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Az adenovirusok evolucioja

Az Adenoviridae csaladba tartozd virusok burok nélkiili, ikozahedralis szerkezetiiek.
Morfologiai jellegzetességiiket egy 20-50 nm hosszisagl fiber adja, melynek a végén talalhatd
gombszerli képzoddmény epitopjainak meghataroz6 szerepe van a virus adszorpcidjaban.
Orokitéanyaguk linearis, kétszali DNS, melynek hosszlisiga 26 — 45 kbp kdzott lehet. Az emlds

adenovirusok legtobbje altalaban enyhe klinikai tiinetekben vagy szubklinikai forméaban jelentkezd,

felso 1éguti megbetegedést okoz, tobbnyire a fiatal allatokban.

Jelenleg a Nemzetkozi Virusrendszertani Bizottsag (ICTV, International Committee

on the Taxonomy of Viruses) négy nemzetséget fogadott el az Adenoviridae csaladon beliil:

« Mastadenovirus
« Aviadenovirus
- Atadenovirus

- Siadenovirus

Mastadenovirus: SAdV-25 (HAdJV-E)

Atadenovirus: OAdV-7 (OAdV-D)
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Aviadenovirus: FAdV-1 (FAdJV-A)
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Siadenovirus: TAdV-3 (TAdV-A)
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1. kép: Az adenovirusok felépitése
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Az adenovirusok ¢s gazdaik torzsfainak hasonlosdga arra enged kovetkeztetni, hogy az
adenovirusok nagyon jol alkalmazkodnak gazdaikhoz. A Mastadenovirusokat eddig még csak
emldsokben talaltdk meg, az Aviadenovirusokat, pedig csak madarakban. A kép kissé¢ zavarossa
valik, ha megnézziik a masik két csoportot. Az Atadenovirusokat viszonylag tdvoli csoportokban
talaltdk meg eddig: szdmos baromfi fajban, vadon €16 és haziasitott kérédzokben, valamint egy
erszényes fajban. Az utoébbi idében megtalaltdk ennek a csoportnak a tagjait kigyokban és
gyikokban is, ami valosziniileg a csoport hiilld eredetét bizonyitja. Az Atadenovirusok jelenléte
emlds és madar fajokban szdmos (valoszinilileg fiiggetlen) gazdavaltds révén johetett létre. A
Siadenovirus nemzetség egyik tagja egy madart fertdz, ennek ellenére uigy tiinik, hogy egy békakra
specializalodott csoporttal van dolgunk. Egy halfajbol (fehér tok) szarmaz6 adenovirus részleges
genom szekvencidjabol ugy tiinik, hogy ez egy o6tddik csoportba tartozik. A csoport még nem

hivatalosan elfogadott neve: Ichtadenovirus. A jelenlegi adatok alapjan tehat tigy tlinik, hogy a {6

gerinces fejlédési vonalak pontosan elkiilonitheté adenovirus nemzetségekkel jellemezhetdek.
-

2. kép: Az adenovirusok feltételezhetd gazdavaltasai
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Val6szintileg az adenovirusok kozds dse mar a gerinces fejlédési vonalak szétvalasa elott
jelen lehetett a csontoshalakban. Mivel gerinctelenekben még nem sikeriilt adenovirust kimutatni,
ezért csak a gerinces gazdaju adenovirusok jellegzetességeit ismerjiik.

Hasonldsag van a virion ¢€s a szerkezeti fehérjék (hexon) felépitésésben az adenovirusok és a
PRD1 nevli bakteriofag kozott. A PRD1 a Tectiviridae csaladba tartozik, Gram negativ
baktériumokat fertdz, linedris dupla szalat DNS-e 15 kbp hosszl. Ez arra enged kovetkeztetni, hogy
a két csaladnak kozos Ose lehetett az 0si eukariotak kozott. Erre az 0si morfologiara bukkantak a
kutatok a Bam35 nevii bakteriofag esetén is, amely Gram pozitiv gazdakat fert6z. A PRD1 és a Bam
35 a morfologia alapjan megkiilonboztethetetlen, annak ellenére, hogy valdsziniileg tobb, mint egy
millidrd éve elkiiloniiltek egymastol.

Az adenovirusok valésziniileg mar 400 millio évvel ezeldtt 1étezhettek, amikor az emlds
fejlédési vonalak elkiiloniilése megkezdddott. A virolégia nem tdmaszkodhat fosszilis leletekre,
ezért az Osi virusokat nem lehet megvizsgalni. Emiatt a napjainkban létezd adenovirusok

vizsgalataval lehet a mult eseményeire kovetkeztetni.

Feltételezett események az adenovirusok evolucidja soran:

450 milli6 éve (legkisebb bizonyithaté adenovirus kor): A hal adenovirus valoszinileg kdzosen

fejlodott a halakkal.

360 millio éve (a béka adenovirus elkiiloniilése) : A béka adenovirus elkiiloniil a kétéltiiekkel

310 milli6 éve (a Mastadenovirusok eredete) : Az emldsok elkiiloniiltek a hiilloktdl (és a
madaraktol)

245 milli6 éve (az Atadenovirusok elkiiloniilése): A kigyd adenovirus (és mas Atadenovirusok,
amelyek késdbb atkeriilhettek kérddzokre,
madarakra) elkiiloniil a krokodil, teknds és
madar fajoktol.

228 milli6 éve (az Aviadenovirusok eredete): A madarak elkiiloniilése a krokodiloktdl ¢és a

tekndsoktol.

Természetesen ez a torténeti beosztas még nem végleges, amennyiben sikeriil még tobb adenovirust
talalni a halak, kétéltiiek, hiillok korében, akkor valdsziniileg még pontosabb képet alkothatunk a

torténetikrol.



Janoska Maté : Evolucidbiologia beadand6 dolgozat

Irodalomjegyzék:

Benkoé M., Harrach B.: Molecular Evolution of Adenoviruses (Adenoviruses: Model and
vectors in the virus-host interactions (2003) 3-35)

Davison A., Benké M., Harrach B.: Genetic content and evolution of adenoviruses (Journal
of General Virology (2003) 84, 2895-2908)

Kovacs G., LePatra S., D'Halluin J. C., Benkd M.: Phylogenetic analysis of the hexon and
protease genes of a fish adenovirus isolated from white sturgeon (Acipenser transmontanus)
supports the proposal for a new adenovirus genus (Virus research 98 (2003) 27-34)

Farkas Sz.: Kigyo- adeno- és parvovirus teljes genomjanak szekvencidja és analizise,
mindkét viruscsaladban az elsd molekuldris elemzések hiilld-eredetli izolatummal (PhD
értekezes)

Tuboly S.:Allatorvosi jarvanytan 1., Mezégazda kiado 1998 (353-359)



