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ELŐSZÓ 
 
 
Kedves Kolleganők és Kollegák!  

 
Az MTA Állatorvos-tudományi Bizottsága és az Állatorvostudományi Egyetem 
Állatorvostudományi Doktori Iskolája 2026. január 26. és 28. között tartja a legújabb kutatási 
eredményeink bemutatására szolgáló Akadémiai Beszámolók üléssorozatot, amelyre idén 52. 
alkalommal kerül sor az Állatorvostudományi Egyetemen.  
 
Az előző évek gyakorlatának megfelelően a beszámolókon PhD-hallgatók és a kiemelkedő 
munkát végző TDK-hallgatók szereplését külön is szorgalmazzuk, és reméljük, hogy a 
rendezvény jó alkalmat nyújt a különböző tudományos-szakmai műhelyeket és korosztályokat 
képviselő, egymás munkája iránt érdeklődő szakemberek találkozására.  
 
Az előadások összefoglalóit – szekciófüzetekbe csoportosítva – elektronikus úton adjuk közre.  
 
Az Akadémiai Beszámolókat több év után ismét személyes részvétel formájában tartjuk az 
Állatorvostudományi Egyetem Tolnay Sándor termében. Az egyes szekcióülések közvetlenül 
követik egymást. Az előadások időtartama legfeljebb 10 perc, további 5 percet számoltunk a 
kérdésekre és hozzászólásokra. Kérjük, hogy a megadott időtartamot senki ne lépje túl. Az 
előző évek gyakorlatának megfelelően, nem az előadások számára, hanem azok szakmai-
tudományos értékére helyezzük a súlyt. A délelőtti szekciók esetében egy 15 perces szünettel 
is számolunk. 
 
Kérjük az egyes szekcióbizottságok elnökeit, titkárait és tagjait, hogy az akadémiai beszámolón 
aktívan vegyenek részt, kérdéseikkel, hozzászólásaikkal biztosítva a rendezvény magas 
színvonalát. 
 
A szekciók titkárait arra is kérjük, hogy a szekcióülésről február végéig készítsenek és 
juttassanak el az Állatorvos-tudományi Bizottság titkárához (fodor.laszlo@univet.hu) egy-egy 
rövid, közérthető formában megírt, a szekcióelnökökkel egyeztetett tájékoztatót a Magyar 
Állatorvosok Lapjában való közlés céljából, amely tartalmazza az előadások legfontosabb 
megállapításait.  
 
Kérjük az intézetek vezetőit, hogy az elektronikus úton megküldött anyagot szíveskedjenek 
munkatársaik és érdeklődő nyugdíjasaik számára is továbbítani.  
 
Előre is köszönjük a szekció elnökök, a titkárok, a bizottsági tagok és valamennyi előadó 
munkáját.  
 
Szeretettel várunk minden érdeklődőt, az előadóknak pedig sikeres előadást kívánunk.  
 
Solti László   Sótonyi Péter    Rácz Bence   Fodor László 
MTA ÁTB elnöke  Rektor, TDK elnök   ÁODI elnöke   MTA ÁTB titkára 
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ÁTE, Parazitológiai és Állattani Tanszék1      Parazitológia 
egyéni vállalkozó2 
HUN-REN ÁTE Klímaváltozás: Új Vérszívó Paraziták 
 és Vector-borne Kórokozók Kutatócsoport3 
* kristofcsipan@gmail.com 
 
AZ EURÁZSIAI HÓD KULLANCSOK ÁLTAL TERJESZTETT KÓROKOZÓI ÉS EGYES 
PROTOZOON PARAZITÁI 
 
Csipán Kristóf1*, Czabán Dávid2, Fehér Tamás1, Takács Nóra1,3, Szekeres Sándor1,3 

 
Az eurázsiai hód (Castor fiber) Európa legnagyobb rágcsálója. A faj régen egész Eurázsia 
területén elterjed volt, de a XIX. század végére a kihalás fenyegette. A fennmaradását és újbóli 
elterjedését a védelem aláhelyezésnek és a visszatelepítési programoknak köszönheti. Ma már 
a populáció megközelíti 1,5 milliós egyedszámot. A kutatás célja a magyarországi hódok 
kullancsok által terjesztett kórokozóinak és egyes protozoon parazitáinak felmérése.  
 
A tanulmány során Magyarország különböző területeiről állomány gyérítés céljából csapdázott 
eurázsiai hódokból vettünk szövetmintákat. Vérből, lépből, szívből, májból és rekeszizomból 
vettünk steril módon mintákat. Ezeket ezután DNS-kivonásnak vetettük alá. 
 
A kivont DNS-ből PCR-rel és szekvenálással próbáltunk kórokozókat kimutatni. A vizsgálat 
során Piroplasma sp., Hepatozoon sp., Borrelia sp., Rickettsia sp., Sarcocystis sp. és 
Anaplasmataceae család azonosítása volt a cél. Nem minden szövetmintát vizsgáltunk az összes 
kórokozóra. A tesztelés alapjául az egyéb fajokban tapasztalt előfordulási gyakoriságot vettük 
figyelembe a különböző szövetekben. 
 
A 137 gyűjtött mintából összesen 45 esetben lett pozitív PCR eredményünk. Ezek az alábbi 
módon oszlottak meg: 4 Hepatozoon sp., 1 Borrelia sp., 24 Rickettsia sp. 11 Sarcocystis sp. és 
5 Anaplasmataceae. A szekvenálásra tovább küldött 40 mintából csak 17 minta mutatott 
értékelhető azonosságot. Összesen 3 hódból származó 5 minta (2 vér, 3 lép) Candidatus 
Neoehrlichia mikurensis-szel (82,88-98,30%) és egy másik hódból származó 1 minta (vér) 
Borellia lusitaniae-val (98,55%) mutatott magasszintű azonosságot. Továbbá 7 hódnál 11 
mintából (6 szívizom, 5 rekeszizom) találtunk nagymértékű egyezést Toxoplasma gondii-val 
(99,60-100%), melyekből egynek a rekeszizom mintájából a további vizsgálatok nem tudták 
elkülöníteni a T. gondii szekvenciát a Hammondia hammondi-tól.  
 
Összesen a 30 vizsgálat alá vett hódból 11-nél sikerült összesen protozoon parazitákat és 
kullancsok által terjesztett kórokozókat kimutatni. 
 
A STARTING 150266 számú projekt a Kulturális és Innovációs Minisztérium Nemzeti 
Kutatási Fejlesztési és Innovációs Alapból nyújtott támogatásával, a STARTING_24 pályázati 
program finanszírozásában valósult meg. 
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HUN-REN-ÁTE Klímaváltozás: Új Vérszívó Paraziták    Parazitológia 
és Vector-borne Kórokozók Kutatócsoport1 
Állatorvostudományi Egyetem, Parazitológiai és Állattani Tanszék2 
 
A METASTRIATA CSOPORTBA TARTOZÓ KULLANCSOK ELŐFORDULÁSÁNAK 
VÁLTOZÁSA AZ ELMÚLT ÉVTIZEDEK SORÁN OROSZORSZÁGBAN ÉS A 
SZOVJET UTÓDÁLLAMOKBAN 
 
Denis Fedorov1, Hornok Sándor1,2 

 
A kullancsok (Acari: Ixodidae) világszerte elterjedt vérszívó ízeltlábúak, amelyek kórokozókat 
terjesztenek gerinces gazdáik felé. Fajaik többsége a Metastriata csoportba tartozik, amely 18 
nemzetséget és körülbelül 500 fajt tartalmaz. Oroszország és a posztszovjet államok foglalják 
el a Palearktisz északi részének legnagyobb területét, a tájegységek, biotópok sokféleségével 
és fejlődő gazdasági tevékenységgel. Ezen a hatalmas területen Filippova 1997-ben publikálta 
az utolsó átfogó munkát a Metastriata kullancsok földrajzi elterjedéséről, 26 fajt tárgyalva 
(kivéve a Hyalomma nemzetséget, amelynek hat faját Apanaskevich és Filippova később 
ismertette). Tsapko (2020) listájában viszont már 37 faj szerepelt. Hipotézisünk szerint a 
közelmúltban tetten érhető éghajlatváltozás, a táj átalakulása és számos antropogén tényező, 
mint például a növényzet szabályozása, a növekvő városok, az utazás-globalizáció jelentősen 
befolyásolták az őshonos és invazív kullancsfajok számát, térbeli és időbeli eloszlását és 
gazdapreferenciáit. 
 
Jelen munkánkban a Metastriata kullancsfajokra és a földrajzi régió kulcsszavaira kerestünk rá 
a következő publikációs adatbázisokban: az Orosz Tudományos Akadémia könyvtára 
(beleértve az Orosz Tudományos Akadémia Állattani Intézetének osztályát), a Springer Link, 
a Web of Science, a Zoological Record, a Google Scholar és a CyberLeninka (orosz 
tudományos elektronikus könyvtár). A vizsgálat során a volt Szovjetúnió hatalmas területén 
előforduló 52 Metastriata kullancsfajt tekintettünk át, amelyek rendszertani hovatartozásuk 
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 közelmúltban publikált munkák elemzése kimutatta, hogy legalább két Dermacentor-faj 
nagyobb tengerszint feletti magasságban fordul elő, mint a korábbi évtizedekben. Az elmúlt 
néhány évben egyes Haemaphysalis-fajok földrajzi elterjedési területe szűkült (például H. 
longicornis), míg mások bővültek (például H. japonica, H. concinna). Ez utóbbi faj Északkelet-
Szibériában is megjelent, egy nagyon hideg régióban, amelyet korábban kullancsmentesnek 
tartottak. Beszámoltak arról, hogy a természetes/antropogén okok miatti erdővesztéssel járó táj 
átalakulás a D. reticulatus helyi populációjának növekedését eredményezte, és e faj európai 
elterjedési területének északkeleti határa is tisztázódott. Kazahsztán déli részén először fedezték 
fel a Rhipicephalus anulatus és a Hyalomma rufipes fajokat. Az adatok szerint kis, helyi H. 
rufipes populációk jelentek meg Kirgizisztánban. Egzotikus kullancsfajokat szintén 
behurcoltak Délkelet-Ázsia trópusi vidékeiről, Kelet-Afrikából, sőt Észak-Amerikából is. 
 
Kutatásunkat a TKI 1500107 sz. Kutatócsoport támogatta. 
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ÁTE, Parazitológiai és Állattani Tanszék1      Parazitológia 
HUN-REN ÁTE Klímaváltozás: Új Vérszívó Paraziták 
 és Vector-borne Kórokozók Kutatócsoport2 

Aggteleki Nemzetipark Igazgatósága3 

NÉBIH-ÁDI4 

Dömsödi Vadásztársaság5 
* tamas.feher001@gmail.com 
 
EGYES VÁROSIASODÓ RAGADOZÓ FAJOK JÁRVÁNYTANI ÉS PARAZITOLÓGIAI 
VIZSGÁLATA 
 
Fehér Tamás Miklós1*, Takács Nóra1,2, Boldogh Sándor András3, Szabó Ádám3, Szalay Dóra4, 
Gergely Imre5, Hornok Sándor1,2, Szekeres Sándor1,2 

 
A vadon élő, urbanizálódó ragadozók potenciális rezervoárjai a kullancsok által terjesztett 
kórokozóknak, és hozzájárulhatnak az embereket, és háziállatokat is megfertőző betegségek 
fennmaradásához és terjedéséhez. A kutatás célja az volt, hogy felmérje egyes Magyarországon 
előforduló ragadozófajok (vörös róka, európai borz, aranysakál, szürke farkas) egyes 
kórokozókkal való fertőzöttségének előfordulását és relatív gyakoriságát, valamint a nyert DNS 
szekvenciákat összevesse hazai és nemzetközi adatokkal.  
 
Összesen 31 állatból (24 vörös róka, 3 európai borz, 2 aranysakál, 2 szürke farkas) származó 
vér-, lép-, máj-, szívizom- és vázizom-mintákat vizsgáltunk. A mintákból DNS-t vontunk ki, 
majd konvencionális PCR-vizsgálatokat alkalmaztunk Piroplasmida, Hepatozoon sp., 
Anaplasmataceae, Rickettsia sp., Borrelia burgdorferi sensu lato és Sarcocystidae kórokozók 
kimutatására. A pozitív amplikonokat szekvenáltuk, és filogenetikai analízist végeztünk. 
 
A vörös rókák 91,7%-ában mutattunk ki legalább egy kórokozót, a Babesia vulpes és a 
Hepatozoon canis prevalenciája 87,5%, illetve 37,5% volt. Emellett Anaplasma sp., Ehrlichia 
sp., Candidatus Neoehrlichia procyonis-like, Rickettsia sp. és Toxoplasma gondii jelenlétét is 
igazoltuk, gyakori koinfekciókkal. Az összes vizsgált európai borz Babesia sp. DNS-t 
hordozott, és egy részük Ehrlichia sp., egyéb Anaplasmataceae és Cystoisospora sp. jelenlétére 
is pozitívnak bizonyult. Mindkét aranysakálban B. vulpes fertőzöttséget állapítottunk meg, és 
közülük az egyik egyed Anaplasmataceae pozitív volt. A szürke farkasok közül az egyik 
egyedben Babesia canis és H. canis koinfekciót detektáltunk, míg a másik egyed az összes 
vizsgált kórokozóra negatív volt. Borrelia burgdorferi sensu lato egyetlen mintából sem volt 
kimutatható. Ez a kutatás elsőként számol be Magyarországon a B. vulpes előfordulásáról 
aranysakálban, továbbá H. canis jelenlétéről szürke farkasban és B. canis fertőzésről vadon élő 
szürke farkasban, valamint új Babesia sp. és Candidatus N. procyonis-like genotípusokról 
európai borzokban és vörös rókákban. Emellett igazoltuk a Candidatus Ehrlichia 
transdanubiensis jelenlétét Pest megyében, amit korábban csak Somogy és Baranya megyékben 
találtak meg Magyarországon. 
 
Eredményeink rávilágítanak az urbanizálódó ragadozópopulációk hazai epidemiológiai 
jelentőségére. 
 
A STARTING 150266 számú projekt a Kulturális és Innovációs Minisztérium Nemzeti 
Kutatási Fejlesztési és Innovációs Alapból nyújtott támogatásával, a STARTING_24 pályázati 
program finanszírozásában valósult meg. 
  



 

4 
 

ÁTE, Parazitológiai és Állattani Tanszék1      Parazitológia 
HUN-REN–ÁTE Klímaváltozás: Új Vérszívó Paraziták és Vector-borne Kórokozók 
Kutatócsoport2 

STAR-UBB Institute, Babes-Bolyai University3 
*keve.gergo@univet.hu 
 
A MADARAK SZEREPE A HYALOMMA KULLANCSOK, ILLETVE A KRÍMI-KONGÓI 
VÉRZÉSES LÁZ TERJESZTÉSÉBEN. 
 
Keve Gergő1,2, Sándor D. Attila1,2.3, Hornok Sándor1,2 

 
A madarak szerepe a kullancsok terjesztésében évszázadok óta ismert jelenség, azonban a 
folyamat transzkontinentális jellege csak az utóbbi években vált ismertté. Az Európába és 
ezáltal hazánkba, elsősorban madarakon érkező idegenhonos Hyalomma (Hyalomma 
marginatum és Hyalomma rufipes) kullancsokat számos kérdés övezi. Ennek oka, hogy ezek a 
kullancsok felelősek a nagy köz- és állategészségügyi jelentőségű Krími-kongói vérzéses láz 
vírusának (CCHFV) terjesztéséért. 
 
A jelenség mélyebb megértése érdekében, munkánk során a témában releváns, 
hozzávetőlegesen 120 szakcikk adatait és eredményeit összesítettük, mely során a 
Parazitológiai és Állattani Tanszék évtizedek óta gyűjtött eredményeit is felhasználtuk. 
 
Kéziratunk eredményei alapján, a madarak által szállított Hyalomma kullancsok járványtani 
szerepe némiképp eltér az általános felfogástól, mely szerint a folyamat egyszerű, a fertőzötten 
madárra kapaszkodó lárva Európába érve, kifejlett korában is fertőzőképes lesz. A kullancsok, 
valamint a CCHFV ökológiai és járványtani tulajdonságait, illetve a rendelkezésre álló adatokat 
figyelembe véve azonban úgy tűnik, hogy egy madárral nem endémiás területre behurcolt 
Hyalomma kullancs által okozott emberi vagy állati CCHFV fertőzés esélye meglehetősen 
alacsony, és ez idáig példátlan is. Ennek oka, hogy a Hyalomma kullancsok, bár 
transzovariálisan (anyáról-utódra) és transzstadiálisan (stádiumok között) fertőződhetnek a 
vírussal, a jelenlegi limitált ismereteink alapján úgy tűnik, hogy amennyiben a fejlődésük során 
a gazdáik által nem találkoznak vele, úgy a vírus nem marad fenn a kullancsban. Az eddig 
vizsgált vándormadarakban azonban a CCHFV nem képes virémiát kialakítani, így a 
madarakról leeső és adulttá vedlő Hyalomma nimfák által képviselt járványtani kockázat 
minimális. Ahhoz, hogy a jelenséget pontosan megismerjük és a jövőben talán hazánkban is 
megtelepedő kullancsok által képviselt valódi kockázatot megértsük, szükséges, de nem 
elegendő a Hyalomma kullancsok folyamatos monitorozása. Munkánk során két olyan kérdést 
azonosítottunk, melyek megválaszolása a járványtani kockázatbecsléshez feltétlenül szükséges: 
(1) A madarak képessége a vírussal történő fertőződésre és annak továbbítására a kullancsok 
felé. (2) A CCHFV fennmaradása transzovariálisan fertőzött, de fejlődésük során a vírussal újra 
nem találkozó kullancsokban. 
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BAROMFI PATOGÉN HISTOMONAS MELEAGRIDIS ELSŐ MOLEKULÁRIS 
KIMUTATÁSA VÖRÖS MADÁRTETŰATKÁBAN (DERMANYSSUS GALLINAE) 
 
Kóczán Patrícia1,*, Kovács László2, Örkényi Adrienn3, Kovács Dorottya1, Kőrösi László4, 
Eszterbauer Edit1 
 

A vörös madártetűatka (Dermanyssus gallinae) világszerte elterjedt vérszívó külső élősködő, 
amely komoly egészségügyi és gazdasági problémákat okoz a baromfiállományokban, valamint 
szerepet játszhat különféle kórokozók (például Salmonella enterica, E. coli baktériumok, 
Candida albicans gomba, a madárinfluenza vírusa és vérparazita Plasmodium sp.) 
terjesztésében. A baromfit, főként pulykát érintő histomonosis-t, másnéven feketefej betegséget 
okozó egysejtű, a Histomonas meleagridis (Parabasalia, Dientamoebida) fő ismert hordozója a 
Heterakis gallinarum fonálféreg, de a fertőzés terjesztésére más ízeltlábúak, mint például 
földigiliszták, legyek, sáskalárvák, alombogarak lehetséges szerepét sem lehet kizárni.  
 
A kutatás során madártetűatkákat gyűjtöttünk számos magyarországi baromfitelepről, házilag 
gyártott, kórokozómentes csapdákkal, amelyek egy hétig voltak kihelyezve az istállókban. A 
csapdákat begyűjtés után légmentesen zárható tasakokban tároltuk a vizsgálatig -20°C-on. Az 
egyes csapdákban lévő atkák megszámlálása után az egy csapdából származó atkákat egy 
mintának tekintettük. A genomiális DNS izolálását követően specifikus PCR vizsgálatokat 
végeztünk. A H. meleagridis jelenlétének kimutatására a 18S riboszomális RNS (18S rDNS) 
gén, a madártetűatka fajmeghatározására pedig a citokróm c oxidáz I. alegység (COX1) gén egy 
szakaszát sokszoroztuk fel kétkörös PCR rendszerek segítségével. A Sanger szekvenálást 
követően a szekvenciák azonosítása az NCBI GenBank adatbázis BLAST szolgáltatásával 
történt. Végül az illesztett szekvenciaszakaszokon maximum likelihood (RAxML-NG) 
módszerrel filogenetikai elemzéseket végeztünk. 
 
Két helyszínről, egy nagyüzemi baromfitelepről és egy háztáji állományból (mindkettőben 
házityúk tartást folytatnak zajlik) összesen 17 begyűjtött atkacsapdát vizsgáltunk. Mindegyik 
csapda tartalmazott madártetűatkákat. A COX1 szekvenciák alapján minden mintában a D. 
gallinae jelenlétét mutattuk ki. A filogenetikai elemzés során a két különböző helyszínről 
származó atka minták jól elkülöníthetőek voltak. A H. meleagridis egysejtűt a 17 begyűjtött 
minta közül 10 csapdából származó atkában sikerült kimutatnunk. A baromfiállomány 
histomonosis klinikai tüneteit nem mutatta egyik telepen sem. Az általunk izolált összes H. 
meleagridis minta az I-es genotípusba tartozott, továbbá a filogenetikai azonosítás során egy 
feltételezett újabb genetikai csoportot azonosítottunk.  
 
A tanulmány elsőként bizonyítja, hogy a vörös madártetűatkák hordozhatják a H. meleagridis 
egysejtűt és fontos új ismereteket, illetve kérdéseket vet fel a histomonosis járványtanával 
kapcsolatban. Az atkák Histomonas meleagridis terjesztésében nyújtott szerepének 
meghatározása további vizsgálatokat igényel. 
 
A kutatást a TKP2021-EGA-01 projekt támogatta. 
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RAGADOZÓMADARAK KULLANCSFERTŐZÖTTSÉGE (AVES: ACCIPITRIFORMES, 
STRIGIFORMES, FALCONIFORMES) A NYUGAT-PALEARKTIKUM TERÜLETÉN: ÚJ 
ADATOK ÉS IRODALMI ÁTTEKINTÉS 
 
Pitó Andor,2, Sándor D. Attila,2, Horváth Márton3, Kovács Szilvia3, Boyan Milchev3, Koleszár 
Sándor3, Győrig Előd3, Calin Gherman3, Juhász Benedek3, Sztrehárszki Lili3, Mórocz Attila3, 
Keve Gergő1,2, Takács Nóra1,2, Kontschán Jenő3, Hornok Sándor1,2 

 
Az énekesmadarak kullancs-fertőzöttségét széles körben tanulmányozták globális és regionális 
szinteken is, azonban a ragadozómadarakra vonatkozó adatok ritkák és hiányosak. A 
ragadozómadarak különösen epidemiológiai szempontból relevánsak, mivel nagy testméretük, 
széles mozgásterük és fészkelési szokásaik elősegíthetik a kullancsok terjesztését, és az endofil 
kullancsfajok (pl. zsákmányállatokról) akár a már használt fészkekben is fennmaradhatnak. 
 
Jelen tanulmányban célunk az volt, hogy összefoglaljuk az eddigi adatokat ebben a témában. 
Több, mint 1,800 ragadozómadarat vizsgáltunk 61 helyszínen Közép- és Délkelet-Európában, 
beleértve kontinentális és mediterrán éghajlati régiókat is. Kullancsokat (n=839) 98 madárból 
gyűjtöttünk, amelyek 13 ragadozómadár-fajt képviseltek három madárrendből. Összesen 12 
kullancsfajt azonosítottunk, a leggyakoribbak a Rhipicephalus turanicus, Haemaphysalis 
concinna és Ixodes ricinus voltak. Több korábban ismeretlen kullancs–gazda kapcsolatot is 
feltártunk. 
 
A baglyok bizonyultak a leginkább kullancsokkal fertőzöttnek, különösen az uhu (Bubo bubo) 
fiókái. Az endofil és rágcsáló-specifikus kullancsfajok szignifikánsan gyakoribbak voltak a 
baglyokon és az üregben vagy épületekben fészkelő madarakon, míg a nappali 
ragadozómadarakat elsősorban generalista és exofil fajok fertőzték. 
 
Mindezen információk megerősítik a költésbiológia és a zsákmányösszetétel fontosságát a 
ragadozómadarak kullancsfaunájával összefüggésben. Az eredmények új betekintést nyújtanak 
a kullancs–ragadozómadár kapcsolatokba, új adatokat szolgáltatnak ragadozómadarakról 
ismert kullancsfajokról, és segítik a ragadozómadarak szerepének megértését a kullancsok 
fenntartásában és terjesztésében, ami különösen fontos az üregekben/ odvakban fészkelő fajok 
esetében. 
 
A terepi mintavétel mellett egy közel 150 korábban publikált cikket tartalmazó átfogó adatbázis 
is készült, amely szerint 32 kullancsfajt írtak le eddig ragadozómadarakról a Nyugat-
Palearktikum területéről. 
 
Kutatásunkat a TKI 1500107 sz. Kutatócsoport és a 2025-2.1.1-EKÖP-2025-00022 támogatta. 
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MEGFIGYELÉSEK LOVAK GASTEROPHILOSISÁNAK ELŐFORDULÁSÁRÓL 
MAGYARORSZÁGON 
 
Tiba Bernadett1*, Szekeres Sándor1,2 

 
A vizsgálat célja a gyomorbagócsok (Gasterophilus spp.) magyarországi előfordulásának és 
fertőzöttségi szintjének felmérése.  
 
A 230 lótartó által kitöltött kérdőív és a beküldött, valamint általam gyűjtött minták alapján 
összesen 4685 db pete és 132 db lárva került vizsgálatra.  
 
Sztereomikroszkópos azonosítás általi eredmény kimutatta, hogy valószínűsíthetően 
Gasterophilus intestinalis fajhoz sorolhatóak. A peték leggyakrabban a lovak lábain fordultak 
elő, ezen kívül változatos és ritka testtájéki elhelyeződést figyeltem meg (pl. pofa szőrére 
ragasztott pete). A fertőzöttség mértékét a tartásmód, a hőmérséklet és a szőrszín is 
befolyásolta: rideg tartásban gyakoribb volt a peték jelenléte, szőrzethez kötődően pedig a 
szürke színű lovakon kevesebbszer fordult elő, a sárga és pej lovakon viszont a leggyakrabban. 
Megfigyelésem alapján 9 Celsius fok alatt és 34 Celsius fok felett nem gyűjtöttem mintákat, 
így az adott napi hőmérsékleteket diagrammon ábrázolva egy hőmérséklet preferencia is 
megállapítható volt.  
 
A klímaváltozás hatására a bagócsok aktivitása korábban kezdődhet, akár már kora tavasszal 
megjelenhetnek. Az eredmények rávilágítanak arra, hogy a Gasterophilus-fertőzöttség 
továbbra is elterjedt, ezért a célzott féreghajtás és a rendszeres monitorozás kiemelten fontos. 
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VÁROSI KÖRNYEZETBEN ÉLŐ VARJÚFÉLÉK SZEREPE TÁRSÁLLATOK EGYES 
PROTOZOON-FERTŐZÖTTSÉGEIBEN 
 
Tuska-Szalay Barbara1*, Gaál Klaudia1, Horváth Martin1, Takács Nóra1,2, Keve Gergő 1,2, 
Hornok Sándor1,2 
 
Napjainkban a kedvtelésből tartott állatok száma folyamatosan növekszik, miközben az 
urbanizáció előrehaladtával a nagyvárosi környezet egyre több vadon élő állatfaj számára 
biztosít alkalmas élőhelyet. Ennek következtében számos madárfaj – köztük varjúfélék 
(Passeriformes: Corvidae) – nagy egyedszámban figyelhető meg városi parkokban vagy akár 
lakóövezetek udvaraiban. E környezeti változásokra alapozva kutatásunk célja annak vizsgálata 
volt, hogy egyes urbanizálódott varjúfélék potenciális fertőzési forrásként szolgálhatnak-e a 
kedvtelésből tartott állatok egysejtű parazitás megbetegedései szempontjából. 
 
A vizsgálat során összesen 285 madár egyed agyszövetéből és szájüregéből (szájtampon) 
történt mintavétel. A minták többsége Dömsöd környékén, valamint, Budapesten, a Liszt 
Ferenc Nemzetközi Repülőtér térségében állománygyérítés céljából elejtett madaraktól 
származott. Az egyedek zöme szarka (Pica pica; n = 279) volt, emellett néhány szajkóból 
(Garrulus glandarius; n = 4) és dolmányos varjúból (Corvus cornix; n = 2) is vettünk mintát. 
A minták molekuláris vizsgálata PCR módszerrel történt, majd a pozitív eredményt adó 
mintákat szekvenálásnak vetettük alá. 
 
Tíz szarka agyszövet-mintájából kimutattuk a Toxoplasma gondii (Apicomplexa: 
Sarcocystidae) jelenlétét, amelynek 18S rRNS szekvenciája 100%-os egyezést mutatott a nagy 
patogenitású RH és ME49 törzsekkel. További tíz szarka esetében Lankesterella sp. 
(Apicomplexa: Lankesterellidae) jelenlétét bizonyítottuk; a kimutatott genotípus 18S rRNS 
szekvenciája 98,7%-os egyezést mutatott a génbanki adatok közül a legközelebbi, mezei 
poszátából (Curruca communis) származó változattal. Egy szarka agyszövetéből egy Isospora-
fajt (Apicomplexa: Eimeriidae) is sikerült kimutatni, amelynek szekvenciája 99,6%-os 
hasonlóságot mutatott az Ausztráliában, fehérszemű mézevőből (Phylidonyris 
novaehollandiae) nemrég leírt Isospora phylidonyrisae fajjal, valamint 99,5%-os egyezést egy 
ausztrál varjúból (Corvus coronoides) közölt Isospora coronoideae szekvenciájával. Három 
minta esetében kevert fertőzés gyanúja merült fel, míg a Trichomonadida kimutatására irányuló 
PCR-vizsgálat során valamennyi szájtampon minta negatív eredményt adott. 
 
Eredményeink arra utalnak, hogy a városi környezetben egyre gyakoribb varjúfélék szerepet 
játszhatnak egyes egysejtű paraziták terjedésében. A szarkák Toxoplasma-fertőzöttsége 
feltehetően macskák ürülékével szennyezett környezetből vagy fertőzött köztigazdák 
elfogyasztásából ered, és nem zárható ki a fertőzés továbbadása sem kutyák és macskák felé 
zsákmányállatként. Ezzel szemben a szarkákból újonnan kimutatott Lankesterella-faj esetében 
gazdaspecifikusság valószínűsíthető, így közvetlen kockázatot nem jelent a kültéren tartott 
társállatok számára. Vizsgálatunk egyúttal az ausztráliai Isospora-fajok közeli rokonainak első 
európai kimutatását is jelenti madárfajban. 
 
Kutatásunkat a TKI 1500107 sz. Kutatócsoport támogatta. 
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HALPENÉSZ FAJOK (OOMYCOTA, SAPROLEGNIALES) DIVERZITÁSÁNAK 
ÖSSZEHASONLÍTÓ VIZSGÁLATA HAGYOMÁNYOS IZOLÁLÁS ÉS KÖRNYEZETI 
DNS METABÁRKÓDOLÁS ALKALMAZÁSÁVAL  
 
Vámosi Réka1,*, Erdei Noémi1, Kóczán Patrícia1, Ferincz Árpád2, Martina Lisnerová3, Ivan 
Fiala3, Eszterbauer Edit1 

 
A petespórás gombák (Oomycota) közé tartozó halpenészek gombajellegű szaprofita, vagy 
fakultatív patogén fajok. Az édesvízi ökoszisztémákban világszerte előfordulnak, 
veszélyeztetve a természetes vízi élővilágot, valamint a tenyésztett halállományokat. A patogén 
fajok leggyakrabban a Saprolegnia, Leptolegnia, Achlya és Pythium genusokba sorolhatók és a 
saprolegniosis nevű betegséget okozzák. A halpenész fajok azonosítása, diverzitásuk 
megismerése elengedhetetlen egy hatékony védekezési módszer kidolgozásához. A fajok 
monitorozásához univerzális, nem-invazív, gyors és hatékony kimutatási módszerre van 
szükség. Munkánk során két mintavételi és kimutatási módszert teszteltünk. Célunk az volt, 
hogy összehasonlítsuk a két módszer hatékonyságát a fajok azonosításában és az adott 
vízmintán belüli faji diverzitás feltérképezésében.  
 
A vízmintákat a Balatonból és a Kis-Balatonból gyűjtöttük 2024-ben és 2025-ben. A 
halpenészek izolálását a korábbiakban kidolgozott protokoll szerint GY táptalajon végeztük. 
Ebben az esetben a fajok azonosítása a tiszta tenyészetekből kivont DNS-ből kiindulva történt, 
amelyet az internal transcribed spacer – riboszomális RNS gének (ITS–rDNS) régiójának 
felsokszorozása követett PCR-rel. A szekvenálás Sanger szekvenáló platformon, a szekvenciák 
azonosítása az NCBI GenBank adatbázis nBLAST homológia kereső szolgáltatásával történt. 
Ezzel párhuzamosan, a vízmintákból közvetlenül környezeti DNS-t izoláltunk. Ebben az 
esetben különböző, a kórokozóra specifikus marker régiók (ITS1, ITS2, COX2) 
felsokszorozása egyedi azonosítóval ellátott primer kombinációkkal történt (metabárkódolás), 
a szekvenálást pedig Illumina (NGS) platformon végeztük. A szekvenciák bioinformatikai 
feldolgozásához a SEQme protokollját követtük.  
 
Eredményeink szerint a 2024-es mintavétel esetén hagyományos izolálással összesen kilenc 
helyszínről három esetben sikerült halpenészt izolálni. Ezzel szemben környezeti DNS 
metabárkódolással minden helyszínről sikeresen azonosítottunk több patogén halpenész fajt. 
2025-ben minden helyszínről kimutattuk hagyományos izolálással a legdominánsabbnak 
mondható halpenész fajokat, azonban ebben az esetben is nagyobb diverzitást igazoltunk a 
környezeti DNS metabárkódolással. A diverzitás függött még a vizsgált markertől is, a 
legnagyobb diverzitást az ITS1 régió vizsgálatával kaptuk.  
 
Eddigi eredményeink azt mutatják, hogy halpenész fajok diverzitásának kimutatására a 
környezeti DNS metabárkódolás módszere alkalmasabb, mint a tenyésztésen alapuló izolálás. 
A módszer további finomhangolása után újabb minták vizsgálatát, valamint az eredmények 
különféle környezeti paramétekkel történő összevetését tervezzük. 
 
Anyagi támogatás: NKFIH K141889 sz. pályázata 


