1 me gks°zsTmltrehka@ | Renw§ny v ®del mene &s 2@s®sd t°orekve
Vi zsg8ladtapa MRRSV-2 hazai terjed®s®hez ItdogZRBA®p@mzk ®
egyikaf ert Rz°tt vagy vakciwnS8gzdrets§ steerhto@=§ lall @&y ok s
Mm8si k az ez2t8ukwav &g R°nbo%z2R telepmizcka®iz © t t .

A kilenc PRRSV-2-lineage (L1iL9) k ° z ¢ | mind®ssze az L5 ®s az L1
meg haz8NMkbdk®t kleg§d evidlogng a8 nsnalk 9 m®sdhLa8t - mea zl €
(Murtaugh et al., 2015).

Az ®vekmesgph INS§PRREW2AARFS5 szekvenci §k WR-2832R t ° bb:
vadt 2 pust®st @nnsa k |aetstzeSnrungélrgeiviad MLE vagy RespPRRS MLV)
mag§ba iSebgtartotott. A vakci nas zkerniu tta’tr§zSdetkead e8tb@m kar di
k ®r d®s , hogy t ®nay K eigreastenr z ML Vker i § gAR siegehrad van
MLV-vakcinat °r z z s e | kmgge sbhptbant §k, hogy amennyi ben
ko zott azonos2tott OREFES5 szeoksvemtci el k@akigos € b mu t @
val - sz?2 nd vakdnhaeetleR ha pedig kevesebb, mint 2%-ot, akkor vakcinat
vi sszai8zoel § v ikutiet a., 2021; Murtaugh et al., 2015; Shi et al., 2010b; Yim-im
et al, 2023). Amel l et t, hogy a ARRSVE22it P brzms e kt ala&l t ORF
szekvenciae | e mz®Isa&pj 8n me gkfoerl8ebkbménk t at t Kriji 8 ®v §nynmpaqxi,
vizsg8l at ok meges R§ MIPBRSV-Bk e r t Resg®yki¢ | f ° 1 dr RI ®r Kk ¢
sert ®ssz8I1 1 2t m8n.fExd kapcgolathank e k © ta la ® h R kiem&m, pogy
az Ingelvac PRRSE MLV nem rendelkezik forgalomba hozatalie n g e d ®lalz \8 en lkviszam
nN®h 8ny eur - pai obSuighbanBeligeamam,( Litvsgnia, L u x
Lengyel orszgg, Port®g$s8lia Spanyol;orsz§gg
https://www.ema.europa.eu/en/documents/referral/modified-live-porcine-respiratory-and-
reproducti-article-35-referral-annex-i-ii-ii_en.pdf, 2024.01.15.). A magyar PRRS-mentes
sert ®s 81 | om§ myimponS8asta®z®ee k okoztasWViklka®l gtftoe r s 2
t RI bevezetett rendeletegamisezeerer®sb&abhp PRRSEY S g
(Szab:- et. aEnneRO&ZDPBDRen®r ke ztRo Wk ni s megfigyel

85


https://www.ema.europa.eu/en/documents/referral/modified-live-porcine-respiratory-and-reproducti-article-35-referral-annex-i-ii-iii_en.pdf
https://www.ema.europa.eu/en/documents/referral/modified-live-porcine-respiratory-and-reproducti-article-35-referral-annex-i-ii-iii_en.pdf

PRRSV-2j el enld@t eeonazkozta®nk fi glyed meit Magyarorszs§
h2z.al apany a8 nfi o®rsra8 & Dlytatdtttkereskedelmi gyakorlatra, miszerint a

vEs8rolt ker6RpeHgttRE§I |l om§sokorexpgeresbzmiglszEghet
Magyaror(sE&8gba et . alEzekBOh9)a | ®t es?2t mBnyekben e
k¢l onBR tel epr RI ®r kezR, el t ® R ®] eek &f &r ®s | h antm,u
n®h 8n2yr ust dyyrddeogf e amdRtes egyedeket, illetveugy am2 guyakci n8§z ot t
egyedek terjeszt hlet ARRRSIV-2v ankecm neant d®ernziskeues z @utr - p 8§ b a
Ingelvac PRRSE MLV-v akci na nem egys ®ges pal kmirmpded ®ar sz §gr

vesz®liyfereg8shet, hi szen a vakci ng8t -foagalgred®I| yez
seg?ts®g®vel megtRsztaRmisatn a v ak.dMinhahdgy a PRRSVeL] t er |j e d
%29y PRRSV-2 orsz8gotmnerh@bk®sz i nk®dv ez, h a a | 8rvsn
int ®zked®seket al kal mank®nt el hanyagol j 8k, k¢l o
f el szevagyl ®srtmT y ealamint ha a | ®t es2t m®nyek nemk megf el
el v8l asztva gypefst wvlakci ng§zott sert ®s 8l 1l om8ny
MLV-v akci natj°8rravsSenky ¢, gy i szempont b- Inak. jHasent Ran saer

vadt2pus¥% f§8rzsgelkevwmadyrogRaszedkaest8 gi okioZatnakp amitl dz

Ingelvac MLV esebh®b&nkbant v ®si DBann § b a nmedfigysitekrm&m t

(Chen et al., 2021; grosse Beilage et al., 2009; Kvisgaard et al., 2013a; Murtaugh et al., 2003;
Stankevicius et al., 2008; Storgaard et al., 1999). A hazai 20207 2021-es PRRSV-2f er t Rz ®s i

| & nigazolja, hogy ak§gr egy erRs j8rv8nyv®del mi stra
fert RzRdhat i,d Rrelgbyenh8:slt -sert ®gvell & p

APRRSV-2 L1 t°rzsek hazai jelenl ® e egyetvblten i nt e
k°t hd&tPRRS-ment es?2t ®si progtr8mekl Rhduwl 8tseal epekr RI

felsz8molt 8k a KkeEruirn R blalmeageate gackaMd. gy ar or szggon
azonoORFEt 58z e k@rsegy teljiesggknom, valaminte gy et | en Szl ov 8ki 8b - |
ORF5 szekvencia k ® p v i(Balkal et al., 2015; Jackovg et a |. Noha a2filbdeBejikai

el emz®sek sor8n ezek a szeliviensi8km&ankhklg&lb: - ts ®s
m®gqg iesgy teljesen k¢l oh. k3 I88de). tA PRRIVR@RtAREBa | a p Y

kl asszifik8ci -2p28ban @& trwead yi azr§d rt s8&«8 gi -beere diet dl, §12t0 11
t °©r ZPRBSV-2 Hungary 102 2012,KM514315)az Yj onnan el nevezbett LI1E
( kor 8bb ealpha) lsloD o I(Padokki et al., 2021; Yim-im et al., 2023). Ennek a
sublineage-nekaz eredet e e g-&GRrverk AdcRAAIIHEet RazWlShAlmmz a ®s

ez volt az egyik u r a | k o daz 1990te & d e@wvt 2B03-ig (Paploski et al., 2021; Shi et al.,

2013; Yim-imetal.,, 2023). Ha z § nnkk@0&b en det ekt 8l s a&kkeédéaRammBtr L1
nem§ | | rendel kea®arnte adnlhogendhRgmegéhti ap2ehadsu®t
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10.1.2.2 ORF5 nukleotid-®s a mi szekvenwia-al ap¥% el emz ®s e

MindazL5 mndazL1 hazai tagjairkism®ugendikkiaait -d,i vheorgzyi t §
rendelkeznek. Az ORF5 szekvenciaa | a p jb&rh ua c ol t nénbhalindztakdet 580kn § |
nagyobb genet iazagelvac $IuVovbksi8ngaort@ ek ©°© s sz elledve azn |l 2 t v a
egym8s k©°z©° tge nneetgifki agimaeii®im 6,4%sv8ltgAz el ®r het R i rodal n
al apajz8rer ed m®ny eialkehgetz° bkb® peeusrt- pai or sz®gbhagbahacs
nagyobb genetikaidi ver zi t 8st figyeltek m@wiseaWilkelebal,szekver
2010; Indik et al., 2005; Kvisgaard et al., 2013a; Stadejek et al., 2013).

AGP5ki z8r -tlaanguobsm8§nyoz8sa al apj 8§n csAQ &si51k®t as
RA G) szol gB32-®s VR | ngelPvaceMLVegk¢ | (fuabel @t et ®s ®r
2001). Mi v el GRBsszzl eekgveesn caisBiKLK4p dlolgoztunk, ki z 8r - 15k @s a
pozzdiem@z®4 udt uk (B8el B8paEMben a p ozz28ariosbhasmrubsztit:
®szlelte¢gnk, a szeRiB2micéelBkemsRPaPRL °at ®WRt. Mindazo
a pozzci-ban jellegzetes tulajdonsg8g a magas muf
(Delisle et al., 2012; Storgaard et al., 1999). Ere d m®imk e a |l ajp§r8wm8 ny ¢ gy i Ny o me
N®l k¢l -banGPhactsReni®k sg§ham8§wvolnhat - |l e egy®rtel mT
hogy a vadt?2pus¥s, a v akainakjaetl®ernzls®tv@atlg.ymulteastztS8urkma z o

A GPS meghat Srzez-epet vj28maeigsalizS8kci a s f ol yamat okban,
fert Rz®s egyededn ok s §Chetsgt bl., 2016; Asteowdki et al., 2002;

Popescu et al., 2017; Robinson et al., 2015; Young et al., 2021). A magyar PRRSV-2-t °r z s e k

r ®sz|l eges s GPbvibani 8&kev ®s pol i mor fAzpolz®2 c3$ z ¢ k vteanl c8il
eset ®ben azok (ashbiFH,sas1lP2pasP04 hok doz hat naikn froerlme8vcsin st |,
amel yeket kor8bban i mmunel k,er 2pbbtgesksientty ®sdhzeatackn kk a p
vakcinat©°r zsek ebaoRatetial., 2015yPpesco et 8ls 2017). Az eml 2t et t
poz2cizkbantedgyaxri8§rnttiakeE§imenbhlks, val amahgl megs?v
ar 8tmytat:t sert ®s 8llivems nyno .l ktd&lebdent mond8&st tov8bb e
p®| digaith mi nden k!l i nin&k@inuttasthkeotzekBem °r zs hordoz e
poz?2ciaskbcadgiisgadrd et al., 2013a).

A GP5-bent al §ki®at neutrakPzgl - alometgwd tkiBy asd7pdb)t
m2 g a mYG askbeE)s z 8 momsubszel Rt zaar vl lzts g81t s.Egykvenci !
g ob PRRSY-2 GP5 adat soaz ad @mipt -§m B r ®giminn dRissm®r theskr]
aminosavat (as38i 39, as41l) ®r i n§ IRt oz at os s fh(Veit & al.e2022)e A HRRSV-
2GP5-rej el |l emzR egy Yigpheévedeil deBWighleel eop®t e, amel
szign8l szekvencia has?2t 8si hel y®t RI (ThaagegydRe n megt
2013).Hab &8r Ae eaphi ti -mpmundommne@nseutral i z8l - (Lopemunv gl a
®s Osorio, 2004; ONMitvewsk®seltegés,s20R2émkregi 8k §I
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2 gyAsaliepi to®sotaknaz antigenit §sr ahag ySa@atuduk t pot e
elemezniamagy ar or s z 84ti° rPZRsRRSKW e n

AGP5N-gl i kozil 8ci -ja jelentRsen be®slnyt§gelnjid 8§ 8u
val amint a gazdasze (Ansarzet al., 2006;nd.uLhnet &.] 2815;2\\&itet al.,
2012). A sz8mos | edgéi $®geé$ §INt poz2ci- -k&kRzegrdvaatzz vNai
bizonyult a PRRSV-2-t °© r z s €8k.b etn§ b6D.@)zamt utalhat arra, hogye zek a poz?2ci
| ®t f onékas § &g WiRa|®s Kk u (Agsarighab, 2006; Wei et al., 2012). Az N30 egy
m8§si k gyakr an konzerv§glt poz2ecZt-°r zsaealnbrakns z lae ¢
szekvenciaadatai miatt nem tudtuk annak el emz ®s ®t . &z woBland zadatok
®°sszehasonl 2t 8sa ®rdek®benglaizk amiala®Ist? katt hheh&tgs
mint 8zatbaErekhd&2E k. a k ®N331INd4NSY @ 48,d\NB40 N8 NFLA ,
az USA-ban i s sz®l| es (Delisldbet a., 2612)t AzringedvactMLV-v ak ci nat °r zs
gli kozil 8§ci z BN30iN83NN44& K5t .a Az N30 pazdN33kban snz §kntovsy |
mut 8ci -t , @nailj8dziteti mkvakci naggdzrdzasszer vezet i mmunv §
megker ¢l ®s ®r e ijt8nyul - tendenci §

102 Hagyom8nyok°nmyNSt §r k®sz2?2 a®% al®ma zNSGXa -t & r PRRISV
vizsg8l ataiban

10.2.1 ORF2i 7 nukleotid-®s a mi aszekveneia-al ap% el emz ®s e
A 202071 2021-es PRRSV-2-j 8r wi8mmoyl ek ul 8§ri s vimtis@QBF&at®&s sORBN
mellett az ORF2i7, azaz az ° s szeg kezeti kfd®®Frgmul m8nyi®z8s8r a

t8maszkoMdthk®@tk . r°videbb r®gi - alzapijrgms el miz ntl Srgeet
MLV-vakcinat°rzsh°z 8lltak genetikailag a ltegk©°ze
egy r ®gi - Vi zs R8llagmet f ®dt P PReRSd/tb e n  sTre®If @ sgky%erl Tt

r ek omb immag Cui et al., 2022; Darwich et al., 2011; Dortmans et al., 2019; Yu et al.,
2022).

Az °sszesen h®t ®rintett sert ®stel epi7 k°z¢l
nukleotids or r endj ®n e k  nheagghyaotng8rnoyzé&8smP WS &r ak | | lnumi na |
zajl ottt futtat 3 dan®n ®Pe k ae IAZNGREA ST ®zelk ve s i &k
j 8r v8mwipgnoiz §8s s eigazdiukdogPazdngelvac MLV-v akci nat °rezs ter|]
t ° r 20R0i 2021-ben.

Az ORF2i7 r ®gi - n max$ geonetikai 1 S8 %1 $§ 8gounk a vakcinat
k ® p ¢ sigyanakkor a z 8l tal unRRRSV-R-zsgss ek ekhPA®Pt t&kn ®®r t
magasabbat ®szlelt ¢Bzhgé mai kmaim 28§ 65%) zat oss8g Vv§8r
mi ndazong8ltal azal i§t &dnals myyaoishat 8ngetvékc MLV-v ak ci naszer T
t°rzsek telziedkyegea @gmaBbigmesnletsi k aia kt88§v at €8 gt Y%= | ®r h et

88



egy O®v e(Brartetal, 201L4; Clilverd et al., 2023; Kvisgaard et al., 2013a; Rupasinghe et
al., 2022).

AzORF2i7 szekvenci 8k fil®gé¢dBetviShygicggliemi®@sg 8l at o
ny Yj taotvaakkc i nati° r/a ¢ a§ thneil tl28l&) AztEsetl-b RK®t sert ®sf arm
Ssz8r maz- minta mutatott ( FanagasnB, a6z40100¢89%)8mar m C
Ingelvac MLV-vel, amik a f i | oge nied g keatit fE:o Epbit penyad l®t a
sert ®etpeldemi ol - gi ai kelpgtecksoar laa t shte,|l yizleltetkvede az 8t v
A Farm C eset®ben a malacokt - | (18601)k°e@e2ta ko
viszonylag nagy szekvenciak ¢ | ° nbk ®ggtnitk azonos sEgegy®ay $§) egy
2023-ast anul mBedym®nyei vel ,a melry Ral®apj &rn kl us sor §n
sert®sek k°z°tt lelmehag yw2brbu sm@d i{@Bskaifgeeah, 2028)jAa mi nt § Kk
k°z¢gl a 19001 ( Far medyrsopertot alkddot dfilogeqekikaif nNE mMut at v a
a kot farm k°z°tt, ®xr gBn@®s i k &itlvagbiaoayulehkeagt § v o | a
vakcizehatz’ rvi szminydz ovmo 888 % ®& 98KkE2 ¥planeygd 2 p R
m-don a | egnhagyobolfW®e9%®@a Farm D mi nmaagtta Enpek9 7 0 2)
f®ny®gegengindol juk, hogy a j8rv8ny kezdet®n fertHeFE
avs8g-h2draa,v2maysd akkor terjedhetett T®y&8bbh®l & V §
sz8&l12t-.-)8rmTv @n eske rM@¥s| eeld ed B IMRERBM2 r usvari §ns

val -sz2nTleg mkehagy@a@gfhlaatban passz§I| -ayantt, 2 g\
mert @MU 8§ci -kat ,feni mal mozeil epi k°r ¢l m®nyek ko zott
AVR-2332 attenugflEsbedsnlaSbbzar neamet i r®gi -n fe

(Yuanetal.,2001). A k®t t°rzs g®nbanhkvbaadn (tAaF08Il6hlaBt3- ®ssz eEK-VS
®°sszehasonl 2tva mindangngsaks zve kzvsegndblpo ZtORIF2ban t al §|
az Ingelvac MLV-t °r zz s el megegyezR ami ndbswik azonos an? g cCsS|
VR-2332-t °zset. K° vet kez®s k ®pnokeatid- ® saiminodav-az o n 0 s sniingl a k
j 8rv8nyg¢gyi Ny omo z 8i202beé &z ojn§r v H1t ¥ eezrask d200rP@ .
Munk8&8nk sor8&8n c¢®l unk volt, hogy 2aalkpiomehtdd kaus a
sert ®st ebleelpgeiklemn evol Yci - s v 8|t oAz ®RRRIi7t rt®ayn u lnm&n yac
m®l yszekven8l §s8val 4 dbv 8nmithotz8lzas peseci®ées v§kibBai
t al §lLtRGunnyke.ges k®r d®s vol wvakeBmankrasvhhdaghSakbdtaR
megfigyel hetrRevert 8l - das tabkfhencing agyi k mi nt §b.
t 8maszt ot tc8sku paSNg epg§rez et t meg a23324dtr Z@ABSN-kKVR
sz8m8ban nem tal 8l tunk ©°sszef¢igg®st eaRea me@nwg]
i dR tMiddéezt ev8bb er Rs2t i ,logytegyaegyg ye lald®p 2z anlin@egyik st °r z s
vari 8aggeden bel ¢l ®s sem§@ES|I momEopgobl| Kitz?BEt ®s
ny o m§ s(Brdr at &l., 2014, Clilverd et al., 2023; Cortey et al., 2018).
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1022Kevert fertRz®sek azonos?t8sa
Ahagyom8DNg&&8 nyvt 8§r k ®s zkPetvRo nng-adSkvaaelr Tor r emen Kk ®s z ¢
zajl - -eING&egert fertRz®sek, vamiggnst by i RIRRRSIV ki n
alkalmasnak bizonyult. Ha b 8ee a me g k © zt eS8l nfot gRast ratia diagnosztik§ t e
dolgozatbhane gy k ®s Rb b f e elkemutdneataposabbarr ackterv®&nrkt f ert Rz ®
tekintée®@boben kevetkeatzetl®sleuirmkneat rendszerre fej
eredm@®rkeiegy ¢tt es (hO3AuUdeaet).8s §v all

10.3 Illumina-k ompati bil i s CR®I a@Pp®ketrsy Pt 8r k®sz2t ®s

1031 M- dszer ki ®t ®kel ®s e
Megj el en®se -t-eacahnaozl -NGS f ol yamatos t®r h-d2t &8s a

ter¢l et ®n ®r z®kel het R. Ni ncs ez m8s k®ppen az
NGS-m- dszer eket rutinszercoireons2 ag§skBbramk o®s k kazakt e
hasznocBe¢l 8§k et al ., 2013; Kaszab et al., 2020;

Borm et al., 2016, 2015).
Munk 8§8nk el sRdl eges c@el dazerodk koibppdikigganX@® S a

PRRSV-re, amelyek hozz8j 8rul hatnak -t hredekaat BRREBV z, mi n
di agnoszti k8j 8hoz. Ennek ®r dek®ben a mS§r me gl @
m- dszer ek mel |l ® szerette¢gnk vol na Yaj megk®°zel 2

di agnosztikai munkakYanpezetlkd®pzeg ®sei nket Yag y
|l ehet sa®kead maz sy or s, egyszer T ®s-k %y v ts®rgkh@s 2R2kto@s
rejlik. Az 1l lumina -meohnak - gggtksigel gt Rat NGE®g
k®sz¢l ®ket f ortgtal mazszelewmeh8l 8s k®mi §8j a | ehet RV
specifikus, alternat2v k°nyvt8r k®sz?2t,RPRRSMszer ek
Vi zsg8l at8hoz adapt 8l t-un®s eigy RI®a z ®k @ mgngszelkd® 2 § s ®lga
p¢l R,prfiumér sk seg?2ts®g®ké@Inymd gv KI®-sz@ybeRetldY 2 s zer t
2011; Gohl et al., 2020; Holm et al., 2019; Xiao et al., 2020). Az eml 2tett, ' Il umi n
kompatibilis, PCR-a | ap % k° ny va 8 r&kl®@sazt2ar®sosi t udaomai®apgokon b
rendszerint a 16S-al ap%% met agenomi kai e | @ahrs®seat &l.h20%7; has zn §

Lowman et al, 2023; Vidal et al, 2017; Wolf-J 2 c k el et ahz. 2072
amplikon-m®| y s z e ktvneemB | K8isz § r-e d ya g a ceatyt c®l r ®gi esakvi zsg§|
al kal mazni . Mul 8§t pé &R PZRI -®s pri merek seg?ts®g

felszapor2t8sa ®s vi zs d®hlaet al., 2020). Ezel® PCRAa & h @ t4s ®g e
k°nyvt 8rk®sz2tR met - -dusagnfakk#%d f Rgel Raye§gbhtoglyy %
primerek az lllumina-s peci f i kus sz ek vsezne8kl v-e nRcsi Sko nnad Ikl-edt t a v
c®l g®nre illeszkedR szakaszokat i s tartal maznak

megfel el Ren al ak2that: - ak.
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Kutat - munk8®nkm,nt Yek © MDYNVSt 81 k ®sz2t R megk®rzesék ®s,
ORF7 r®gi -j 8ra,-®sl |llWntivetkeaiiatrti2seak teljes geno
adapt 8l tuk a a®talp®@p @s alss zRCR . Az |1l umina egyes
®s Next Seqg 1000 & 2000) el ®r het Rek olyan szekven
2x300 bp hossz¥% readeket biztos?2t am®lky.s zEezkevkekne8l|l 8ks
el mMm®l et ben 600 bp hos-en¥s deBlkedtidsE® r e(npdg ier e&d | ap ?
me g, ez ®retndkRCRreinket ennek megfelel Ren al ak2to
hasonl - m-dszer al kalema zZk&sp&rs-oll aa bRRRMIREW di g egyet |
j el ent meg, 29y er edmkeotydsoir eknat] ®nelkj ane gheat 8m o z 8 s §
egy®b MNGSszerekkel tudtuk °sszehasonl 2tani

A nukl eokapszidot k-dol - ORF7 az egyi k [ e
PRRSV-genomnak, ennek ok8n sz8mos diagnbsesrzt RE®@s m
j el enl ®t ®nek, kvanudmitBts 8fal ogeneti kai el emz®sekh
(Kvisgaard et al., 2017; Le Gall et al., 1998; Pan et al., 2023; Shi et al., 2010a; Stadejek et al.,

2013, 2008). A fentiek alapj 8§ n az @O@RF7m®W®yszekven8l 8s8hoz egy
pri merp8rt tervezt ¢nk, ame |l yl- iniedheeRRRSV&-t P e 2 38 e k mi n
det ekt 81 §s8§t ®s mol ekul 8ris genetikai vizsg$8l at §

A primerp8r tesztel ®s®t a k®t -1PBREVPRREWZ 0t 2 pus
VR-2332) v®gezt ¢k erlendsozeSrb b&r za®kPeCRy s ®g ®nek meg § |
ezen t°%rzsre&kgdPtRRBRSEVmal acsav-bani hpghaszn8&§imi mk 8§ €1
vizsg8lataink sor88n bizony?2t ot peaifikus,illdtve g PCRal pr i me |
sor 8§n nem t°ort®ni k ter m®k k®pz Rd®s e egy®b
sert ®s megbeteged®sek k-rokoz-ingl

Az amplikon DNS-k ° nyvt 8r k ®sz2t Ri nm- hsmee 8Kk ksapli ke®gzet't
ki mutattuk, hogy @ae&enmnaok auw2krozst ®Ir Zt®ktetny®d®rgi hat 8r ¢
k°or ¢l bel 9. amedf L288&4. Egy 2021-ben megjelent teliesgenom-s z ek ven 81 8 s i
(WGS, whole genome sequencing) elj8r8s ®rz®kenys
8l talunk adaplkog-m®l PREZKk wenn 81 8 s i (Gagnanlettak, 202%).t ®s h e z
Ugyanakkor a WGS-m- dszer ekr e §l tal 8ban jell emzRbb, h o
kivitelezve, a magas Ct-®r t ®kiBOJ 25 av - mi nt SrhkengBHi Ygsyud kraant el j es
°ssze8ll 2t8sa, el l enben az ORF7 r ®gi - meghat §r
m- dszer nek (Gagnanoet waly R021; Kim et al, 2022; Trevisan et al.,, 2022;
Vandenbussche et al., 2021; Zhang et al., 2017).

Annak el l en®r e, hogy a c®I f aj specifikus reade
(p® d§gul a tiszt2t 8si | ®p ®s ) , az irodal omban §I
®°sszehasonl 2t 8sa a k¢l °nb°zR 8rtidstzeandk ak?© zal tkta,l
NGS-m- dszer hat ®konys8gs8r -1 . Az §l tal unk fejles
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PRRSV-speci fi kus readek maixm m@il nsS8lkb&myaagy cslpb kweol
b8&8rmedz |11l umina pl atfommosnar ftejrlte®rett ®NGES i r §1
kut at §&abnamet al.,, 2021; Vandenbussche et al., 2021; Zhang et al., 2017). Egy ®b
t®nyezRk mellett ez a statisztika fmivglg#54GS az al k
Jr ®s a Roche 454 FL XPRR®od kapctokakWGSE-vy @@ g&tl tat ok k a
magasabb ®rt @lareetal., ®X14; Kvisgasrd et al.,, 2013b). £r demes megj egy
hogy Kvisgaard ®s munkat-t§egrsm®k e k2 0%3gdeeknseernggcti ® ss§ PsC
hajtott8k v®gre, azonban hagyom8nyos, kereskedel
kitekkel dolgoztak. A PRRSV-speci fi cit8sra vonatkoz-1|lag %gy \
di sszert8ci - -ban -riesmerr&neytueln®| yREKwed §E 8§s® magas,
mivel a 30i35 Ct-®r t ®k k e | rendel|l meraR8lspakkRla PRRSWa z - rea
8tl agos ar8nya nem esett 40% al §, ahzo zi rko®dpael snii
(Gagnon et al., 2021).

Az ORF7 amplikon-m®!| yszekvens8l §s al kal mazhat - -s8g§gt S .

sert®stel epekr RI sz8r maz- , 152 dbt &1690%. 2EaR & t sav -
mi nt 8k az ORF5 el Rzetes filogenetikai-kiv&atsgs8l at
k®pviseltek. Az ORF7 konszenzus szekvencia °©°ss:z

eset ®ben hivasul t -GretgRk ea nke®lzyenle ke sCett t a m-dszer

(31,6/34). Felt®telezz¢k, hogy az arcasz88$s mir
ol vaszt8§8s k°vetkezt®ben az alacsony k-piasz8&mban
A rendszer klinikai mi nt 8 k o nalappsabbt f®@e IRm @ezd®lk & ma z

sz¢iks®ges | ennetaladsinpk - mizR@ REEA®I3IS5) tart dl8mad - imin
el vegezni a k2s®rletet. Egy m8sik | ehet Rs®g, hog
reprezent 8l t a, amel yekn®l a pri mer k°t Rhel yein
fel i em®gol d§s |l ehet a hazai vagyaralkgr me mz @tz @
n®°vel ®se. Mindazon8ltal siker ¢l talbagi nky?nt yantuiirkk ®
m-dszer biztons8gagal al kal mazhat - nagty°rgeed&t i k

eset ®ben.

Egy adott j 8rv8nyt anivi zvsagg8yl®a w@raeglarwo aazsoriy k a i
va2rustel2tetts®gT klinikai mi nt 8§k eset ®ben al
NGS-megk®zel 2t ®s kivsg8laszt 8sa, hi szen az korl 8t o:

random hexatmelrj ed apgéinomszekvens8l 8s §,lvaleanint8an o s an ¢
| egal kal masabbnak bizonyul a keringR v2rkust®°rzs
meghat 8roz8s8hoz, a rekombin8ns t°rzsek azon
vakcinalesz8rmazott ®s vadtBrl $i4 2043, Caddyeekal.,e | k ¢ | © 1
2017; Djikeng et al., 2008; Quer etal.,,2022). A v2rusgenom vagy bizonyos
d¥%s2t8sa a klinikai mi nt 8k n §| (Ballesterestgat.,, 2016). Ae s et ben
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8§l talunk kidol go-m®t ysOBkvVveagmpBskoerndk?2vygl hat ®k o
bizonyul, tov8bb8 mivel a k°lts®ge ®s a r8§fordz2t
egyezi k meg, al kal mas-tPekhstkaef BzeBpRdBBRR8KUYBa
Vi zsg8l at 8r a.

Mi ut 8n meggyRzRdt ¢nk r-la) aptigk°aykti 8nk@ozdt R

adott amplikon-m®| yszekven8l 8s8ra al kal mas, k2s®rl etet t
PCRrendszerbe be®p2 ®% e ,Un ava kRAcoarincai t1°irsz s e k teljes
felszapor2t8s8t ®s szekven8l §s8t megval -s2tsuk.

600 bp-t 8t°l el R amplikonm®retet figyel embe vett ¢k
hosszW%s8g% genomj §edlkd®C ®Yezs 3pir idberfp/B8rt al ak2t o
genomot f el szaporekt -esmeul®biemml dx®tRCGAR probl ®ma a k
mi atti ampli konki es®s, ez ®rt el Rzetesen el v®gez
in silico (Itokawa et al., 2020). AzegyediPCR-e k i gazol t 8§k a prign®fr e®s mTKk ¢
mi nt ahogy az irodal mi adatok is sz8mos esetben
p 0 0 |so8n§ n o m&dhlaetal., 2020; Quick etal.,, 2017). A t °b bl ®pcsRs opti ma
si ker ¢l t el ®r n¢nk, hogy a szekven8l 8si m®l ys®g
mutasson a Porcilis-vakci nat°r zs teljes (lgde.no@plomabet hossz
al 8t 8masztotta az ampli kononk®nt. i mi ni mum ®s
el hanyagol hat -i1BI) L ° bhd®ge c & 14 Svna kecgiyn aumiinstt§taivni z s
bi zony2tott ukzethtogsyziantp®n nmelrksal mas ennek a vakci:t
val amint a teljes genom ©°ssze8ll 2t&s8ra. Ahhoz

hat ®konys8g8t erre a t°rzsre n®zve, t°bb vakcina

10.3.2 PRRSV-1 ORF7 nukleotidszekvencia-al ap Y% el emz ®s e i

A munk&§8nk egyi k C®l ] aRW®IN®p EeeedshapP/g Rlo°zmoyt it 8r kK ®s
m-dszer kidbéebetzBsg8hgtennonmP RORFV szakasz8nak r ®sz
el emz@de.l gozatban ismertetwdalt empydsvagy seyghb s BRE

egy¢ttes jelenl ®t ®nek ki mut at §sa@regyed ek ena bsedrgt
vZ2ruspopul §ci - felt®rk®pez®se szint®n megval -s2t
Noha az ORF7 r ®ginoma eRRRE&V | e®PkevRak@sz 8|l taZ2b
tanumg ny meg8l |l ap2tott a, hogy jelentRs geneti kai
amplikon-m®|l yszekven8l §ssal vi zsgs8lt 15 db sav:-pool

szekvenci 8k ezt szint®n al 8t §mas ztvj88lkt,ozhitozesIg gt
tal 8§l trmmintkt ami t v (Fla'gge a.,e2024; &rodsaacker at., 204.3; Kvisgaard et
al., 2013c; Shin et al., 2022).

A konszenzus szekven c i § k meghat 8r oz &phkon-m&leyls¢zle k wen §1 §
seg?ts®g®Vvel ot mi nt 8ban egyidej Tl egk ® z o0OWPFB? t ot
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szekvenci 8t. A sz anedgfiigyeltgieapdi adlai k®2 T ®r ®s m®rt ®k e
adott sert®smehepe@erl i i dRszakban, p 8 Fthourzzasmo s a
keringett (Lalonde et al., 2020). Ant az o ®o < BHEipnf®Iny mi nta eset ®ben
szekvenci SYkakRomaitlPirgseredet T | Br8il §mgokeat K®®pvVIX

mint 8§n8l (2208eztkZ i @Y ®N7 dnelgEhrorysy? tae tmient av®t el i dR
vakcingvaltetl ®pe®en a ser t.@GsPRRS-fiemmurnzi®s8 | Mespmel Rz ®:
®rdek®ben al kweabkaezonfb:-IML¥zZ8r maz- vakcinat°rzsek

egy¢ttes 8taRfsemrd wis8naSire ppefkbebn t anul m§ (Chengiesal,bi zony ?
2022; Greiser-Wilke et al., 2010; Trevisan et al., 2022; Vandenbussche et al., 2021). A PRRS

ell eni v®dekez®st t8mogat- molekul 8ris epidemiol
okoz probl ®ms§t , ha a keringR vakcinat®rzsek el fe
vagy hossz¥% t8von h§8tr @armoa etjala 2089). ] Ernwn&Erky wgedgeol | ndeSts
S z 8§ moasvakcina- ® s vadtzZpus¥% t°rzsek megke¢el °nboztet ®:
m- dszegl et ett az (Ferhyoskétal,20R2; Rakdia. 2023; Wangetal., 2021).

Al kal maz 8s ulzongas estz&m el Rt t kel l tartanvdagy hogy
vakcinaspecifikusak, ugyanakkor egyes NGS-el j 8r 8sokkal vagy az
amplikon-m®| yszekven§8l §ssal ki k¢szob°l hetR a szek
m- dszerek sz ¢ks®gess®ge, ezzel jelentRsen | er°vi

any agk °t(Laled gtal., 2020; Trevisan et al., 2022).

Az ORF7 amplikon-m®| yszekvens§8l §s seg?ts®g®Vel bet eki
vZ2ruspopul 8ci -j8nak geneti kai dgi ®vnevrldzni t s8zs-8§,b ak o rH&K
k ut ata8lsaophiz &en a genomszakaszonf el hal mozott mut 8ns spektru
k v § meciesnek (Brar et al., 2014; Clilverd et al., 2023; Cortey et al., 2018; Xing et al., 2022).

Az ®rtekez®sben felhasznglt sav-pool mint8kb- |
fedezt ¢nk feerledam®nWN&GK bi oi nformati kai el emz®s ®v
megegy ez Ren, mi sem | 8ttunk egy®rtel mT mi nt §za
SNV-poz2ci -k a mint8k k°z°tt ®s az ORFBraregaf,i - ment

2014). Hol ott kor 8bban azmOREBCi r®gk°z°®ti at BngHVba
figyeltek meg, t “%al nyom- t°bbs ®g ulantekiatveminero zi n/ t i
tal 8l tunk k¢l °nbs®get a citozi (Brarteiam0id; ®Rigetadeni n/
al., 2022). Az eddig megval -sult, a PRRSV teljes genc
potenci 8lszineram vnaegny i sz Sasst voBK ekzo-ar Bhgyolebv ol t az 8§l t al
| e2r t akho@rar ke® ple 2@14; Cortey et al, 2018). Az SNV-k S A 8kn®t

MLV-vakci nato°rzsek al kotta kI g8db- | (Spani sh ®s F
legmagasabb.Vi zs g8l at agmikkem |l aa pfl &n k|l 8dban az ORBF7 g®n
r®gi -n8l ,magyffdlkg¥W elgteneti kail eh&ltt o adomhansdéh

eredm®nyek igaghs®g&8holzenne klt8adontk®In®sd& °bb mint
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Annak el l en®r e, hogy | egnRBR® bbaz gazgda k8 gi k8r
sert ®s megbeteglkd®si spiecvernsusfelt8r8s8val kapcsol
mi ndeddi g el eny®szR, enn®l fogva mind a sert®s§l
konkl Y%zi -ra jutni a gefhomokr oveavgoyl Yac i g-®n ehkaett 8§ s®rkirn-t
az eddi gi i smereteink alapj8nh°rfzdael®tel eth®&® R, e
t ®nyezRk hatnak.

10.3.3 PRRSV-1 PorcilisPRRSvakcina geneti kai stabilit8sa ®s
Munk§8nk sor §n- ®=s Rarcibhaktrmaat °r zsek teljes
meghat 8roz8sa, illetve a t°rzsek genetikat v8lto

m®l yszekvens8l §st hajtottunk v®gre. Vi zsg8l atunk

ellen | ® rehozott Poral | iHeR | RRRIE® PMRES AnHInP RA)
MLV-vakci n8kat, mer t haz8nkban ®s vil8gszerte | eg
n®°vend®k sert®sek akB&Ilvi ntmmaitni aBIl 8s M2 1®r tChlkaez ®
alapj 8ul szol gsgl - vizsgs8l atvkhaci ryaeld RR@onPeronyl
mi nt asz§gmmal tudt uk el v®gezment ense2rtt®s a k %Sv &ktek e

folyamatosan kivezev@kcenBkr gl hakaazpMbVvr - |

Az RNS-v2rusal apvakci M&KN geneti kai stabilit8s8ne
vakcinagy§8rt-bdmachOQAv&ti ¢tlmzat oss8§g), mind telepi
t®nyezR kellene, hogy |l egyen. Holott egyes tanul
sor8n ki al aklu8ci -v2Zmwts®mspuspektrumsr a, vagy a ki
k¢l °onb°zR gy8rt8si wvakel mBk $zSrzmhasoMLYt 8s8t c(
a mai napig korl 8tozot(tHPrpe&!l letakalr. e n d2e0l 1k5e;z ®lsea gn |
Never ov ®sv,Ch2uOmadk;o Serr«o de Andr ade .Azirodalmi , 2021
adat ok ®s a g®nbank adatb8zi s 8ttekint ®se

Porcili s EkRRR&fi ol 8b- | ki mut at ot t genomszekvenc,i
ebben a t Punkglbiakng | t k°zIl em®nynek nem volt c ®lI
°©sszehasoffEtlercy ®tsal ,k2021). A genetikai st abi | it §ssal °sszef ¢

MLV-vakcin8khozjkapos®-desz®l yforr8s az attenus8lt
Visszaszerz®se (re§bebgshtrekombihAB8es), mgevk vakec
vadt 2 pus % (Grébenniloeletkale P004; Kimman et al., 2009; Kvisgaard et al., 2020;

Sun et al., 2022; Trevisan et al., 2023; J. Wang et al., 2022). A Porcilis-v ak ci nat °r zs es et

el l entmond8sos k°vetkeztet®seket olvashatunk az
alapj 8n telepi kor ¢l m®nyek k°zott magas genet.
8l 1l atk2z2s®rl etekkel ki mut att 8kehehogy trernvzg,t §lamdeé

genomszekvencia szi(Btgjl®mti £t madj. el 2Mi2ZKlKEz &€&rcfl elr gly
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ms8r karakteriz®s$tak n®btcadndrzsek geneti kal k
kial akul - r ek oRebsomegah,2017).° r zs et

Ecl ercy ®s munkat 8r sai -gre@mpyns kek9aebéiz&v aRa r8cnisl1
(FULLLLENGTH ®s del ®ci - sDEk S8HOR®-DE. ,SKIFT-OED Nu@elyeket mi

is felfedezt¢k az 8Sékaiwouaki(Blerglemas, 2021).h SA om8 vom

del ®ci - s vari 8nsban azonoss?zteatktezdéeli ®die-h®ag ®INSR.
(as38611445) bel ¢V Litemal.,2016)aBEgy kor 8bbi kut at &% ®s az
al apjProiisBRRSvakci n§banrEd LF®NGra fordul el R a | egn
®s a del ®ci - B2486, valamintnaz 2866657 3 9 r ®gi - k ®rintettek
rekordhoz vi s-£&@NET Hv a dcler§ letkal), 2021). Az NSP2 r ®gi - n

inszerci- -kdt- K@®®sRsaé€lr®ca patogenit$8s indi k8tor ak
PRRSV-2-t °r zsekn®l , viszont a | eg¥%j abb tanul m8nyo
°sszef ¢gg®sben a virulenci §VJZhdngeta. .g2923;&Zhotétal.zs att e
2009). J-ll ehetlt ar PRKRISVNSP2 re®@mphnkegeselwlbnankorzms§c

rendel kez@ggnhkana, ezen a,dathals omll -apr-3ta® r PREBN®I
megfigyeltekhez, ezazegyi k | egvarisgleirkiezabh mgé&m ®s szint®
d e | ®Wandenbussche et al., 2021; Wang et al., 2019b). Ami bizonyos, hogy az NSP2

sz8mosszerci -muwd®de®ct - E®pes toler8lni, an®l k¢l I
fert RzR ®s r epl {Heargetal., 2607; Ki® ptals 2@y ®t

Az ®rtekez®sbenvakebg&@mint®kibil i sz8§r maz- ®s a
teljes genomszekven c i ‘8ks zehasonl 2t §s8b - | ki z8rtuk, a2zgyeml 2
m nd°®sszesOgtethet i kali el t ®r ®s't tal 8l tunk, mel y a
csek®ly szintT genetikai v8l tozatoss8gra enged
azaz, hogy genom szintj®n mennyire t®rnek el a k.,
PRRSV-1.vakcinat°r zsek, tudom8sunk szerint egyetl el

munkat 8r sai 8l tal viwvaeskdsilnafkieal Pho-rlcinyier tPRIReSI | e s
szekvenci §i egyf or(Holéreyeekal., R022)on EFu ledanl®ny ei nk al apj
el mondhat -, hwagkyc ian aPto°rrtzPskezks aatDM Nnu 8l 8sa sor 8n s e
nagy genetikai elt®r®st (0, 9%, maxi mum 126 nt k¢
mint amit| &k egyesPRRSV-2 sz ¢l Ri ®s att @mand.|2011)p8r ok k°z©°tt

|l smereteink szerint V-1kakecéemnlaémegl 8b -PIRRS a k v
v8l tozatoss8g8val kapcsetldt pam®gr excem®nty kP z® ®fs .
kidolgozott m-dszerrel a konszenzus s-adatdkvenci a

el emz®se egyar8nt -wBkuotawmtnt 8k Ps es@p ekkstsrvuznt8ursamu t A
azonos2tkotstz &8&mMavy 113 db @Bsl tlo2z2o tdth, ka® zmtatxti mv8 |1 i s gy ¢
47,21 48,7% volt (1 9 . 8MpRr A felfedezett vakcingn bel ¢l

kisebbnek v agy rm@gypbbnak bi zonyul t , mi nt egyes vadt 2 pus
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t ©r z s ¢Bkabetah, 2014; Clilverd et al., 2023; Xing et al., 2022). AzSNV-k el hel yezked®
a genomomadvedglan- rtnak ameamlaztketztot k°zI| em®npyekkel

ugyanakkor a h8rom 8ltalunk vizsg8lt wvakcinamint

mutatott, azaz at a | S\NV-k hasonl - hel yeken ®s hasonlA: gy ak
vakcinamint 8kbark nhe gg8fniygay ealzt ORNW ®s ORF7 r ®gi - n n
egyi k l egkonzervat2zvabb szakaszai a-nagyplebn o mn a k ,

v8l tozat oss 8agdkt. bhAorkdozzlheani®nyek ©°©sszehasonl 2t 8sa
szol g8l hat, -kiekktogad§S8iNoz ®sn8s| &«kmz ®P®h eaznork&:Hs 2
p®l d8§ul az SNV gyakoris8g8nak ®rt ®km®dka(lless vagy

genom vizsg8latm8valki mut att 8k, hogy a fertRz®s
(sav -, sejten passz§8Ilt) szint ®n -bBréretlay, 2641 hat j a

Chen et al., 2016; Clilverd et al., 2023; Cortey et al., 2017; Evans et al., 2017; Lu et al., 2014;
Xing et al., 2022).

Az ®rtekez®sben vizsg8lt ®s a g®nbankban el ®r h
maxi mum 15 nt k¢l °nbs®g id@®2®bvos(27t odbuk, mit otv §ISIN
vakcinamnnt 8hkbht egyetlen polimorf poz2ci- -t (nt
a Porcilissvakci ngehez s kai evol Yaci -j 8t vizsg8ltg&g&k ser
pass z 8§z gEclereytet8ah, 2021). H8ntpmz 2 chgy -VW®I t ®k, hogy a ga
t °r t¥4 a Baa pit-8vca | 8§l Il nak ©°sszef¢igg®sben. Az 8§l talun
k°zg¢l az egyi k pozzci - a k¢gl°nb°zR genomok k©z
(nt 3325). Ugyanezt 8llap2tottuk meg egy m8si k p
SNV-k ®n t i s MU reki§starkBrenkm®gtl °poz2zci -t °sszef ¢gg®s
vakcinat®rzs r ®s zben revert 81t fenot2puss8val, a
§ltalunk meghwaélBrokMbohtdeS&N al apj §n ¥%gy tTnik, h
kialakult kv8zispecies r®sabeinnataygyas S8gdrmdt iak ai P
v8l toz8sait.

Asz ¢l Ri vDiV/d ° 7@assds PRRR8EVY aAksi n8kb - | nyert teljes
megfigyelt maximum 126 db nt k¢l °nbs®g kwklz ¢ | mi n
Kez¢l ¢k az egyik (nt 14014) az Eclercy ®s munka
fenot 2pust meghat &r A zPorciismlPRRESc v a k cv o 8§ k mi kroevol
mechani zmusainak me I FERbkat abnmagi s me8bbi kutat §
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XIDj tudom8nyos eredm®nyek

1.

2.

3.

ORFS5 szekvenciaadatok vizsgs8lats8val mi ndk ®t P
t ®r K ®p ®t e |lakl Gasnzi?ntte tgte¢nke, t ivk a i diverzit8sukat f el

El sRk®nt adapt Bletuvakz a | PRRSVia rendszerekkel k
PCR-al ap ¥ -kPN$VEt8rk®szz2tR m- dszert ®s h
amplikon-m®| yszekven8l §st.
Kidolgoztunk ®s optRmadzéertz 8l tunk k®tf ®l e PC

i.) mindk®t PRRSV faj ORF7 r®gi-j 8ra;

i) a Porcilis ®s Urlivatkrca inm t ‘PrRRsSa/k ®s |l esz8rm

genomj 8ra specifikusan.

Az ORF7 amplikon-m®| yszekvwad rk&@ll §az hat - s 8§g 8§t si keresen
sert®stelepekrRI sz8rmaz- klinikai mint®&kon. T
Unistrain-v ak ci nat °r zs ek teljes genomszekvenci 8 §
|l ehet s®ges. Er edm®nyei nkg ya |l naipn ddkn®t e | nmeognkd®hzaet |-2,t ¢
seg?ti a RRRSV di agnosztik§gt ®s kuttaizssek bel
azonos2t 8§s 8t , geneti kai diverzit8s8nak ®s a v?
Kimutattuk, hogy az amplikon-m®| yszekven8elg8yss zgydr sRs k°Il t s®g!
alternat2v opci -t k2n8l az NGS diagnosztikai b
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1. me I A ®dadis-- ®s Uni-wakcaiimat °r zs ek ®sjaira gpeckikusl e s z 8r n
multiplex PCR-rendszerben haszn8l tupaj cheneseBgali

Rel at 2 v men

Primerek a kelonbe

Szekvencia (5 i3 ) Pool pool oz§si
tapad§8si strat®gi §l

vl v2 v3
1F ATGATGTGTAGGGTATTCCCCCTAC 1 1 25 1 3 1,5
1R ACTTGGAGTTCACGAAGGTGTC 1 562 583 1 3 1,5
2 F GCAATCACAACTTCCTCCAACG 2 490 511 1 1 1
2 R CACGTCGGGGTTYTGGACAA 2 1015 1034 1 1 1
3 F TCTGYCCATTTGAGGAGGCTCA 1 739 760 1 3 3
3R AGGCGAACRAATCCTGGGGT 1 1278 1297 1 3 3
4 F CTGTCTTGCCCCCRGTCTTGGATC 2 1227 1250 1 1 1
4 R CTCACCTCTACCTCCCARTGAAC 2 1710 1732 1 1 1
5F CTTGYTCAGGCGATYCAATGTC 1 1617 1638 1 3 1,5
5R AARCACYCGTCCAGRGACACA 1 2147 2167 1 3 1,5
6 _F ARAAATGCGGTGCCACGGAA 2 2020 2039 1 1 1
6_R GTGTTTGCTCTCTCACAAGGGT 2 2562 2583 1 1 1
7F CTCRGACYCCATGAAAGRAAAC 1 2477 2498 1 3 3
7R GCCTCGGTCAATTAAGGCTTG 1 3030 3050 1 3 3
8 F ATGCTCCRGTGGTTGAYGCC 2 2923 2942 1 3 3
8 R TCACTCGACTARGAARATCCGG 2 3462 3483 1 3 3
9 F TGAAGCAACTGGTGGCRCAG 1 3316 3335 1 15 1,5
9 R AAAGTTGGCGCTGCTCAAGAG 1 3868 3888 1 15 1,5
10 F GTTCTTGGATGGCTTTTGCTGT 2 3766 3787 1 15 1,5
100 R CATTTGAYRGCCTGACTGGGAT 2 4324 4345 1 1,5 1,5
11 F ATCAACCRCACCAAAAGCCCAT 1 4240 4261 1 1 1
11 R  GACACACAAAGTCGAGAGGAGC 1 4771 4792 1 1 1
12 F TCAAGTGTGTGGCCGAGGAA 2 4691 4710 1 1 1
12 R CAGTTAARGCAGCTCTCCGGAC 2 5232 5253 1 1 1
13 F GACATCCACCAGTACACCTCTG 1 5154 5175 1 1 1
13 R  AGTTTGTTTGAACCGGTGTGGA 1 5692 5713 1 1 1
14 F GGAAGGGTTCGCCTTCTGTTTT 2 5612 5633 1 1 1
14 R TGCGTAGAACGCCAGAGAAAGC 2 6143 6164 1 1 1
15 F TCTTTGTGCTTGCATGGGCC 1 6061 6080 1 3 1,5
15 R GCATACGCTGCYTCAATGTACTG 1 6582 6604 1 3 1,5
16 F GTTGTCACAGGCTGACCTTGAT 2 6494 6515 1 1 1
16 R ATCCGTGTAAAAGGTGTCACCG 2 7040 7061 1 1 1
17 F  GAGAGGATGAAGAAACAYTGTGT 1 6957 6979 1 5 3
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17_R CTCRGAAGTGACTTTTAGGTCTAAAG 1 7512 7537 1 5 3
18 F GGCGGCYTRGTTGTGACTGAAA 2 7442 7463 1 5 3
18 R ATTTACCATCAGACACDGGGGC 2 7967 7988 1 5 3
19 F TRCCTTACAAAACTCCTCAAGACA 1 7899 7922 1 1 1
19 R ACTGAGCGCCGATCTGTGAGC 1 8453 8473 1 1 1
20_F GTCAAGGAGAATTGGCAAACYGT 2 8348 8370 1 1 15
20_R ACYAACATAGGCTGAATTTCAAGGA 2 8892 8916 1 1 1,5
21 F ACTGGTAATYTATGCCCAGCAC 1 8794 8815 1 1,5 1,5
21 R TGGCGGAAYTTYTTCCCTTCAT 1 9324 9345 1 1,5 1,5
22 F AGGACCTCATCTGYGGTATTGC 2 9222 9243 1 1 1
22_ R CTACTATGAACTTGCTGAGTAGYA 2 9750 9773 1 1 1
23 F ATGGAGACTACCARGTGGTGC 1 9678 9698 1 5 3
23 R ACAGGYCGGGTGGTAAAAAC 1 10241 10260 1 5 3
24 F  ACTATTTACAGATTTGGCYCYAACA 2 10151 10175 1 1 1
24 R TRTCYGGGGAAAAGTAAAACCC 2 10694 10715 1 1 1
25_F ACCCRAGGTGCAAGTCTCTCTT 1 10608 10629 1 1 1
25 R AGAGTGCACACGGCTTTAGC 1 11171 11190 1 1 1
26_F GGGGTGTCATCACATYACATCAA 2 11080 11102 1 1 1
26_R CAGTGTAGTCCTTGCCGTCATT 2 11624 11645 1 1 1
27_F CGCAGTGGAAGATTTTGGGGTT 1 11535 11556 1 1 1
27_R GGARACTCGCATGTGCCAAA 1 12079 12098 1 1 1
28_F ACTATCGAAGGTCCTATGAARGCTT 2 11995 12019 1 1 1
28 R TGATGGTYAGCTCGAATGATGT 2 12530 12551 1 1 1
29 F TGTGGCTTCATCTGTTACCTTGT 1 12440 12462 1 1 1,5
29 R CGAACGCCTCAGAAACCATGA 1 12989 13009 1 1 1,5
30_F AATAGACGGGGGCAATTGGTTC 2 12916 12937 1 1 1
30_R CAATGGTTGTAGCCCACCTCAT 2 13444 13465 1 1 1
31_F CCAACATACCCAGCAGCATCAT 1 13374 13395 1 1 1
31. R TGAAGTTGGTAAACCGGGTACG 1 13911 13932 1 1 1
32_ F CTTTCGCAGCGYTCGTATGTT 2 13846 13866 1 1 1
32 R GGCAACACAATCTGCATCTGGA 2 14372 14393 1 1 1
33_F CACCAACCGTGTCGCAYTTAC 1 14284 14304 1 1 1
33_R CGTCTGGATCGATTGCAAGCAG 1 14822 14843 1 1 1
34_F TCTAGTACCAGGACTTCGGAGC 2 14521 14542 1 1 1
34 R TTAATTTCGGTCACATGGTTCCTGC 2 15076 15100 1 1 1
*Porcilis PRRS refereehkEIRlvY@X)iwniazPaonryhttwa
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2. me | IA® Kllmena-k o mp at i bi | i s

m8 s odi

vonalk- dok

f ®| kreeviI®r®s

k PCR k©°r ®&bsesnzvenalkldal | prmai znmoetrt s ja érklexekrNexte&
XT Index Kitv2 SetC). A pri merek fel ®p2t®se a k°vet kezR:
(vagny®wme8ns i ndex ), Rady SP® Rs@ RaltlAekBRoi §j a

al 8 h vanmak kiemdive.t T k k e |

index index L .

eve t2pu Szek venci&d) 56

S513 i5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACTCGACTAGTCGTCGGCAGCGTC
S515 i5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACTTICTAGCTTCGTCGGCAGCGTC
S516 i5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACCCTAGAGTTCGTCGGCAGCGTC
S517 i5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGCGTAAGATCGTCGGCAGCGTC
S518 i5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACCTATTAAGTCGTCGGCAGCGTC
S520 i5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACAAGGCTATTCGTCGGCAGCGTC
S521 i5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACGAGCCTTATCGTCGGCAGCGTC
S522 i5 AATGATACGGCGACCACCGAGATCTACACTTATGCGATCGTCGGCAGCGTC
N701 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATICGCCTTAGTCTCGTGGGCTCGG
N702 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATCTAGTACGGTCTCGTGGGCTCGG
N703 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATITCTGCCTGTCTCGTGGGCTCGG

N704 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATGCTCAGGAGTCTCGTGGGCTCGG
N705 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATAGGAGTCCGTCTCGTGGGCTCGG
N706 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATCATGCCTAGTCTCGTGGGCTCGG
N707 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATGTAGAGAGGTCTCGTGGGCTCGG
N710 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATCAGCCTCGGTCTCGTGGGCTCGG
N711 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATIGCCTCTTGTCTCGTGGGCTCGG

N712 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTICCTCTACGTCTCGTGGGCTCGG
N714 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATTICATGAGCGTCTCGTGGGCTCGG
N715 i7 CAAGCAGAAGACGGCATACGAGATCCTGAGATGTCTCGTGGGCTCGG
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4. me |l 1ARkrhadgyar or s zBtg°ir zRBRRKS VGP 5a gFREL),®bRINAC ®s FUI
algoritmusokkal me g § | | azpi2gtnoitfti ks8 ns pa@x§ltl2.v esgyddkikcdas poz?2

As poz FEL SLAC FUBAR
p-®r t ® p-®rt ® Prob |

2 0,0000 0,000223 1
4 0,0000 0,000434 1
5 0,0111 0,019688 0,99
7 0,0000 3,90E-09 1
8 0,0000 3,08E-05 0,999
10 0,0006 0,012892 0,999
11 0,0011 0,001585 0,998
12 0,0949 0,0841 0,946
14 0,0238 0,011767 0,984
20 0,0000 0,000105 1
22 0,0051 0,000411 0,977
25 0,0475 0,028349 0,968
31 0,0006 0,012312 0,999
32 0,0017 0,005138 0,998
34 0,0150 0,039443 0,991
35 0,0060 0,007157 0,997
36 0,0000 5,01E-05 1
37 0,0384 0,059223 0,975
38 0,0358 0,059114 0,977
41 0,0313 0,0413 0,982
42 0,0316 0,090696 0,96
56 0,0000 9,46E-08 1
60 0,0280 0,006959 0,979
106 0,0834 0,016059 0,998
201 0,0040 0,011561 0,996
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5. mel IARkMagyty ar or sz8gon L2f Bf oRdA@®sekRPBRSKapcsol at os epi d2gdracs|l -i gdiResiz a&sb
£y Klinikai te¢gnete PRRSV-2-po zi
Sert®s Sert®st Minta azonos: (|l esz8gil Mortal i sert®se
azonos t2pusa S%l yossL®gzRsz Szaporo sz8rmaz§s
vonal)
(®s ®ve
nagyl ®t s z & enyhe imports er t €
HU12 2005 (L1) 3% .
A teny®s,zt enyhe- + - ) Szl ov ki
i al 888 e 7703_NEBIH_2013 HU 2013 (L1) ke zepe el Rh2zl ¢ (2005, 2013)
nagyl ®t s HU21 2006 (L1) o 1 2 k er i ngaggr
B hzz-tel PRRSV-2 Hungary 102 2012 2012 (L1) enyhe ¥ nem rel 13%h*zlal s | gmsnyo
c nagyl ®t's 4550 NEBIH 2013 _HU 2013 (L1) enyhe 4 nem rel 8wh2z| al K€ring®s
h2z-tel 8§l 1l om8§nyo
nagyl ®t s .
19678_NEBIH_2010 HU o imports er t €
D t e é?_z Zstt 28663_NEBIH_2011_HU ggﬂ Etg enyhe + - o Rzr/l"z 1. Szlovski
el Rnevel 27125 _NEBIH_2011_HU ' (2011)
E n fl g 3; '_ i@te f 273_NEBIH_2009_HU 2009 (L5) enyhe + nem rel 10%h2zl al nincs adat
nagyl ®t s % f i i
F teny®szt 23090 NEBIH 2010 HU 2010 (L5) enyhe 4 - 10\//0; ' gs' i§ k§‘|3 " ’r‘ngg fs .
fial\B$gss 9 Y
12,7 o imports er t €
G nagyl ®ts 32708 NEBIH_2011 HU 2011 (L5) - + v§l asz 3,5% . Szl ov§gki
h2z-tel . el Rh2z] ¢
malac/f i al ’ (2011)
na | ®t s imports er t €
H 9y 50708_NEBIH_2014_HU 2014 (L5) - + nem rel 6%h2zl al Szl ov§gki
h2z.-1tel
(2014)
elpusztult
csak Yaj sz ¢ |
hal va s malacok kering®s
teny®szt 11033_NEBIH_2015_HU 2015 (L5) PRRSV- nem | §t
malacok . ar8nya 8§81l om8&nyo
fertR:
" nor mé§l
i dRber
6576_NEBIH_2015_HU K@t szer C'”S’pg”hsoerrst Z@
N a | ®t s 42487 _NEBIH_2016_HU 2015 (L5) enyhe hal 81 oz (2015) '
J " g 3; o) 00499 56-60_NEBIH_2017_HU 2016 (L5) enyhe + nem rel ar&ny o T 0
35565_96-100_NEBIH_2017_HU 2017 (L5) enyhe 30 - 1- 7 o m% nyo
3158_11-15_NEBIH_2017_HU reh- nap (2016, 2017)
nagyl ®t s ) importser t @
K h2z.1tel 59074 _NEBIH_2015 HU 2015 (L5) + nem rel 5%hzzl al DSni §2015)

-kl



1A

11,2%

11v 81 as: | akt§ci
nagyl ®t's 4748 NEBIH 2015 _HU 2015 (L5) - + malac/f i al 2.1% imports e r t &
teny®szt flal§.3|ethzZlEBeIgmmb-(QOlS)
84,8% 2%h2z1 al
imports er t €
n ﬁ gyl ®ts 8727 _NEBIH_2016_HU 2016 (L5) ; + nem rel 6.5% Szl ov§Kki
z-tel h2zIl al 8§
(2016)
nagyl ®t s k®t szer importser t €
h27.tel 25004_NEBIH_2016_HU 2016 (L5) el hul | + nem r el hal 8l oz Csehorsz!
ar g§ny (2016)
hal 8§81 oz
arsgny
nagyl ®t's 53950 28 NEBIH 2017 HU 2017 (L5) ; + ; velasztkering®s
teny®szt mal acok 8l 1 om8&8nyo
szignifi
megn®°vek
5,5% importser t €
h2z-1tel 32607_NEBIH_2017_HU 2017 (L5) - + nem r el h2zlal§ D§ni §017)
55352_NEBIH_2018_HU
| 55352 _5 NEBIH_2018 HU csak
nagyl ®t s 55352_10 NEBIH_2018 HU importser t €
h2z.tel 55352 15 NEBIH 2018 HU 2018 (L5) - fiRrS\t/ = nem rel nem |8t 5e gnis)
55352_20 NEBIH_2018 HU '
55352 16-20 NEBIH 2018 HU
fial 8si
13,8 ®I .
nagyl ®t's 51196 2 NEBIH 2020 HU 2020 (L5) - 4 89%, 57 let Kering®s
teny®szt vemhesyg malac/ i al 8l 1l om8nyo
r § t98%
47206_125 NEBIH_2020 HU
47206_150 NEBIH_2020 HU
46978 4 NEBIH_2020 HU hal §1 oz
46978 1_NEBIH_2020_HU - csak ®]I \lle 7? | ar §ny | o
46978_11 _NEBIH_2020_HU al va mal ac el Rnevel importej aku
hzz-tel 40533_NEBIH_2020_HU 2020 (L5) malacok ?RRS\:_ R: 143-r -1 -1 megn®°®vek €r or s 42020
32023 _6-10_NEBIH_2020_HU ErtRe va ¢csek 21rRI 3
107f_NEBIH_2020_HU mal acr al/
122f NEBIH_2020_HU
156f NEBIH 2020 HU
56612 81-85 NEBIH 2020 HU csak 5/4000 imports er t €
h2z.1tel 56612 _40-44 NEBIH_2020_HU 2020 (L5) - PRRSV- nem r el elpusztult N®met or sz
56612 _45-49 NEBIH_ 2020 HU fertR: malac (2020)
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7. me | 1A®lkdeleat PRRS MLV (PRRSV-2) 20201 2021-esma gy ar ojr Sz8gmny ki ®% i ®see kt b®sntadataie p e k

Sert ®st Minta

) Minta t?2
azonos2azono:

Sert®stel epek me

Sert ®sek

sz8rmaz Egy®b

i nfc

4000 f®r Rhelyes
2z

Farm A -* h Il al da, H2 z.al apanyag DS§n
folyamatos fe
600 f ®r Rhel yes
Farm B 64196 sav - h2z.-telep, Ugyanabban a
fial88d84di g v8regy ®be
Farm C 18601 koca i orrtampon 1820 f ®r Rhelyes Azel Rnevelt hzz.k tal 8l ha
19001 malacisav: teny®s,ztre@sepbew §gi8itel epre vagy m8s int
2700 f®r Rhelyes
Farm D 19702 sav - h2z-telep H2 z .- al apanyraRl Fsazr &
folyamatos fe
9000 f ®r Rhelyes
Farm E 19601 sav - hz2z.-telep, H2 z .- al apanyraRl Fsaz &
folyamatos fe
2000 f ®r Rhelyes
Farm F 27392 sav - h2z-tel ep, H2z.-alapanyag DS§n
folyamatos fe
2600 f ®r Rhel yes
Farm G -* hz2z.-telep, H2z.-al apganygab-1 s.
folyamatos f e
*ORF2-7 r ®gi felszapor2t8sa nem sikerg¢lt



8. me | | ARORE2021-ben zaj |l - ] 8r v8nyok b2alngelvac®ML¥-t v e v R
vakcinat®°rzs | ehets®ges fertRz®si Yat j ai nak

illetve az 8ll at mozgat 8sokat jel©°lik.
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