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BALATONI ANGOLNAKBOL (ANGUILLA ANGUILLA) %S GARDABOL (PELECUS
CULTRATUS) KIMUTATOTT CIRCOVIRUSOK MOLEKULARIS ELEMZESE
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A circovirusok kisméretli (12-26 nm), egyszala korkords DNS genommal (1,3-2,3
kb) rendelkezé, burok nélkiili virusok, melyeket a Circoviridae csalad Circovirus
nemzetségébe soroltak. Altalanossagban elmondhatd, hogy genomjuk ambiszenz
iranyultsagti, mely legalabb kett6, a kapszid (Cap) és a replikacioért felelés (Rep)
fehérjéket kodolo géneket tartalmaz.

A virust korabban elsésorban a sertés és madar alloméanyokbol irtdk le, mint
gazdasagi karokat okoz6 fertdz6 agenst, de az ut6bbi idében a PCR alapu diagnosztikai
teszteknek és a metagenomikai vizsgélatoknak koszonhetden tSbb circovirus-szerii
szekvencia keriilt kimutatdsra alacsonyabb rendii gerincesekb6l (kétéltiiek, halak),
gerinctelenekbdl és kornyezeti mintakbol is.

A vilagon el8szor hazankban irtak le circovirusokat halakbol. Ezen eredményekre
alapozva megkezdtiik a magyarorszagi természetes vizi halak circovirus fertézottségének
felmérését a Bioklima palyézat keretén beliil, mely a klimavaltozas hatdsait vizsgalja az
emberi egészségre és a bioszféra elemeire.

A circoviralis DNS jelenlétét széles spektrumi nested PCR-el teszteltik, mely a
replikacioért felelds (rep) gén egy szakaszat erdsiti fel. A felszaporitott DNS fragmentek
nukleotid sorrendjét kétiranyu direkt szekvenaldssal meghatéroztuk, majd az egyes
szakaszokra specifikusan tervezett primerek segitségével inverz nested PCR-el
megkiséreltiik feltirni a cirkularis genom hidnyz6 részeit.

Az elmtlt év mintai alapjan a virus meglepden nagy aranyban volt kimutathat6 a
Balatonb6l szdrmazd angolndkbél. Harmincegy mintibol 19-ben sikeriilt részleges
circovirus-szerii szekvenciat kimutatni, ebbdl 11 azonosnak bizonyult a mar korabban
leirt European eel circovirus-al (EeCV). A fennmaradé 8 minta 96%-os nukleotid
azonossagot mutatott a fent emlitett szekvencidkkal, és teljesen megegyezett egy
balatoni gardabol kimutatott részleges circovirus szekvenciaval.

A minték feldolgozasa még folyamatban van. Eddig 11 angolnabol, és a gardabol
szarmazé circovirusok teljes genomjat mér sikeriilt megszekvenalni. Tiz angolnabol
szArmaz6 minta megegyezett a kordbban leirt EeCV genommal, egy angolna minta pedig
a gardabol szdrmazé circovirus genommal mutatott teljes azonossagot.

A circovirusokat eddig gazda specifikus, illetve sziik gazdaspektrumu virusokként
jellemezték. Ennek ellenére, nekiink sikertilt taxondmiailag tavol rokon halakbol
(angolna-garda) ugyanazt a circovirus-szer(i szekvenciat kimutatni. Tudomasunk szerint,
halak esetében ez az elsé olyan adat, mely nincs Osszhangban a circovirusok
gazdaspecifikussagara vonatkozé elméletekkel.
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