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Bevezeto

A fertdz0 betegségek természetes dinamikdjat kiilonbozo tényezok befolyasoljak, ezért
elengedhetetlen az 6koldgiai megkozelitések (betegsegokologia) alkalmazasa a zoondtikus virusok
terjedésének megértéséhez. 2002-ben, Spanyolorszagban egy nagy méretii denevérelhullas soran
mutattak ki el6szor a Lloviu cuevavirus-t (Cuevavieus, LLOV) hosszszarnyti denevérekbol
(Miniopterus schreibersii), amivel az els6ként leirt filovirus lett Europaban. Ezt kévetéen tobb
eurdpai és balkani hossziszarnyl denevér kolonidban is kimutatasra kerilt kutatdcsoportunk
munkassaga révén. Feltételezett zoonotikus tulajdonsaga miatt rendkiviil fontos a virus atfogébb
kutatasa az 6kologiai és molekularis tulajdonsagainak megeértéséhez.

Anyag és modszerek

A mintagytijtést 6 eurdpai orszagban végeztiik hossziszarnyll denevér kolonidkban. Ezt kovetden a
mintakbdl nukleinsav kivonas utan gRT-PCR-es diagnosztikédval kerult kimutatasra a LLOV RNS. A
pozitiv mintak szekvenalasa az Oxford Nanopore Technologies MinlON platformon tortént. Az igy
generalt adatokbol sikeresen helyredllitottuk a majdnem teljes virus genomot. LLOV izolalasa a
SUBK12-08 sejtvonalon

Eredmények

Mind a 20 pozitiv minta a szeptember-oktoberi mintagytijtésekb6l szarmazott hosszuszarnyu
denevérekbdl.

Filogenetikailag a bulgariai mintak elkiiloniilé kladot képeznek a korabbi LLOV mintéaktol, mellyel
belatast nyeriink a virus térbeli evoliciojaba. Ujabb virus izolatum létrehozasa SUBK12-08
sejtvonalon.

Kovetkeztetések: Az adatok alapjan feltételezhetd a virusnak egy olyan szezonalitasa melynek a
csticsa a kora 6szi idészakban van. A vizsgalt denevérfaj gazdaszerepe is megerdsitést nyert, azaltal,
hogy minden pozitiv minta hosszuszarny denevérb6l volt, illetve a virus izolalasa is egy denevér
sejtvonalon tortént. A virus izolalasa tobb jovobeni kutatashoz biztosit elengedhetetlen alapot. Az
eredményekbdl arra kovetkeztethetiink, hogy a LLOV széleskorben elterjedt és a hosszuszarnyu
denevér teljes geografiai terliletén megtalalhato.
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Introduction

The dynamics of infectious diseases are affected by multiple factors, thus, applying ecological
approaches (disease ecology) are essential for understanding the underlying factors which are
affecting the spread of zoonotic viruses, Lloviu cuevavirus (Cuevavirus, LLOV) was the first
filovirus discovered in Europe in bats in 2002 after a die-off event in a Schreibers’s Bent-winged
bat (Miniopterus schreibersii) colony in Spain. It has since been detected in multiple European and
Balkan colonies of Schreibers’s bats. Previous studies suggest its potential for zoonotic
transmission, making thorough research crucial for understanding its ecological and molecular
characteristics.

Materials and methods

Sample collection was carried out in 6 countries in Europe from Schreibers’s bats colonies. After
collection we performed nucleic acid extraction and gRT-PCR diagnostics for LLOV detection.
Positive samples were sequenced on the Oxford Nanopore Technologies’ MinION platform. With
the data obtained from the sequencing we constructed the almost full genome of the virus. In
addition, a new LLOV virus isolate was established on the SUBK12-08 cell line.

Results

All the 20 positive samples out of 1316, were collected in the September-October period from
Schreibers’s bats.

Phylogenetically the Bulgarian samples group into a separate clade from the previously sequenced
samples, giving the first insight into the spatial evolution of the virus. A second succesfull isolation
of LLOV on the cell line SUBK12-08.

Conclusions: The data suggests a possible seasonality of LLOV, with peak prevalence in
September-October. All positive samples were from this bat species, and virus isolation was carried
out on a bat cell line, supporting their role as natural hosts or reservoirs. Isolation of LLOV presents
multiple research opportunities for the future. These findings suggest wider circulation of LLOV
and the likelihood of its presence throughout the entire geographic range of Schreibers's bats.
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