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ELOSZ0O

Kedves Kolleganék és Kollegak!

Az MTA Allatorvos-tudoméanyi Bizottsaga és az Allatorvostudomanyi Egyetem
Allatorvostudomanyi Doktori Iskolaja 2026. januar 26. és 28. kozott tartja a leglijabb kutatési
eredményeink bemutatasara szolgaldo Akadémiai Beszamolok tiléssorozatot, amelyre idén 52.
alkalommal keriil sor az Allatorvostudomanyi Egyetemen.

Az el6z6 évek gyakorlatanak megfeleléen a beszamolokon PhD-hallgatok és a kiemelkedd
munkat végzé TDK-hallgatok szereplését kiilon is szorgalmazzuk, és reméljiik, hogy a
rendezvény j6 alkalmat nyu;jt a kiilonb6z6 tudomanyos-szakmai miithelyeket és korosztalyokat
képviseld, egymas munkdja irant érdekl6do szakemberek taldlkozasara.

Az eléadasok Osszefoglaloit — szekcidflizetekbe csoportositva — elektronikus uton adjuk kozre.

Az Akadémiai Beszamolokat tobb év utan ismét személyes részvétel formajaban tartjuk az
Allatorvostudomanyi Egyetem Tolnay Sandor termében. Az egyes szekcidiilések kozvetleniil
kovetik egymast. Az eléadasok idétartama legfeljebb 10 perc, tovabbi 5 percet szamoltunk a
kérdésekre és hozzaszolasokra. Kérjiik, hogy a megadott idétartamot senki ne 1épje tal. Az
el6zé évek gyakorlatinak megfeleléen, nem az eldad4dsok szdmara, hanem azok szakmai-
tudomanyos értékére helyezziik a sulyt. A délelotti szekcidk esetében egy 15 perces sziinettel
is szamolunk.

Kérjiik az egyes szekciobizottsagok elndkeit, titkarait és tagjait, hogy az akadémiai beszamolon
aktivan vegyenek részt, kérdéseikkel, hozzaszoldsaikkal biztositva a rendezvény magas
szinvonalat.

A szekciok titkérait arra is kérjiik, hogy a szekcidiilésrdl februar végéig készitsenek és
juttassanak el az Allatorvos-tudomanyi Bizottsag titkarahoz (fodor.laszlo@univet.hu) egy-egy
rovid, kozérthetd formaban megirt, a szekcidelnokokkel egyeztetett tajékoztatot a Magyar
Allatorvosok Lapjaban valé kozlés céljabol, amely tartalmazza az eldadasok legfontosabb
megallapitasait.

Kérjiik az intézetek vezetdit, hogy az elektronikus titon megkiild6tt anyagot sziveskedjenek
munkatarsaik ¢és érdeklddé nyugdijasaik szamara is tovabbitani.

Elore is koszonjiik a szekcid elndkok, a titkdrok, a bizottsagi tagok és valamennyi eléado
munkajat.

Szeretettel varunk minden érdekl6dét, az eldadoknak pedig sikeres eldadast kivanunk.

Solti Laszlo Sétonyi Péter Récz Bence Fodor Laszlo
MTA ATB elndke  Rektor, TDK elnok AODI elnoke MTA ATB titkéara
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és Vector-borne Korokozok Kutatocsoport?

* kristofcsipan@gmail.com

AZ EURAZSIAI HOD KULLANCSOK ALTAL TERJESZTETT KOROKOZOI ES EGYES
PROTOZOON PARAZITAI
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Csipan Kristof' ", Czaban David?, Fehér Tamas', Takacs Nora'-}, Szekeres Sandor!

Az eurazsiai hod (Castor fiber) Eurdpa legnagyobb ragcsaldja. A faj régen egész Eurazsia
teriiletén elterjed volt, de a XIX. szdzad végére a kihalas fenyegette. A fennmaradasat és Gjboli
elterjedését a védelem aldhelyezésnek €s a visszatelepitési programoknak kdszonheti. Ma mar
a populacio megkdzeliti 1,5 milliés egyedszamot. A kutatds célja a magyarorszagi hodok
kullancsok altal terjesztett korokozodinak és egyes protozoon parazitainak felmérése.

A tanulmany soran Magyarorszag kiilonboz0 teriileteirdl allomany gyérités céljabol csapdazott
eurdzsiai hodokbol vettlink szovetmintakat. Vérbol, 1€pbdol, szivbol, majbol és rekeszizombol
vettlink steril modon mintakat. Ezeket ezutan DNS-kivonasnak vetettiik ala.

A kivont DNS-b6l PCR-rel €s szekvenalassal probaltunk kérokozokat kimutatni. A vizsgalat
soran Piroplasma sp., Hepatozoon sp., Borrelia sp., Rickettsia sp., Sarcocystis sp. és
Anaplasmataceae csalad azonositasa volt a cél. Nem minden szovetmintat vizsgaltunk az 6sszes
korokozora. A tesztelés alapjaul az egyéb fajokban tapasztalt el6fordulasi gyakorisagot vettiik
figyelembe a kiilonb6z6 szovetekben.

A 137 gylijtott mintabol 0sszesen 45 esetben lett pozitiv PCR eredményiink. Ezek az aldbbi
modon oszlottak meg: 4 Hepatozoon sp., 1 Borrelia sp., 24 Rickettsia sp. 11 Sarcocystis sp. €s
5 Anaplasmataceae. A szekvenalasra tovabb kiildott 40 mintabol csak 17 minta mutatott
értékelhetd azonossagot. Osszesen 3 hodbol szarmazé 5 minta (2 vér, 3 1&p) Candidatus
Neoehrlichia mikurensis-szel (82,88-98,30%) ¢és egy masik hodbol szarmazd 1 minta (vér)
Borellia lusitaniae-val (98,55%) mutatott magasszintli azonossagot. Tovabba 7 hdodnal 11
mintabol (6 szivizom, 5 rekeszizom) talaltunk nagymértékii egyezést Toxoplasma gondii-val
(99,60-100%), melyekbdl egynek a rekeszizom mintdjabdl a tovabbi vizsgéalatok nem tudtadk
elkiiloniteni a 7. gondii szekvenciat a Hammondia hammondi-tol.

Osszesen a 30 vizsgilat ala vett hodbol 11-nél sikeriilt dsszesen protozoon parazitikat és
kullancsok altal terjesztett korokozokat kimutatni.

A STARTING 150266 szamu projekt a Kulturdlis és Innovaciés Minisztérium Nemzeti
Kutatési Fejlesztési és Innovacios Alapbol nytjtott timogatasaval, a STARTING 24 pélyazati
program finanszirozasaban valdsult meg.



HUN-REN-ATE Klimavaltozas: Uj Vérszivé Parazitdk Parazitologia
és Vector-borne Korokozok Kutatocsoport!
Allatorvostudomanyi Egyetem, Parazitologiai és Allattani Tanszék>

A METASTRIATA CSOPORTBA TARTOZO KULLANCSOK ELOFORDULASANAK
VALTOZASA AZ ELMULT EVTIZEDEK SORAN OROSZORSZAGBAN ES A
SZOVIJET UTODALLAMOKBAN

Denis Fedorov', Hornok Sandor'?

A kullancsok (Acari: Ixodidae) vilagszerte elterjedt vérszivo izeltlabuak, amelyek korokozokat
terjesztenek gerinces gazdaik felé. Fajaik tobbsége a Metastriata csoportba tartozik, amely 18
nemzetséget és koriilbeliil 500 fajt tartalmaz. Oroszorszag és a posztszovjet allamok foglaljak
el a Palearktisz északi részének legnagyobb teriiletét, a tajegységek, biotopok sokféleségével
¢s fejlodo gazdasagi tevékenységgel. Ezen a hatalmas teriileten Filippova 1997-ben publikalta
az utolsé atfogd munkat a Metastriata kullancsok foldrajzi elterjedésérdl, 26 fajt targyalva
(kivéve a Hyalomma nemzetséget, amelynek hat fajat Apanaskevich és Filippova késébb
ismertette). Tsapko (2020) listajaban viszont mar 37 faj szerepelt. Hipotézisiink szerint a
kozelmultban tetten érhetd éghajlatvaltozas, a t4j atalakulasa és szdmos antropogén tényezd,
mint példaul a novényzet szabalyozasa, a novekvd varosok, az utazas-globalizacio jelentdsen
befolyasoltdk az &shonos és invaziv kullancsfajok szdmat, térbeli és iddbeli eloszlasat és
gazdapreferenciait.

Jelen munkankban a Metastriata kullancsfajokra és a foldrajzi régio kulcsszavaira kerestiink ra
a kovetkezd publikacios adatbazisokban: az Orosz Tudomanyos Akadémia konyvtara
(beleértve az Orosz Tudomanyos Akadémia Allattani Intézetének osztalyat), a Springer Link,
a Web of Science, a Zoological Record, a Google Scholar és a CyberLeninka (orosz
tudoméanyos elektronikus konyvtar). A vizsgalat soran a volt Szovjetunié hatalmas teriiletén
eléforduld 52 Metastriata kullancsfajt tekintettiink at, amelyek rendszertani hovatartozasuk
szerint az Alloceraea nemzetség 1 faja, az Amblyomma nemzetség 2 faja, az Anomalohimalaya
nemzetség 2 faja, a Dermacentor nemzetség 11 faja, a Haemaphysalis nemzetség 17 faja, a
Hyalomma nemzetség 11 faja és a Rhipicephalus nemzetség 8 faja.

A kozelmultban publikalt munkak elemzése kimutatta, hogy legalabb két Dermacentor-faj
nagyobb tengerszint feletti magassagban fordul eld, mint a korabbi évtizedekben. Az elmult
né¢hany évben egyes Haemaphysalis-fajok foldrajzi elterjedési teriilete sziikiilt (példaul H.
longicornis), mig masok béviiltek (példaul H. japonica, H. concinna). Ez utobbi faj Eszakkelet-
Szibéridban is megjelent, egy nagyon hideg régidoban, amelyet korabban kullancsmentesnek
tartottak. Beszamoltak arrol, hogy a természetes/antropogén okok miatti erdovesztéssel jarod taj
elterjedési teriiletének €szakkeleti hatéara is tisztazodott. Kazahsztan déli részén eldszor fedezték
fel a Rhipicephalus anulatus és a Hyalomma rufipes fajokat. Az adatok szerint kis, helyi H.
rufipes populaciok jelentek meg Kirgizisztanban. Egzotikus kullancsfajokat szintén
behurcoltak Délkelet-Azsia tropusi vidékeirél, Kelet-Afrikabol, st Eszak-Amerikabol is.

Kutatasunkat a TKI 1500107 sz. Kutatdcsoport tamogatta.



ATE, Parazitolégiai és Allattani Tanszék' Parazitologia
HUN-REN ATE Klimavaltozas: Uj Vérszivo Parazitak

és Vector-borne Korokozok Kutatécsoport?

Aggteleki Nemzetipark Igazgatosaga’

NEBIH-ADI*

Démsodi Vadasztarsasag®

* tamas.feher001(@gmail.com

EGYES VAROSIASODO RAGADOZO FAJOK JARVANYTANI ES PARAZITOLOGIAI
VIZSGALATA

Fehér Tamés Miklos!”, Takacs Nora'2, Boldogh Sandor Andras’, Szabo Adam?, Szalay Déra®,
Gergely Imre’, Hornok Sandor!?, Szekeres Sandor'-

A vadon €16, urbanizalodo ragadozok potencidlis rezervoarjai a kullancsok altal terjesztett
korokozoknak, €s hozzajarulhatnak az embereket, és héaziallatokat is megfert6z6 betegségek
fennmaradasahoz ¢€s terjedéséhez. A kutatds célja az volt, hogy felmérje egyes Magyarorszdgon
eléforduld ragadozodfajok (vords roka, eurdpai borz, aranysakal, sziirke farkas) egyes
korokozokkal valo fertdzottségének eléfordulasat és relativ gyakorisagat, valamint a nyert DNS
szekvenciakat Osszevesse hazai €¢s nemzetk6zi adatokkal.

Osszesen 31 allatbol (24 vords roka, 3 eurdpai borz, 2 aranysakal, 2 sziirke farkas) szarmazo
vér-, 1ép-, maj-, szivizom- €s vazizom-mintékat vizsgaltunk. A mintakbol DNS-t vontunk ki,
majd konvenciondlis PCR-vizsgalatokat alkalmaztunk Piroplasmida, Hepatozoon sp.,
Anaplasmataceae, Rickettsia sp., Borrelia burgdorferi sensu lato és Sarcocystidae korokozok
kimutatasara. A pozitiv amplikonokat szekvenaltuk, €s filogenetikai analizist végeztiink.

A vords rokdk 91,7%-aban mutattunk ki legaldbb egy koérokozot, a Babesia vulpes €s a
Hepatozoon canis prevalencidja 87,5%, illetve 37,5% volt. Emellett Anaplasma sp., Ehrlichia
sp., Candidatus Neoehrlichia procyonis-like, Rickettsia sp. és Toxoplasma gondii jelenlétét is
igazoltuk, gyakori koinfekciokkal. Az Osszes vizsgalt eurdpai borz Babesia sp. DNS-t
hordozott, és egy résziik Ehrlichia sp., egyéb Anaplasmataceae és Cystoisospora sp. jelenlétére
is pozitivnak bizonyult. Mindkét aranysakalban B. vulpes fertdzottséget allapitottunk meg, és
koziilik az egyik egyed Anaplasmataceae pozitiv volt. A sziirke farkasok koziil az egyik
egyedben Babesia canis és H. canis koinfekciot detektaltunk, mig a masik egyed az Osszes
vizsgalt korokozora negativ volt. Borrelia burgdorferi sensu lato egyetlen mintabol sem volt
kimutathat6. Ez a kutatds elsOként szamol be Magyarorszagon a B. vulpes el6fordulasarol
aranysakalban, tovabba H. canis jelenlétérdl sziirke farkasban és B. canis fert6zésrol vadon €16
sziirke farkasban, valamint 0j Babesia sp. és Candidatus N. procyonis-like genotipusokrol
eurépai borzokban és vords rokakban. Emellett igazoltuk a Candidatus Ehrlichia
transdanubiensis jelenlétét Pest megyében, amit korabban csak Somogy és Baranya megyékben
talaltak meg Magyarorszagon.

Eredményeink ravildgitanak az urbanizal6do ragadozdpopulaciok hazai epidemioldgiai
jelentdségére.

A STARTING 150266 szamu projekt a Kulturdlis és Innovaciés Minisztérium Nemzeti
Kutatési Fejlesztési és Innovacios Alapbol nytjtott timogatasaval, a STARTING 24 pélyazati
program finanszirozasaban valdsult meg.
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HUN-REN-ATE Klimavéltozas: Uj Vérszivé Parazitak és Vector-borne Kérokozok
Kutatécsoport?

STAR-UBB Institute, Babes-Bolyai University*
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A MADARAK SZEREPE A HYALOMMA KULLANCSOK, ILLETVE A KRIMI-KONGOI
VERZESES LAZ TERJESZTESEBEN.

Keve Gergd'?, Sandor D. Attila'?3, Hornok Sandor'-

A madarak szerepe a kullancsok terjesztésében évszazadok ota ismert jelenség, azonban a
folyamat transzkontinentélis jellege csak az utobbi években valt ismertté. Az Eurdpédba és
ezaltal hazankba, els6sorban madarakon érkezé idegenhonos Hyalomma (Hyalomma
marginatum és Hyalomma rufipes) kullancsokat szamos kérdés dvezi. Ennek oka, hogy ezek a
kullancsok felelések a nagy koz- és allategészségiigyi jelentdségli Krimi-kongoi vérzéses laz
virusanak (CCHFV) terjesztéséért.

A jelenség mélyebb megértése érdekében, munkidnk sordn a témaéban relevéns,
hozzavetdlegesen 120 szakcikk adatait ¢és eredményeit Osszesitettilk, mely soran a
Parazitologiai és Allattani Tanszék évtizedek oOta gyiijtott eredményeit is felhasznaltuk.

Kéziratunk eredményei alapjan, a madarak altal szallitott Hyalomma kullancsok jarvanytani
szerepe némiképp eltér az altalanos felfogastol, mely szerint a folyamat egyszerti, a fert6zotten
madarra kapaszkodo larva Europaba érve, kifejlett kordban is fertézdképes lesz. A kullancsok,
valamint a CCHFV 0koldgiai és jarvanytani tulajdonsagait, illetve a rendelkezésre 4116 adatokat
figyelembe véve azonban ugy tlinik, hogy egy madarral nem endémids teriiletre behurcolt
Hyalomma kullancs altal okozott emberi vagy allati CCHFV fert6zés esélye meglehetdsen
alacsony, ¢és ez idaig példatlan is. Ennek oka, hogy a Hyalomma kullancsok, bar
transzovarialisan (anyarol-utddra) és transzstadialisan (stadiumok kozott) fertézodhetnek a
virussal, a jelenlegi limitalt ismereteink alapjan ugy tiinik, hogy amennyiben a fejlédésiik soran
a gazdaik 4ltal nem talalkoznak vele, Gigy a virus nem marad fenn a kullancsban. Az eddig
vizsgalt vandormadarakban azonban a CCHFV nem képes virémiat kialakitani, igy a
madarakrol lees6 és adultta vedlé Hyalomma nimfak altal képviselt jarvanytani kockazat
minimalis. Ahhoz, hogy a jelenséget pontosan megismerjiik és a jovoben talan hazankban is
megtelepedd kullancsok altal képviselt valodi kockézatot megértsiik, sziikséges, de nem
elegend6 a Hyalomma kullancsok folyamatos monitorozasa. Munkank soran két olyan kérdést
azonositottunk, melyek megvélaszolasa a jarvanytani kockazatbecsléshez feltétlentil sziikséges:
(1) A madarak képessége a virussal torténd fertézédésre és annak tovabbitdsara a kullancsok
felé. (2) A CCHFV fennmaradésa transzovaridlisan fert6zott, de fejlédésiik soran a virussal ujra
nem taldlkozo kullancsokban.



'HUN-REN Allatorvostudomanyi Kutatointézet, Budapest Parazitologia
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BAROMFI PATOGEN HISTOMONAS MELEAGRIDIS ELSO MOLEKULARIS
KIMUTATASA VOROS MADARTETUATKABAN (DERMANYSSUS GALLINAE)
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Koczan Patricia'™’, Kovacs Laszlé?, Orkényi Adrienn’, Kovacs Dorottya!, Kordsi Laszlo?,
Eszterbauer Edit'

A voOrds madartetiiatka (Dermanyssus gallinae) vilagszerte elterjedt vérszivo kiilso éloskodo,
amely komoly egészségiigyi és gazdasagi problémakat okoz a baromfidllomanyokban, valamint
szerepet jatszhat kiilonféle korokozok (példaul Salmonella enterica, E. coli baktériumok,
Candida albicans gomba, a madarinfluenza virusa ¢és vérparazita Plasmodium sp.)
terjesztésében. A baromfit, foként pulykat érinté histomonosis-t, masnéven feketefej betegséget
okozo egysejtii, a Histomonas meleagridis (Parabasalia, Dientamoebida) f6 ismert hordozoja a
Heterakis gallinarum fonalféreg, de a fertdzés terjesztésére mas izeltlabuiak, mint példaul
foldigilisztak, legyek, saskalarvak, alombogarak lehetséges szerepét sem lehet kizarni.

A kutatas sordn madartetiiatkdkat gyiijtottiink szamos magyarorszagi baromfiteleprdl, hazilag
gyartott, korokozémentes csapdakkal, amelyek egy hétig voltak kihelyezve az istallokban. A
csapdakat begytijtés utdn légmentesen zarhatd tasakokban taroltuk a vizsgalatig -20°C-on. Az
egyes csapdakban 1évd atkdk megszamlalasa utdn az egy csapdabol szarmazo6 atkdkat egy
mintanak tekintettilk. A genomidlis DNS izolalasat kovetden specifikus PCR vizsgalatokat
végeztink. A H. meleagridis jelenlétének kimutatdsira a 18S riboszomalis RNS (18S rDNS)
gén, a madartetiiatka fajmeghatarozasara pedig a citokrom c oxidaz I. alegység (COXT) gén egy
szakaszat sokszoroztuk fel kétkorés PCR rendszerek segitségével. A Sanger szekvenalast
kovetden a szekvencidk azonositasa az NCBI GenBank adatbdzis BLAST szolgaltatasaval
tortént. Végil az illesztett szekvenciaszakaszokon maximum likelihood (RAxXML-NG)
modszerrel filogenetikai elemzéseket végeztiink.

Két helyszinrdl, egy nagyiizemi baromfiteleprdl és egy hdztdji allomanybol (mindkettoben
hazityuk tartast folytatnak zajlik) Osszesen 17 begytijtott atkacsapdat vizsgaltunk. Mindegyik
csapda tartalmazott madartetiiatkakat. A COXI szekvencidk alapjan minden mintdban a D.
gallinae jelenlétét mutattuk ki. A filogenetikai elemzés soran a két kiilonb6z6 helyszinrdl
szarmaz6 atka mintak jol elkiilonithetdek voltak. A H. meleagridis egysejtiit a 17 begyiijtott
minta koziil 10 csapdabol szarmazo atkdban sikeriilt kimutatnunk. A baromfidllomany
histomonosis klinikai tlineteit nem mutatta egyik telepen sem. Az altalunk izolalt 6sszes H.
meleagridis minta az I-es genotipusba tartozott, tovabba a filogenetikai azonositas soran egy
feltételezett Gjabb genetikai csoportot azonositottunk.

A tanulmany els6ként bizonyitja, hogy a voros madartetiiatkak hordozhatjak a H. meleagridis
egysejtiit és fontos 1) ismereteket, illetve kérdéseket vet fel a histomonosis jarvanytandval
kapcsolatban. Az atkak Histomonas meleagridis terjesztésében nyujtott szerepének
meghatdrozasa tovabbi vizsgalatokat igényel.

A kutatast a TKP2021-EGA-01 projekt tdmogatta.
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Az énekesmadarak kullancs-fertézottségét széles korben tanulméanyoztak globalis és regiondlis
szinteken is, azonban a ragadozOmadarakra vonatkoz6 adatok ritkdk és hianyosak. A
ragadozomadarak kiilondsen epidemiologiai szempontbol relevansak, mivel nagy testméretiik,
széles mozgasteriik és fészkelési szokasaik eldsegithetik a kullancsok terjesztését, és az endofil
kullancsfajok (pl. zsakmanyallatokrol) akar a mar hasznalt fészkekben is fennmaradhatnak.

Jelen tanulményban célunk az volt, hogy 6sszefoglaljuk az eddigi adatokat ebben a témaban.
Tobb, mint 1,800 ragadozémadarat vizsgaltunk 61 helyszinen Kozép- és Délkelet-Eurdpaban,
beleértve kontinentalis és mediterran éghajlati régidkat is. Kullancsokat (n=839) 98 madarbol
gytijtttiink, amelyek 13 ragadozomadar-fajt képviseltek harom madarrendbdl. Osszesen 12
kullancsfajt azonositottunk, a leggyakoribbak a Rhipicephalus turanicus, Haemaphysalis
concinna ¢€s Ixodes ricinus voltak. Tobb kordbban ismeretlen kullancs—gazda kapcsolatot is
feltartunk.

A baglyok bizonyultak a leginkabb kullancsokkal fert6zottnek, kiilondsen az uhu (Bubo bubo)
fiokai. Az endofil és ragcsalo-specifikus kullancsfajok szignifikansan gyakoribbak voltak a
baglyokon ¢és az iiregben vagy ¢épliletekben fészkel0 madarakon, mig a nappali
ragadozodmadarakat elsdsorban generalista és exofil fajok fert6zték.

Mindezen informdciok megerdsitik a koltésbiologia és a zsdkmanyosszetétel fontossagat a
ragadozomadarak kullancsfaundjaval 6sszefliggésben. Az eredmények 0j betekintést nytjtanak
a kullancs-ragadozomadar kapcsolatokba, 1) adatokat szolgaltatnak ragadozomadarakrol
ismert kullancsfajokrol, és segitik a ragadozomadarak szerepének megértését a kullancsok
fenntartdsaban ¢€s terjesztésében, ami kiilondsen fontos az liregekben/ odvakban fészkeld fajok
esetében.

A terepi mintavétel mellett egy kozel 150 kordbban publikalt cikket tartalmaz6 atfogo adatbazis
i1s késziilt, amely szerint 32 kullancsfajt irtak le eddig ragadozoémadarakrol a Nyugat-

Palearktikum teriiletérol.

Kutatasunkat a TKI 1500107 sz. Kutatocsoport és a 2025-2.1.1-EKOP-2025-00022 tamogatta.
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A vizsgalat célja a gyomorbagdcsok (Gasterophilus spp.) magyarorszagi eléfordulasanak és
fertdzottségi szintjének felmérése.

A 230 lotarto altal kitoltott kérdoiv és a bekiildott, valamint altalam gytijtott mintak alapjan
Osszesen 4685 db pete és 132 db larva kertilt vizsgélatra.

Sztereomikroszképos azonositds altali eredmény kimutatta, hogy valosziniisithetden
Gasterophilus intestinalis fajhoz sorolhatdak. A peték leggyakrabban a lovak labain fordultak
eld, ezen kiviil valtozatos és ritka testtajéki elhelyezddést figyeltem meg (pl. pofa szdrére
ragasztott pete). A fert6zottség mértékét a tartasmod, a homérséklet €s a szdrszin is
befolyasolta: rideg tartasban gyakoribb volt a peték jelenléte, szérzethez kotddden pedig a
sziirke szintli lovakon kevesebbszer fordult eld, a sarga és pej lovakon viszont a leggyakrabban.
Megtigyelésem alapjan 9 Celsius fok alatt és 34 Celsius fok felett nem gytijtdttem mintakat,
igy az adott napi homérsékleteket diagrammon abrazolva egy hdmérséklet preferencia is
megallapithatd volt.

A klimavaltozas hatasara a bagdcsok aktivitdsa korabban kezdddhet, akar mar kora tavasszal
megjelenhetnek. Az eredmények raviladgitanak arra, hogy a Gasterophilus-tfertozottség
tovabbra is elterjedt, ezért a célzott féreghajtas és a rendszeres monitorozas kiemelten fontos.
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Napjainkban a kedvtelésbdl tartott allatok szama folyamatosan nodvekszik, mikdzben az
urbanizédcio eldrehaladtaval a nagyvarosi kornyezet egyre tobb vadon €16 allatfaj szaméra
biztosit alkalmas é¢él6helyet. Ennek kovetkeztében szdmos madarfaj — koztikk varjufélék
(Passeriformes: Corvidae) — nagy egyedszamban figyelhet6 meg varosi parkokban vagy akar
lakoovezetek udvaraiban. E kdrnyezeti valtozasokra alapozva kutatdsunk célja annak vizsgalata
volt, hogy egyes urbanizalddott varjufélék potencialis fertdzési forrasként szolgalhatnak-e a
kedvtelésbdl tartott allatok egysejtli parazitds megbetegedései szempontjabol.

A vizsgalat soran Osszesen 285 madar egyed agyszovetébdl és szdjliregébdl (szdjtampon)
tortént mintavétel. A mintdk tobbsége DOmsod kornyékén, valamint, Budapesten, a Liszt
Ferenc Nemzetkdzi Repiiltér térségében allomanygyérités céljabol elejtett madaraktol
szarmazott. Az egyedek zOme szarka (Pica pica; n = 279) volt, emellett néhany szajkobol
(Garrulus glandarius; n = 4) és dolmanyos varjubdl (Corvus cornix; n = 2) is vettiink mintat.
A mintak molekuléris vizsgalata PCR modszerrel tortént, majd a pozitiv eredményt ado
mintakat szekvenalasnak vetettiik ala.

Tiz szarka agyszovet-mintdjabol kimutattuk a Toxoplasma gondii (Apicomplexa:
Sarcocystidae) jelenlétét, amelynek 18S rRNS szekvenciaja 100%-os egyezést mutatott a nagy
patogenitasi. RH ¢és ME49 torzsekkel. Tovabbi tiz szarka esetében Lankesterella sp.
(Apicomplexa: Lankesterellidae) jelenlétét bizonyitottuk; a kimutatott genotipus 18S rRNS
szekvenciaja 98,7%-0s egyezést mutatott a génbanki adatok koziil a legkdzelebbi, mezei
poszatabol (Curruca communis) szarmazd valtozattal. Egy szarka agyszovetébdl egy Isospora-
fajt (Apicomplexa: Eimeriidae) is sikeriilt kimutatni, amelynek szekvencidja 99,6%-o0s
hasonlésagot mutatott az  Ausztralidban, fehérszemii mézevobdl  (Phylidonyris
novaehollandiae) nemrég leirt Isospora phylidonyrisae fajjal, valamint 99,5%-o0s egyezést egy
ausztral varjubol (Corvus coronoides) k6zolt Isospora coronoideae szekvencidjaval. Harom
minta esetében kevert fertdzés gyanuja mertilt fel, mig a Trichomonadida kimutatasara iranyulo
PCR-vizsgélat soran valamennyi szajtampon minta negativ eredményt adott.

Eredményeink arra utalnak, hogy a vérosi kdrnyezetben egyre gyakoribb varjufélék szerepet
jatszhatnak egyes egysejtli parazitak terjedésében. A szarkdk Toxoplasma-fertdzottsége
feltehetden macskak {irtilékével szennyezett kornyezetbdl vagy fertdzott koztigazdak
elfogyasztasabol ered, és nem zéarhat6 ki a fert6zés tovabbaddsa sem kutydk ¢és macskak felé
zsékmanyallatként. Ezzel szemben a szarkdkbol ujonnan kimutatott Lankesterella-faj esetében
gazdaspecifikussag valoszintsithetd, igy kozvetlen kockéazatot nem jelent a kiiltéren tartott
tarsallatok szdmara. Vizsgalatunk egyuttal az ausztraliai Isospora-fajok kozeli rokonainak els6
eurdpai kimutatéasat is jelenti madarfajban.

Kutatasunkat a TKI 1500107 sz. Kutatocsoport tamogatta.
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HALPENESZ FAJOK (OOMYCOTA, SAPROLEGNIALES) DIVERZITASANAK
OSSZEHASONLITO VIZSGALATA HAGYOMANYOS IZOLALAS ES KORNYEZETI
DNS METABARKODOLAS ALKALMAZASAVAL
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A petesporas gombak (Oomycota) kozé tartozd halpenészek gombajellegli szaprofita, vagy
fakultativ patogén fajok. Az édesvizi Okoszisztéméakban vilagszerte el6fordulnak,
veszélyeztetve a természetes vizi €l6vilagot, valamint a tenyésztett halallomanyokat. A patogén
fajok leggyakrabban a Saprolegnia, Leptolegnia, Achlya és Pythium genusokba sorolhatdk és a
saprolegniosis nevii betegséget okozzdk. A halpenész fajok azonositasa, diverzitasuk
megismerése elengedhetetlen egy hatékony védekezési modszer kidolgozasdhoz. A fajok
monitorozasdhoz univerzalis, nem-invaziv, gyors ¢s hatékony kimutatdsi modszerre van
sziikség. Munkank soran két mintavételi és kimutatisi modszert teszteltiink. Célunk az volt,
hogy 0Osszehasonlitsuk a két moddszer hatékonysagat a fajok azonositasdban ¢és az adott
vizmintan beliili faji diverzitas feltérképezésében.

A vizmintdkat a Balatonbdl és a Kis-Balatonbol gytijtottiik 2024-ben és 2025-ben. A
halpenészek izolalasat a kordbbiakban kidolgozott protokoll szerint GY taptalajon végeztiik.
Ebben az esetben a fajok azonositasa a tiszta tenyészetekbdl kivont DNS-bdl kiindulva tortént,
felsokszorozasa kovetett PCR-rel. A szekvendlds Sanger szekvenalo platformon, a szekvenciak
azonositasa az NCBI GenBank adatbazis nBLAST homologia keresé szolgaltatasaval tortént.
Ezzel parhuzamosan, a vizmintakbol kozvetleniil kornyezeti DNS-t izolaltunk. Ebben az
esetben kiilonb6z0, a korokozora specifikus marker régiok (ITS1, ITS2, COX2)
felsokszorozasa egyedi azonositoval ellatott primer kombinaciokkal tortént (metabarkodolas),
a szekvenalast pedig Illumina (NGS) platformon végeztiik. A szekvenciak bioinformatikai
feldolgozasahoz a SEQme protokolljat kovettiik.

Eredményeink szerint a 2024-es mintavétel esetén hagyomanyos izolaldssal 0sszesen kilenc
helyszinr6l harom esetben sikeriilt halpenészt izoldlni. Ezzel szemben kdrnyezeti DNS
metabarkodolassal minden helyszinrdl sikeresen azonositottunk tobb patogén halpenész fajt.
2025-ben minden helyszinrél kimutattuk hagyomdnyos izolaldssal a legdomindnsabbnak
mondhat6 halpenész fajokat, azonban ebben az esetben is nagyobb diverzitast igazoltunk a
kornyezeti DNS metabarkodolassal. A diverzitds fliggétt még a vizsgalt markertdl is, a
legnagyobb diverzitast az ITS1 régid vizsgalataval kaptuk.

Eddigi eredményeink azt mutatjdk, hogy halpenész fajok diverzitdsanak kimutatdsara a
kornyezeti DNS metabarkodolas modszere alkalmasabb, mint a tenyésztésen alapulé izolalés.
A modszer tovabbi finomhangolasa utan ijabb mintdk vizsgalatat, valamint az eredmények
kiilonféle kdrnyezeti paramétekkel torténd osszevetését tervezziik.

Anyagi tamogatas: NKFIH K 141889 sz. palyazata



