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1. RÖVIDÍTÉSEK JEGYZÉKE 

 

DNS   dezoxiribonukleinsav  

CoV   koronavírus 

SARS-CoV  súlyos akut légzőszervi szindróma-koronavírus 

PEDV   sertések járványos hasmenésének vírusa 

ICTV   Nemzetközi Vírusrendszertani Bizottság 

HEV   hepatitis E vírus 

RNS   ribonukleinsav 

PCR   polimeráz láncreakció 

bp   bázispár 

PBS   foszfáttal pufferelt sóoldat 

NCBI   National Center for Biotechnology Information 

BLAST  Basic Local Alignment Search Tool 

RdRp   RNS-függő RNS-polimeráz 

GTR+I+G Generalised Time Reservible + invariable sites + Gamma distribution   
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2. BEVEZETÉS 

A denevérek igen fontos és meghatározó szerepet töltenek be az ökoszisztémákban [1]: az 

ízeltlábú állományok szabályozásán keresztül a táplálékláncok kiemelt szereplői, a trópusi 

területeken ezenkívül a magok terjesztésével és a virágos növények egy részének 

beporzásával jelentős mezőgazdasági hasznot is hajtanak az emberek számára, illetve 

hozzájárulnak az ökológiai stabilitás fenntartásához.  

Ökológiai szolgáltatásaikon túl a denevérek népes rendjét (Chiroptera) a többi emlősétől 

eltérő számos biológiai tulajdonságuk teszi a tudományos kutatás számára kiemelten 

fontossá és érdekessé. Ugyan egyre több kutatás irányul ezekre a sok szempontból 

különleges élőlényekre [2], még mindig meglehetősen hiányosak az ismereteink. Rejtett 

életmódjuk megnehezíti mintázásukat, továbbá veszélyeztetett státuszuk megköti a kutatók 

kezét, mert törekedniük kell a populációik zavarásának elkerülésére [3].  

A repülés képessége alapjaiban meghatározza életmódjukat, és hatással van biológiájuk 

számos aspektusára, a táplálkozástól kezdve a stresszre adott válaszokon át egészen az 

immunrendszerükig. A repülés és a vírustolerancia között kapcsolatot feltételeznek, mivel a 

denevérek repülés közbeni magas testhőmérséklete és energiaigénye káros molekuláris 

stresszreakciókat idézne elő, és interferonválaszt váltana ki. Ennek a válaszútvonalnak a 

tompítása – a repülés okozta megerőltetés autoimmun válasz kiváltásának elkerülésére – 

hozzájárulhat a hosszabb élettartamhoz és elősegítheti a vírusokkal való békésebb 

együttélést [4, 5]. A denevérekben az inflammoszómák represszáltsága megakadályozza a 

szervezetük számára káros, túlzottan heves immunreakciókat (citokin viharokat), amelyek 

más emlősökben gyakran előfordulnak hasonló fertőzések esetén. Emellett a denevérek 

erőteljes interferon szignálokkal rendelkeznek, amelyek segítenek a vírusok gyors 

felismerésében és elpusztításában, miközben fenntartják a kontrollált gyulladásos választ. 

Továbbá, a DNS-sérülések javításának hatékonysága is kiemelkedő, ami szintén hozzájárul 

az immunrendszerük stabilitásához és a vírusokkal való hosszú távú együttélés képességéhez 

[6]. 

A denevéreknek rezervoár szerepük van [5], ugyanis a vírusfertőzések kordában tartásában 

különösen hatékony immunrendszerük lehetővé teszi számukra, hogy hosszú ideig 

hordozzanak különböző vírusokat anélkül, hogy komoly tüneteket mutatnának. Ez a 

tulajdonságuk, illetve hosszú élettartamuk, társas viselkedésük és nagy távolságokat elérő 

migrációjuk hozzájárul ahhoz, hogy számos zoonotikus, azaz állatról emberre terjedő vírus, 
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mint például a koronavírusok, a Marburg vírus és a veszettség vírusok legfőbb 

gazdaszervezetei a denevérek. 

A vírusos zoonózis járványok előrejelzése napjainkra egyre fontosabb közegészségügyi 

kérdéssé vált. A vírusok alapos megismerése, különösen azoké, amelyek olyan állatfajokban 

fordulnak elő, amelyek rezervoárként szolgálnak, kulcsfontosságú lépés ezen probléma 

kezelésében. A denevérek különösen sokféle vírust hordoznak, amelyek közül több is 

jelentős figyelmet érdemel, mivel komoly egészségügyi kockázatot jelent az emberek 

számára. Ezen vírusok egy része súlyos járványokat képes előidézni az emberi populációban. 

Mindazonáltal jelenleg még mindig kevés ismerettel rendelkezünk a denevérek által 

hordozott globális víruspopulációk összetételéről és sokféleségéről, ami megnehezíti a 

járványok előrejelzését [7]. 

Trópusi területeken jelentős a zoonózisos fertőző betegségek kockázata, mivel az élőhelyek 

pusztítása miatt egyre több az ember-állat kontaktusok száma [8]. 

A denevérekkel való érintkezés egyik formája a denevérek elfogyasztása, ami elsősorban 

Ázsiában és Afrikában fordul elő, bár nem minden területen kiemelkedő jelentőségű. Egy 

átfogó irodalmi áttekintés során 119 forrásban találtak utalásokat a denevérfogyasztásra. 

Délkelet-Ázsiában, különösen Indonéziában és Laoszban, jelentős denevérpopulációkat 

veszélyeztet a vadászat. A vietnámi Kho Muong faluban a helyiek becslése szerint évente 

kb. 1000 kg denevért gyűjtöttek be a közeli denevérbarlangból és Thanh Hoa tartományban 

szintén jelentős vadászati tevékenység zajlik [9]. 

A délkelet-ázsiai régió – amely Vietnámot is magában foglalja – különösen fontos a 

zoonózisok szempontjából, hiszen számos állatfaj él itt, amelyek potenciális rezervoárjai 

lehetnek új vírusoknak.  

A helyzetet súlyosbítja, hogy Délkelet-Ázsiában a denevérguanó gyűjtése elterjedt 

gyakorlat, ugyanis ezt természetes trágyaként használják [10]. A guanót hagyományosan 

barlangokban gyűjtik, ahol nagy denevérkolóniák élnek [11]. A gyűjtők ki vannak téve a 

fejük felett átrepülő denevérek ürülékének, és rendszeresen mezítláb járnak a denevérürülék 

halmokon. Egy-egy barlangból évente akár 70 tonna guanót is bányászhatnak [11]. 

Vietnámban és Kambodzsában a denevérguanót mesterséges denevérszállások alól is 

gyűjtik, amelyek beton alapon elhelyezkedő oszlopos épületek, tetejükön kókuszpálma 

levelekkel, hogy vonzzák a lombkoronában élő denevéreket [12]. Ezeket a mesterséges 

pihenőhelyeket guanófarmoknak nevezik, és gyakran emberi lakóhelyek közelében 
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találhatók, ahol háziállatokat nevelnek és növényeket termesztenek. Korábbi vizsgálatokban 

eddig nem találtak olyan denevérvírusokat, amelyek egyértelműen megfertőzték volna a 

denevérek élőhelyeihez közel lakó embereket, habár korlátozott számú emberi mintavétel 

történt. Ugyanakkor néhány szerológiai vizsgálat arra utal, hogy bizonyos vírusokkal történt 

korábbi érintkezés lehetséges, így a további kutatások elengedhetetlenek a teljesebb kép 

megértéséhez [13]. 

A koronavírusok (CoV-ok) nagy méretű (kb. 22-36 ezer bázisból álló), egyszálú, pozitív 

RNS-vírusok, amelyek a Coronaviridae családba és a Nidovirales rendbe tartoznak a 

Nemzetközi Vírusrendszertani Bizottság (ICTV) iránymutatásainak megfelelően 

(https://ictv.global) [13]. Négy különálló nemzetségre oszthatók, amelyek közül elsősorban 

az alfa- és betakoronavírusok fertőznek emlősöket, köztük denevéreket [14].  

Az alfa-CoV-ok 15 alnemzetsége közül 10 természetes gazdaszervezete a denevér [14]. A 

számos denevérfajon kívül más állatokat is megfertőznek, mint például sertéseket, kutyákat, 

macskákat és rágcsálókat [15]. Két világszerte elterjedt humán alfa-CoV-t ismerünk, a 

HCoV-229E-t és a HCoV-NL63-at [16, 17]. Mindkettőre jellemző, hogy enyhe, 

megfázásszerű tüneteket okoznak [17, 18]. 

A denevérek és az emberek közötti érintkezési pontoknál olyan koronavírusokat is 

azonosítottak, amelyek szoros rokonságban állnak a sertésekben betegséget okozó 

koronavírusokkal [13]. Az egyik jelentős sertés patogén a sertések járványos hasmenésének 

vírusa (PEDV). Ez a vírus a szeronegatív újszülött malacokban akut hasmenést/hányást, 

kiszáradást és magas elhullási arányt okoz. Az elmúlt három évtizedben a PEDV-fertőzés 

jelentős gazdasági veszteségeket okozott az európai és ázsiai sertéságazatban, azonban 

2013–2014-ben a betegség előfordulását az Egyesült Államokban, Kanadában és Mexikóban 

is jelentették. Az Egyesült Államokban 2013 áprilisától napjainkig tartó PEDV-járvány több 

mint 10%-os veszteséget okozott az amerikai sertéspopulációban. 

A hepatitis E vírusok (HEV) globálisan jelentős okozói az akut vírusos hepatitisznek, 

különösen a fejlődő országokban, ahol komoly közegészségügyi problémát okoznak. A 

hepatitis E vírusok burokkal nem rendelkező, egyszálú RNS-vírusok, amelyek a Hepeviridae 

családba tartoznak, és elsősorban fekál-orál úton terjednek, gyakran szennyezett 

vízforrásokon keresztül [19]. Négy fő HEV genotípus fertőzi az embereket: az 1-es és 2-es 

genotípusok főként rossz higiéniai körülmények között fordulnak elő, míg a 3-as és 4-es 

genotípusok zoonotikusak, és mind a fejlett, mind a fejlődő országokban megtalálhatók [19]. 

https://ictv.global/
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Bár a HEV-fertőzések általában nem okoznak komoly megbetegedéseket, de súlyos 

következményekhez vezethetnek várandós nők, immunhiányos személyek és 

májbetegségben szenvedők esetében [20]. 

A HEV-eket egyre inkább zoonotikus patogénként ismerik el, ami rávilágít arra, hogy 

szükség van a diagnosztikai képességek javítására és átfogó közegészségügyi stratégiákra a 

vírusok terjedésének megfékezése érdekében. A HEV-ek, amelyeket hagyományosan 

emberi fertőzésekkel hoztak összefüggésbe szennyezett víz és élelmiszer révén, egyre 

gyakrabban kerülnek elő különféle állati gazdaszervezetekben, a denevérek pedig jelentős 

rezervoárként említhetők. Kutatások több hepevírust azonosítottak denevérekben különböző 

földrajzi régiókban, ami kiemeli azok szerepét a vírus ökológiájában és a HEV-ek potenciális 

zoonotikus átvitelében [21]. Ezek a denevérekből származó HEV-törzsek jelentős genetikai 

sokféleséget mutatnak, ami arra utal, hogy régóta tartó és bonyolult evolúciós kapcsolat áll 

fenn a denevérek és a hepatitis E vírusok között [21]. Ez a sokféleség hangsúlyozza a 

folyamatos kutatás szükségességét annak érdekében, hogy megértsük a HEV-ek zoonotikus 

potenciálját és a fajok közötti átvitel dinamikáját a denevérektől az emberek felé [22]. A 

denevérek szerepének megértése a HEV-ek epidemiológiájában kulcsfontosságú a felmerülő 

vírusokkal kapcsolatos közegészségügyi kockázatok előrejelzéséhez és mérsékléséhez [23]. 

A vietnami denevérekben jelen lévő vírusok feltérképezése nemcsak az adott régió 

közegészségügyi helyzetére nézve kulcsfontosságú, hanem globális szinten is jelentős lehet, 

hiszen az itt felfedezett új vírusok akár világméretű járványokat is okozhatnak. Ezen vírusok 

kimutatása és azonosítása hozzájárulhat a zoonózisok terjedésének megértéséhez és a 

potenciális járványok megelőzéséhez [24]. 

A metagenomikai módszerek elterjedésének köszönhetően az új vírusok felfedezése az 

utóbbi években hatalmas fejlődésen ment keresztül. Ezek ugyanis lehetővé teszik a 

különböző környezeti mintákban – például denevérektől származó guanóban – jelen lévő 

genetikai anyagok átfogó vizsgálatát anélkül, hogy előzetesen ismerni kellene a keresett 

vírusok specifikus génszekvenciáit. Ez a molekuláris biológiai technológia tehát különösen 

hasznos olyan esetekben, amikor teljesen ismeretlen vírusokat keresünk, mivel képes 

felfedni a mintában található összes genetikai anyagot, beleértve a még nem katalogizált 

vírusokat is [25]. A denevérekből származó minták metagenomikai elemzése lehetőséget ad 

arra, hogy az eddig ismeretlen vagy kevésbé vizsgált vírusokat felfedezzük, ami 

hozzájárulhat a globális virológiai kutatásokhoz és a jövőbeli járványok megelőzéséhez.  
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3. CÉLKITŰZÉS 

Jelen dolgozat célja egy 2017-es vietnami denevérkutató expedíció során gyűjtött 

guanóminták virális metagenomikai elemzése. A kutatás egyrészt hozzájárul a vietnami 

denevérek viromjának jobb megértéséhez, másrészt új vírusok azonosításával segíthet 

felkészülni a jövőbeli zoonózisok megelőzésére. 

Célunk továbbá a megtalált új vírusok egy részének genetikai jellemzése, valamint 

filogenetikai viszonyaik tisztázása, evolúciós kontextusba helyezése. 

A vietnami denevérek viromjának feltárása nemcsak regionális, hanem globális szinten is 

fontos eredményeket hozhat, hozzájárulva jövőbeni világjárványok elkerüléséhez. A 

dolgozat célja, hogy ezen a területen új ismereteket nyújtson, és felhívja a figyelmet a 

denevérek és az általuk hordozott vírusok fontosságára. 
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4. ANYAG ÉS MÓDSZER 

4.1. Mintavételi helyszínek 

A vietnami denevérkutató expedíció során három mintavételi helyszín került vizsgálatra 

2017.05.28. és 2017.06.11. között. Két mintavételi pont egymáshoz közel helyezkedett el a 

Ta Dung Természetvédelmi Területen, Vietnam Dak Nong tartományában, míg a harmadik 

helyszín Rung Sac, Can Gio térségében, Ho Si Minh-város közelében található (1. ábra). 

 

1. ábra A mintavételi helyszínek térképe. A kék a tartományokat jelöli, a piros pontok 

pedig a mintavételi helyeket mutatják. 
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4.2. Mintagyűjtés 

A denevérek befogására szolgáló hálók és húrcsapdák naplemente előtt kerültek felállításra, 

és azokat legalább négy órán keresztül rendszeresen ellenőrizték. A befogott denevéreket 

papírzacskókban helyezték el tíz percre, hogy székletmintákat gyűjtsenek. Az azonosítás 

külső jegyek, határozóbélyegek alapján történt, és nem egyértelmű esetekben morfológiai 

vizsgálatra szánt példányok megőrzésére került sor. Az ivar, kor és szaporodási állapot 

meghatározása után a denevéreket vagy szabadon engedték, vagy más kutatási célok esetén 

(pl. taxonómiai vagy anatómiai vizsgálatok) elaltatták és felboncolták. Ilyen esetekben a 

tüdő és mellizmok eltávolításra kerültek, és a mintákat folyékony nitrogénben tárolták. A 

minták további tárolása -80 °C-os fagyasztóban történt. Virológiai vizsgálatok céljából 

denevér példányok nem kerültek megőrzésre. 

A denevérek befogása és mintázása a helyi hatóságok és a vietnami Mezőgazdasági és 

Vidékfejlesztési Minisztérium Erdővédelmi Osztályának engedélyével, az Amerikai 

Emlőskutatók Társasága által jóváhagyott irányelvek szerint történt, amelyek a vadon élő 

emlősök kutatási és oktatási célú használatára vonatkoznak [26]. 

 

4.3. Metagenomikai szekvenálás 

A mintákat 400 μl foszfátpufferolt sóoldat (PBS) és üveggyöngyök hozzáadása után 

homogenizálták. Az Illumina szekvenálást egy dúsítási eljárás előzte meg a vírusos readek 

arányának növelésére, módosítva egy korábban publikált protokollt [27]. A 

homogenátumokat 16 000 × g-n centrifugálták 10 percen keresztül, majd a felülúszót 0,8 

μm-es centrifugális szűrőn (Millipore) szűrték át. A mintát nukleázokkal kezelték, majd a 

nukleázoktól való megszabadulás és a fehérjék bontása után az RNS extrakciója a Direct-

Zol RNA MiniPrep Kit segítségével történt. 

Az RNS könyvtárat az NEBNext Ultra II Directional RNA Library Prep készlettel hozták 

létre az ehhez tartozó protokollt követve. A fragmentációs lépéshez 10 ng teljes RNS-t 

használtak. A cDNS előállítása random primerekkel történt, majd előkészítés és adapterrel 

való ligálás után a könyvtár amplifikálása következett. A minőségellenőrzés Agilent 4200 

TapeStation System segítségével történt, míg a mennyiség meghatározására Qubit 3.0 
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eszközt használtak. Az Illumina szekvenálás NextSeq 550 platformon, 2 × 150 futtatási 

konfigurációban történt. 

 

4.4. Taxonómiai besorolás  

A kapott readeket a fastp program [28] alapbeállításaival trimmeltük, hogy az adapter és 

rossz minőségű szekvencia részeket eltávolítsuk. A trimmelt szekvenciákat ezután a 

MEGAHIT program [29] segítségével, de novo összeszereltük, hogy hosszabb kontigokat 

kapjunk. A MEGAHIT-et szintén alapbeállításokkal futtattuk, melynek eredményeként 

minimum 200 bp hosszúságú szekvenciákat kaptunk. A kontigokat ezután a Diamond blastx 

funkciójával, -f 100 beállítással hasonlítottuk az NCBI nem-redundáns fehérje 

adatbázisához. A kapott .daa állományokat a MEGAN meganizer funkciójával alakítottuk át 

olyan formátumra, mely már grafikusan megjeleníthető a MEGAN-ban [31]. Az így talált, 

kutatásaink szempontjából érdekesebb vírusokat kigyűjtöttük. 

 

4.5. Teljes genom összeállítás 

A kiválasztott víruscsoportokhoz tartozó hosszabb kontigokat megkerestük a MEGAHIT 

eredmények között, majd BLAST homológia keresést végeztünk az NCBI Genbankban. A 

legközelebbi teljes genomokat referenciaként használtuk a Geneious Prime v.2024.0.3 

programban történő mappinghez. A mappinget a nyers Illumina olvasatokkal végeztük low-

med beállítások mellett a Geneious beépített mapping funkciójával. A kapott genomokat 

manuálisan ellenőriztük az esetleges hibák korrigálása érdekében és referenciaként 

használva remap-et alkalmaztunk, szintén a Geneious Prime v2024.0.3 szoftverrel. Egy 

újabb manuális ellenőrzés során kaptuk meg a végleges genomokat. 

 

4.6. Filogenetikai és rekombinációs elemzés 

A megtalált koronavírusok teljes genomjaival és a hepevírusok RdRp génjének (327 

nukleotid), valamint teljes genomoknak a segítségével törzsfákat generáltunk az evolúciós 

kapcsolatok feltérképezéséhez. A szekvenciákat a MAFFT v7.505 [31] segítségével 
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illesztettük alapbeállításokkal. Manuális ellenőrzés után a törzsfákhoz használt modelleket 

a MrModeltest v2.4 [32] segítségével választottuk ki. A fák generálásához a MrBayes 

v3.2.7a [33] programot használtuk, tízmillió generáció és minden 1000. generációnál történő 

mintázás beállítások mellett. A modellek paraméterezése mindegyik esetben GTR+I+G volt, 

ami lehetővé tette, hogy a nukleotidok közötti szubsztitúciós ráta szimmetrikus, de független 

legyen, így rugalmasan alkalmazkodva a valós evolúciós folyamatokhoz. A modellben 

szerepelnek az invariáns helyek, ahol a szekvenciák változatlanok maradnak, a  helyettesítési 

ráta variabilitását pedig egy gamma-eloszlás segítségével írja le, hogy a szekvenciák 

különböző helyein eltérő evolúciós sebességeket vehessen figyelembe. A generációk tíz 

százalékát "burn-in"-ként kezeltük és elvetettük. A poszterior valószínűségeket a 

fennmaradó fák konszenzusából számoltuk ki. A fákat az iToL v6.9 [34] segítségével 

vizualizáltuk. 

4.7. Térkép készítése 

A térképet a QGIS Desktop v3.6 segítségével készítettük, a Natural Earth 1:10 m Cross-

blended Hypsometric Tints alapréteget használva.  
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5. EREDMÉNYEK 

5.1. Mintavétel 

Összesen 55 ürülékmintát gyűjtöttek Vietnamban 16 denevérfajtól, amelyek 7 nemzetséghez 

és 4 családhoz tartoztak (1. táblázat). A mintázott fajok között szerepelt Délkelet-Ázsia 

három fő táplálkozási típusa, de a denevérek többsége rovarevő volt. Az elemzések során 

figyelembe kellett venni azt, hogy a táplálékból is kerülhettek az ürülékbe különböző 

vírusok, ezért nem minden kimutatott vírus denevér eredetű. 

 

1. táblázat Minták száma a különböző fajokból és táplálkozási mód  

 

Faj 
Táplálkozási 

mód 
Mintaszám 

Cynopterus cf. sphinx gyümölcsevő 1 

Hipposideros armiger rovarevő 2 

Hipposideros galeritus rovarevő 8 

Hipposideros pomona rovarevő 1 

Kerivoula hardwickii rovarevő 2 

Kerivoula titania rovarevő 1 

Macroglossus cf. minimus nektárfogyasztó 5 

Murina cf. harrisoni rovarevő 1 

Murina huttoni rovarevő 1 

Rhinolophus affinis rovarevő 5 

Rhinolophus lepidus rovarevő 11 

Rhinolophus microglobosus rovarevő 2 

Rhinolophus pearsonii rovarevő 5 

Rhinolophus thomasi rovarevő 8 

Scotomanes ornatus rovarevő 1 

Tylonycteris fulvida rovarevő 1 

Összesen  55 
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5.2. Metagenomikai diverzitás 

Összesen 453 920 982 olvasat (átlag: 8 253 109±3 997 431; min.: 511 024; max.: 8 253 109) 

született az 55 mintából. A legtöbb mintában megtalálható volt legalább egy denevérvírus, 

melyek a következő víruscsoportokba tartoztak: koronavírusok, adenovírusok, circovírusok, 

hepatitis B vírusok, hepatitis E vírusok, herpeszvírusok, picornavírusok, genomovírusok és 

parvovírusok (2-4. ábra). 
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2. ábra A KG53-as mintában talált virális readek, hepevírus és pikornavírus is 

megtalálható a mintában. 
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3. ábra A KG72-es mintában talált virális readek, hepevírus, koronavírus és 

pikornavírus is megtalálható a mintában. 
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4. ábra A KG74 számú mintában található virális readek, koronavírus és adenovírus 

is megtalálható a mintában. 
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5.3. Új koronavírusok és hepevírusok 

A metagenomikai módszerekkel kimutatott vírusok közül az alfakoronavírusokat és a 

hepatitis E vírusokat választottuk ki további vizsgálataink alanyául. 

Teljes vagy közel teljes alfakoronavírus genomokat összesen hét mintából sikerült 

összeraknunk (2. táblázat). Hepevírusokat pedig egy Scotomanes ornatus és egy Kerivoula 

titania példányból mutattunk ki. Mind a koronavírusok mind a hepevírusok a Ta Dung 

Természetvédelmi Terület mintavételi pontjain kerültek elő. 

 

2. táblázat A mintákban talált korona- és hepevírusok gazdafajai. 

 

Faj CoV pozitív HEV pozitív Összesen 

Cynopterus cf. sphinx - - 1 

Hipposideros armiger 1 - 2 

Hipposideros galeritus 1 - 8 

Hipposideros pomona - - 1 

Kerivoula hardwickii 1 - 2 

Kerivoula titania - 1 1 

Macroglossus cf. minimus - - 5 

Murina cf. harrisoni - - 1 

Murina huttoni - - 1 

Rhinolophus affinis - - 5 

Rhinolophus lepidus 3 - 11 

Rhinolophus microglobosus 1 - 2 

Rhinolophus pearsonii - - 5 

Rhinolophus thomasi - - 8 

Scotomanes ornatus - 1 1 

Tylonycteris fulvida - - 1 

Összesen 7 2 55 

 

5.4. Filogenetika 

A teljes vagy közel teljes koronavírus genomok alapján a Kerivoula hardwickii-ből 

kimutatott koronavírus valószínűleg egy új fajt képvisel, és a Pedacovirus nemzetség tagja 

(5. ábra). Ebbe a nemzetségbe tartozik a sertések vírusos hasmenését okozó PEDV is. 
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A többi alfakoronavírus a Decacovirus nemzetségbe tartozik. A három Rhinolophus lepidus-

ban és a Hipposideros armiger-ben talált vírus nagyon közel áll egymáshoz. Mindegyik 

denevér példány befogása a Ta Dung Természetvédelmi Terület kutatóháza közelében 

történt, bár nem ugyanazon a napon. 

A Rhinolophus microglobosus-ban talált koronavírus egy kambodzsai R. shameli-ből 

kimutatott vírussal mutatott legközelebbi rokonságot. Míg a Hipposideros galeritus 

koronavírusa monofiletikus egy sor egyéb, Hipposideros, Rhinolophus és meglepő módon, 

Rousettus koronavírussal, de genetikai kódjukban viszonylag nagyobb különbségek vannak. 
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5. ábra Bayesiánus koronavírus törzsfa a teljes genomok alapján. A pirossal jelölt 

minták a jelen dolgozatban tárgyaltak.  
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A filogenetikai fa alapján a két új hepevírus a Chirohepevirus-ok közé tartozik (6. ábra). A 

Kerivoula titania hepevírusa bazális helyzetűnek tűnik a teljes genomok alapján generált 

törzsfán a Vespertilionidae denevércsalád képviselőiben talált hepevírusok között. Két 

Pipistrellus abramus-ban talált hepevírus a viszonylag távoli rokonai. A Scotomanes ornatus 

hepevírusa egy svájci Pipistrellus nathusii és egy németországi Cnephaeus serotinus 

(korábban Eptesicus nemzetség) hepevírussal alkot egy monofiletikus ágat. 

Más a helyzet a több vírust tartalmazó, viszont csak a rövid RdRp szekvencián alapuló 

törzsfa esetében (7. ábra). Itt a Kerivoula titania hepevírus két ghánai Hipposideros abae-

ből kimutatott hepevírussal áll a legközelebbi rokonságban, míg a Scotomanes ornatus 

három Cnephaeus hepevírus rokona, melyeket Japánban és Németországban gyűjtöttek. 
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6. ábra Bayesiánus hepevírus törzsfa a teljes genomok alapján. A kékkel jelölt minták 

a jelen dolgozatban tárgyaltak. 
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7. ábra Bayesiánus hepevírus törzsfa az RdRp régió alapján. A kékkel jelölt minták a 

jelen dolgozatban tárgyaltak. 
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6. DISZKUSSZIÓ 

A denevérek ökológiai szerepük mellett vírusrezervoárként is kulcsfontosságúak, amit a 

jelen tanulmány eredményei is megerősítenek. Kutatásunk alátámasztja, milyen elképesztő 

gazdag vírusdiverzitás búvik meg a délkelet-ázsiai denevérekben, ahogy erre több más 

kutatás is rámutatott [35–37]. 

A korábbi vizsgálatokban számos víruscsoport tagjait kimutatták már Vietnamból, az 

általunk találtakon kívül többek között astrovírusokat, bunyavírusokat, paramyxovírusokat, 

filovírusokat, lyssavírusokat, hantavírusokat, stb. [38–41]. A paramyxovírusoknak új tagjait 

fedezték fel, az ebbe a családba tartozó, repülőrókákban (Pteropus nemzetség) előforduló 

Nipah vírust – mely a WHO betegség prioritási listáján is szerepel – még csak szerológiai 

vizsgálatokkal találták meg [42]. Az új paramyxovírusok filogenetikai elemzése azt mutatta, 

hogy a denevér-paramyxovírusok, valamint a denevér- és patkány-koronavírusok 

rokonságban állnak a Föld egyéb régióiban előforduló denevérek és rágcsálók vírusaival, 

azonban nem találtak fajok közötti vírusátvitelt a vietnámi denevér- és patkánypopulációk 

között [41]. Ez a tanulmány azt is kimutatta, hogy új, potenciálisan jelentős paramyxovírus- 

és koronavírus-variánsok gyakran fordulnak elő Vietnám denevér- és patkánypopulációiban, 

ami rámutat ezen vírusok további vizsgálatának szükségességére [41]. 

A veszettség az egyik legkorábban azonosított és legjobban tanulmányozott fertőző betegség 

[43], mégis a lyssavírusokról és fő természetes gazdáikról, a denevérekről még mindig kevés 

ismeret áll rendelkezésre [44]. Ez a zoonózis akut, progresszív és gyógyíthatatlan vírusos 

agyvelőgyulladást okoz, amelyet klinikailag központi idegrendszeri rendellenességek 

jellemeznek, kezelés hiányában végül halálhoz vezet [45]. A betegséget a Rhabdoviridae 

családba tartozó különböző lyssavírus fajok okozzák [46]. Egy Észak-Vietnamban végzett 

kutatás során szerológiai vizsgálatokkal kimutatták, hogy az ott élő denevérekben különböző 

lyssavírusok ellen termelődött antitestek vannak jelen, köztük a veszettség vírusával 

(RABV) szembeni antitestek is. A vizsgálatok arra utaltak, hogy a denevérek többféle 

lyssavírussal kerülhettek kapcsolatba, de a pontos vírusok nem azonosíthatók, mivel 

vírusokat nem izoláltak. Az antitestek jelenléte ugyanakkor megerősítette, hogy a denevérek 

ezeknek a vírusoknak a hordozói lehetnek [47]. 

A vírusok közül több komoly zoonotikus potenciállal rendelkezik, ami kiemelt jelentőségű 

a közegészségügyi kockázatok szempontjából, különösen mivel a délkelet-ázsiai régióban a 

denevérek és az emberek közötti érintkezés viszonylag gyakori. Az élőhelyek pusztítása, a 
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denevérszálláshelyek eltűnése miatt az emberek és denevérek gyakran kerülnek kapcsolatba, 

mivel azok beköltözhetnek az emberi építményekbe. Még manapság is gyakori jelenség a 

guanó kitermelése barlangokból, egyéb építményekből, mivel rendkívül gazdag 

tápanyagokban és előszeretettel használják fel a mezőgazdaságban trágyázásra [10]. Egy 

további rendkívül jelentős tényező a denevérek táplálékként való felhasználása [9]. Nem 

csak a nagyobb testű repülőkutyákat, hanem még a kisebb méretű rovarevő denevéreket is 

fogyasztják a helyi emberek. Patogének egyrészt a nem megfelelően elkészített táplálékkal, 

vagy más – az állatpiacokon a denevérekkel együtt tartott – állatokon keresztül juthatnak be 

az emberekbe. 

Az 55 vietnami denevérguanó minta metagenomikai vizsgálata során szinte minden 

mintából legalább egy vírus kimutatható volt az alábbi víruscsaládokból: koronavírusok, 

adenovírusok, circovírusok, hepatitis B vírusok, hepatitis E vírusok, herpeszvírusok, 

picornavírusok, genomovírusok és parvovírusok. Természetesen nagy mennyiségű táplálék 

eredetű vírust is találtunk, melyek az elfogyasztott rovarok, egyéb ízeltlábúakból kerültek a 

denevérek ürülékébe. Az adatok kiértékelése során ezért különösen figyelni kellett az olyan 

víruscsoportokra, melyek gerinces és gerinctelen gazdában egyaránt megtalálhatóak (pl. 

cirkovírusok). A fentieken kívül nagy mennyiségben találtunk fágokat is, melyek a 

denevérekben található baktériumokat fertőzték és így előfordulnak a denevérguanóban is. 

Jelen kutatásban az alfakoronavírusok és a hepatitis E vírusok filogenetikáját vizsgáltuk, 

amihez megpróbáltunk teljes vagy közel teljes genomokat összeállítani, ez az 

alfakoronavírusoknál összesen hét mintából, hepevírusoknál pedig kettőből sikerült. Az 

alfakoronavírusok két nemzetséghez tartoztak (Pedacovirus és Decacovirus), melyek 

mindegyike elsősorban denevérekben előforduló vírusokat foglal magába. 

A Pedacovirus nemzetségbe tartozó, Kerivoula hardwickii-ben megtalált alfakoronavírus 

viszonylag közel helyezkedik el a törzsfán a szintén ide tartozó sertések járványos 

hasmenését okozó vírussal (PEDV). Hasonló kapcsolatot már korábbi kutatás is feltárt, ami 

arra utalhat, hogy a denevérek szerepe a vírusok fajok közötti átugrásában és azok 

gazdaszervezetek közötti evolúciójában kritikus fontosságú [13]. A PEDV-hez legközelebbi, 

nem sertéseket fertőző vírust a Myotis horsfieldii denevérfajból mutatták ki. Ez a vírus 

annyira hasonló a PEDV-hez, hogy nagy a valószínűsége annak, hogy a PEDV denevér 

eredetű. Kambodzsában, ahol a Myotis horsfieldii-t mintázták gyakran előfordul, hogy a 

Myotis nemzetségbe tartozó denevérek épületekben vagy istállókban tanyáznak, így 
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előfordulhat, hogy ilyen módon fertőződtek meg a sertések [35]. Észak-Vietnamból, a Tan 

Lap barlangból Mops plicatus denevérből mutattak ki PEDV-szerű vírust más 

alfakoronavírusokkal egyetemben [13]. Ezek a vírusok a vietnami denevérpopulációkban 

való jelenlétük miatt fontos szerepet játszhatnak a gazdasági állatokra, különösen a 

sertésekre veszélyes járványok kialakulásában. A PEDV a sertéspopulációban súlyos 

gazdasági károkat okozott, és közeli rokonának azonosítása a denevérekben azt sugallja, 

hogy ezek a vírusok egy újabb közegészségügyi veszélyforrást jelenthetnek [13]. 

Érdekes módon az egy helyen gyűjtött, de két külön fajban, három Rhinolophus lepidus-ban 

és egy Hipposideros armiger-ben talált koronavírusok szinte teljesen megegyeztek. Bár nem 

ugyanazon éjszaka fogták be őket, elképzelhető, hogy egyazon kolónia tagjai. A 

koronavírusok vizelettel, aeroszollal és ürülékkel is terjedhetnek, a kolóniákban esetenként 

szoros kontaktusban lévő állatok könnyedén megfertőzhetik egymást. 

A mintavételi helyszínek „evolúciós léptékkel” nincsenek nagy távolságra Kambodzsától, 

ez magyarázatot adhat arra, hogy a Rhinolophus microglobosus-ban talált koronavírus 

viszonylag közel áll a szintén ebbe a nemzetségbe tartozó Rhinolophus shameli-ből 

kimutatott vírussal. Bár a patkósdenevérek (Rhinolophus nemzetség) általában nem 

vonulnak nagyobb távolságokra, elképzelhető, hogy a most megtalált koronavírus és rokonai 

ezen a Dél-Vietnam, Kambodzsa területen cirkulálnak a denevérpopulációkban. 

A hepatitis E vírusokkal kapcsolatos eredmények megerősítik, hogy a denevérek nemcsak 

természetes gazdaszervezetek, hanem olyan vírusok rezervoárjai is, amelyek zoonotikus 

átvitelére szintén van esély. A HEV zoonotikus terjedése különösen fontos lehet olyan 

területeken, ahol az emberek és denevérek közötti érintkezés gyakoribb, például a 

guanógyűjtő farmokon. Korábbi kutatások már felvetették, hogy a guanógyűjtés során az 

emberek potenciálisan ki vannak téve a denevérek által hordozott vírusoknak, köztük a 

hepatitis E vírusnak is [21]. Az ezekről a területekről származó minták vizsgálata során talált 

HEV-ek genetikai sokfélesége tovább erősíti ezt a megállapítást, kiemelve, hogy a denevérek 

és a hepatitis E vírusok közötti kapcsolat hosszú távú evolúciós együttélés eredménye lehet. 

Ezek az eredmények is alátámasztják, hogy a denevérek kulcsfontosságú szereplők a HEV 

ökológiájában, és megerősítik a korábbi kutatások által feltárt kapcsolatot a vírus és a 

denevérek, mint természetes rezervoárok között [21]. 

A hepevírusok RdRp génjén és teljes genomokon alapuló törzsfák közötti különbség jól 

mutatja, hogy mennyire fontos a megfelelő génszakasz, esetleg teljes genom kiválasztása a 
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filogenetikai elemzéseknél. Az RNS vírusok kutatása során általában a viszonylag 

konzervált RdRp gént szokták vizsgálni, ezért általában jelentősen több gazdafajból áll 

rendelkezésre szekvencia az analízishez. Nincs ez másként a hepevírusok esetében sem, 

ezért fordulhatott elő, hogy míg a teljes genomokból álló törzsfán a Kerivoula titania 

hepevírus két Pipistrellus abramus-hoz (ázsiai simaorrú denevér-félék közé tartoznak, mint 

a Kerivoula titania) állt közel, addig az RdRp törzsfán afrikai Hipposideros abae-vel mutat 

közelebbi rokonságot. Eredményeink azt is feltételezik, hogy a denevérek a hepevírusoknak 

is rezervoár szervezetei, annak ellenére, hogy viszonylag kevés hepevírus fajt ismerünk 

belőlük, egyre több új kerül elő. 

Mind a koronavírusok mind a hepevírusok a Ta Dung Természetvédelmi Terület mintavételi 

pontjain kerültek elő. A Ho Shi Minh-városban lévő mintavételi pontokon is találtunk 

azonban vírusokat, bár kisebb mennyiségben. A mintázott fajkészlet is alacsonyabb volt a 

városhoz közeli, viszonylag degradált élőhelyen, mely magyarázhatja, hogy a koronavírusok 

és hepevírusok esetében is inkább a természetes élőhelyeken találtuk meg őket. 

A denevérek vírusaival végzett vizsgálataink eredményei mindössze kiegészítik azt a 

komplex képet, amit a koronavírus járványok miatt fellendült denevérvírus kutatások eddig 

elértek, és jelzik a terület további intenzív kutatásának fontosságát. 
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