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1. ElG6sz6

A kullancsok és évantagok (Acari: Ixodida) kiemelked6 human- és allategészségligyi jelentGsé-
gl, vérszivd ektoparazitdk, amelyek nemcsak vérszivasukkal és az altaluk kibocsatott bioaktiv
anyagokkal karosithatjak gazdaszervezeteiket, hanem vector-borne kérokozokat is terjeszt-
hetnek. A kullancsok és évantagok modern, molekularis modszerekkel végzett parazitoldgiai
kutatdsa tobbrétl lehet. Ezek kozé tartozik szekvencia alapu 6sszehasonlitasuk és filogenetikai
vizsgalatuk, amely kiegészité ismereteket nyujthat hagyomanyos, morfoldgiai azonositasuk-
hoz és rendszertani besorolasukhoz. A nagy érzékenységl molekularis médszerek ugyanakkor
megkdnnyithetik a benniik 1évS kérokozdk kimutatasat is. Ovatosan kell azonban értékelni az
igy kapott informacid ujdonsagerejét. Egyrészt a korokozok DNS-ének azonositasa kullancsok-
ban vagy évantagokban nem feltétlenil jelenti ezek atvivé képességét (vektorkompetencia-
jat). Masrészt célszerl mérlegelni, hogy a manapsag novekvd fontossagunak ("emerging")
tartott fajok Uj el6fordulasi adatai valéban terjedést tiikr6znek-e és nem abbdl adédtak, hogy
a kimutatasukra hasznalt mdédszerek sokkal érzékenyebbek a korabbiaknal.

Vilagviszonylatban mintegy 900 kullancs- és dvantagfaj ismert, amelyek kozil kdzel 70
fordul elé Eurdpaban, és legalabb 24 (azaz 21 kullancsfaj és 3 dvantagfaj) Magyarorszagon.
Ezek szdma azonban bdévilni latszik, nemcsak egyes fajok novekvé elterjedési teriiletének, de
az Ujonnan felfedezett fajoknak készonhetéen is.

Egyes kullancsfajok, kullancs kozvetitette kérokozoék (illetve altaluk okozott korképek)
el6forduldsa évtizedek 6ta ismert hazankban, de Ujabbak felbukkandsara is szamithatunk.
Ennek valdszinliségét noveli a meleged6ben 1évé éghajlat, amely mar Magyarorszagon is
érzékelhetd; tovabba hazank kivételes foldrajzi fekvése, minthogy olyan kozép-eurdpai orszag,
ahol nem akadalyozzak hegyvonulatok (Alpok, Karpatok) a vektorok és kérokozék mediterran
térségbdl észak felé vald terjedését. A folyamatot felgyorsithatja, hogy a kérokozdkat hordozd
kullancsok gazdaik — f6éleg a repiilni képes madarak, denevérek — révén akar egyszerre na-
gyobb tavolsagot is megtehetnek. Raaddsul, szamos kézép- vagy hosszu tavon vonuldé madar-
és denevérfaj synanthrop életmaédjardl ismert, igy ezek a varosokban, vidéki teriileteken a
kullancsokat és az altaluk kozvetitett kérokozdkat kozvetleniil az emberek és hazidllataik
kdzelébe juttathatjak. Masfel6l, vannak olyan kullancsgazdak (nagyvadak, ragadozdk),
amelyek csak kisebb tavolsdgban hordoznak, terjesztenek kullancsokat, s6t ebben is
korlatozhatjak 6ket természetes és ember alkotta akaddlyok. A kullancs kozvetitette kéroko-
z6k gyorsabb vagy lassabb terjedésének mintazatai tehat meglehetfsen Osszetettek, és az
ebben szerepet jatszé okok teljességiikben nem ismertek. Ehhez az is hozzajarul, hogy az
utazasi, kereskedelmi, allattartasi szokasok atalakuldsaval (a globalizacié és egyéb trendek
nemkivanatos kovetkezményeként) e virusok, baktériumok és parazitdk manapsag nagyobb
eséllyel bukkanhatnak fel "evolucids szempontbdl hirtelen" Gjabb foldrajzi térségekben, vagy
akar Ujabb gazdafajokban is.

2. Célkitlizések

Az értekezésben szerepl6 vizsgalatok célja az volt, hogy hozzajaruljanak a kullancs- és dvantag-
fajok, valamint az altaluk kozvetitett bakterialis és egysejtl kdorokozdék rendszertana, fent
emlitett komplex (tér- és id6beli) el6forduldsi és terjedési mintazata, illetve a kapcsolddé 6ko-
jarvanytani tényezék (élShely tipus, gazda- és rezervodr spektrum, terjedési médok) ismere-
téhez. Nem hangsulyozhato eléggé, hogy az elért tudomanyos eredmények — két fajleiras, egy
cikk és egy konyvfejezet kivételével —csapatmunkabdl sziilettek, amelynek soran a siker zaloga
a résztvevlk szakmai tapasztalatokon nyugvé nélkilézhetetlen hozzajaruldsa volt.
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3. Anyag és modszer

3.1. Mintagydijtési modszerek

A kullancsokat novényzetr6l az un. dragging-flagging médszerrel gy(jtottik. Ehhez legtdbbszor 70 cm
x 90 cm méretl fehér toriulkoz6t haszndltunk, amelyet egységnyi hosszldsagu, kb. 100 m-es un.
transect-ekben ("él6helysdvokban") huztunk végig, és 20-30 masodpercenként eltavolitottuk réla a
kullancsokat. Az ismételt kullancsgydjtést helyszinenként azonos napszakban és lehet6leg azonos
id6pontban végeztiik, ugyanazon az adott szamu transect-en.

A kullancsokat és évantagokat gazdaikrdl vékony hegy(i csipesszel tavolitottuk el. Ehhez a
denevéreket barlangok bejaratanal Ecotone haléval fogtuk el (2 m hosszud, 2,5 m magas, 14 x 14 mm
lyukatmérével). A denevéreket Urilékgy(jtéshez steril papirzacskdban tartottuk; mintagy(jtés és
adatrogzités utan szabadon engedtiik.

A kullancsokat madarakrél fé6ként az Ocsai Madarvartan, a fentihez hasonlé haléval (amely 12
m hosszu volt, 16 x 16 mm lyukatmérGvel) gy(irlizéshez befogott madarakbdl gydjtottik. Az
ektoparazitakat 70%-os vagy 96%-os etanolban szobah6mérsékleten taroltuk.

A kullancs fert6z6tt madarakbdl esetenként < 20 pl vért vettiink a szarnyvéndbdl (vena
brachialis) vékony ti és 1 ml-es fecskendd segitségével. A vérmintdkat tovdbbi allatfajoktdl (kutya,
szarvasmarha stb.) a szakma szabadlyai szerint vettlik, és EDTA tartalmu cs6ben, -20°C-on lefagyasz-
tottuk.

3.2. Morfologiai fajhatarozas
A kullancs és évantagfajokat mar publikalt standard hatarozékulcsok és leirdsok, képek alapjan azono-
sitottuk. A képeket VHX-5000 digitdlis mikroszképpal készitettiik.

3.3. DNS kivonas

A kullancsok, évantagok felliletét — darabolds el6tt — detergens vagy 10% natrium-hipoklorit alkalma-
zasaval tisztitottuk. A kullancsokbdl és a vérmintakbdl a DNS-t a "QlAamp DNA Mini Kit"-tel vontuk ki,
a gyarto elGirasait kovetve. A kullancsokbdl vald DNS kivonashoz szovetoldd pufferben minimum 8 éras
emésztést alkalmaztunk (56 °C-os inkubacio proteinaz-K-val). Az Girtilék DNS-t "QlAamp Fast DNA Stool
Mini Kit" segitségével vontuk ki. Minden egyitt kivont 23 mintdhoz egy extrakcids kontrollt
haszndltunk, hogy PCR negativitasa esetén a keresztszennyezddést kizarjuk.

3.4. PCR madszerek

A rendszertani vizsgalatokhoz tobbnyire két, a citokrém-c oxidaz 1-es alegységét kddold génszakaszra
(cox1) és a 16S rRNS génszakaszra épilé PCR-t haszndltunk. A kdrokozd-kimutatasra mintegy husz,
részben kimutatdasra, részben szekvencia alapu azonositasra valé konvencionalis és valds idejd PCR
szolgalt.

3.5. Filogenetikai vizsgalatok

A szekvencidkat a GénBank adataihoz az NCBI BLAST programmal (National Institutes of Health, USA:
http://www.ncbi.nlm.nih.gov) hasonlitottuk. A torzsfa készitéshez génbanki — lehetSleg publikalt —
szekvenciakat ugy valasztottunk, hogy sajat szekvencidinkkal kozel 100%-ban illeszkedjenek (=
"coverage"). A filogenetikai vizsgalatokat MEGA 6.0 programmal végeztik (Neighbor-Joining,
Maximum Likelihood t6rzsfa), annak modell szelekcidja alapjan.

3.6. Leggyakrabban alkalmazott statisztikai modszerek

Egy kullancsfaj abundanciajat ugy szdmoltuk ki, hogy fejlédési alakjaik illetve adultjaik standardizalt
terlileten (példaul harom darab, 1x100 m-es él6hely savon, Un. transect-en) gy(jtott egyedeinek
szamat szazalékos aranyban fejeztik ki az 6sszes kullancsfaj hasonldé adatdahoz képest. A szazalékos
értékek megbizhatdsagi intervallumat (Cl) 95%-os szinten szamitottuk ki. A prevalencia adatokat
Fisher-féle egzakt prébaval hasonlitottuk 6ssze, két adatsor 6sszefliggését a Spearman rangkorrelacid
segitségével, a normal eloszlasu értékek atlagat pedig t-teszttel (szignifikancia szintje: P < 0,05).
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4. Eredmények és megbeszélésiik
4.1. Tudomdnyra uj kullancsfajok
4.1.1. Az Ixodes ariadnae Hornok, 2014 jellemzése

Eurépdban eddig két, denevérekre mint gazdakra specializaléddott kullancsfaj volt ismert: az Ixodes
vespertilionis Koch, 1844 és az I. simplex Neumann, 1906. A 2011-t6l végzett hazai, barlangi kullancs-
gylijtések sordn, amelyek elsédleges célja kérokozd-kimutatds volt, felfigyeltem ra, hogy egyes példa-
nyok mindkét, mar leirt eurdpai denevérkullancs-fajtol kiilonboznek. Ezért jelen vizsgdlatunk elsédle-
ges célja az volt, hogy ezekbdl a morfolégiailag eltéré példanyokbdl Gjabb egyedeket gydjtsiink, és
azokat részletesebb vizsgdlatnak vessiik ald, beleértve mitochondrialis markereik szekvencia- és
filogenetikai elemzését. Masodsorban a gyl(jtott barlangi kullancsok tér- és id6beli el6fordulasardl,
azaz a haplotipusok tdvoli barlangokhoz kéthetd (igy egymdstdl foldrajzilag elvalasztott, allopatrikus)
eloszldsardl illetve szezonalis aktivitasardl is igyekeztiink adatokat gydjteni.

A részletesebb vizsgalatok igazoltak, hogy egy morfolégiailag és genetikailag elkiloniils, mas
denevér gazdakhoz adaptalddott Uj denevérkullancs-fajt taldltam, amit ezt kovetGen leirtam. Az (] faj
az l. ariadnae Hornok, 2014 nevet kapta. Az I. ariadnae sp. nov. cox1 szekvencidja csak 88%-ban illetve
86%-ban egyezett az I. vespertilionis és az I. simplex szekvencidival (amelyek 85%-os egyezést mutattak
egymadssal). Altalanossagban véve, az azonos nembe tartozé kullancsfajok kézotti cox1 szekvencia
azonossag a 70-94% tartomanyban szokott lenni. Ennek megfelel6en, az Eurdpaban eddig leirt két
denevérkullancs fajjal 6sszehasonlitva, az I. ariadnae sp. nov. minddssze 86-88%-0s azonossaga
amellett sz6l, hogy 6nallé fajrél van szé. Filogenetikailag ez az Uj faj kozelebb all az 1. vespertilionis
fajhoz, de kiilon csoportba tartozik, amit mérsékelten magas bootstrap érték (83%) is tdmogatott. Ezt
megerdsiti, hogy az I. ariadnae sp. nov. nemcsak genetikailag tér el a masik két denevérkullancs-fajtol,
hanem morfolégiailag is (a larva, nympha és adult staddiumban egyarant), illetve gazdakérében (/.
ariadnae sp. nov.: f6ként Myotis spp.; I. vespertilionis: jellemz&en Rhinolophus spp.; I. simplex: szinte
kizarélag Miniopterus schreibersii).

4.1.2. Az Ixodes collaris Hornok, 2016 jellemzése

Eurdzsidban 2015-re hdrom denevérkullancs-faj széleskor( eléforduldsa valt ismertté. Ezek az Ixodes
vespertilionis Koch, 1844, az I. simplex Neumann, 1906 és az I. ariadnae Hornok, 2014. Az I. vespertilionis
faj morfoldgiai jegyeit mutatd példanyok kozott igen magas, a "fajelvalasztd hatarként" ismert 6,1%-
os cox1 szekvencia eltérést tébbszérosen meghaladd (16%-os) kilonbséget talaltunk a magyarorszagi
és a vietnami példanyok (ndstények, nymphak) kozott. Ujabb vizsgélatunk célja az volt, hogy hidnyzé
stadiumokat gydjtsiink (himeket, larvakat) és részletesebb morfoldgiai elemzéssel igazoljuk: a hazai és
a vietnami haplotipusok esetében kiilon fajrél van szd, majd az uj fajt leirjam.

Az Ujabb vizsgdlatokban talalt morfoldgiai bélyegek egyértelmien alatamasztottak a vietnami
denevérkullancsok 6nallé faji statuszat. Az Uj fajt I. collaris Hornok, 2016 néven leirtam. Erdekes,
hogy mig az I. collaris példanyait kordbban Délkelet-Azsia szamos részén valdszindleg I. vespertilionis
fajjal tévesztették 6ssze, a cox1 és 16S rRNS gének vizsgalata alapjan az Uj faj kdzelebbi filogenetikai
rokonsagban all az . ariadnae, mint az I. vespertilionis fajjal.

A denevérpopulaciok foldrajzi elkiilontltsége fontos elémozditéja lehet kullancsaik fajkép-
foldrajzi izolacidja a Pireneusoktol északra illetve délre kullancsaik (/. vespertilionis) nagyfoku genetikai
diverzitasat vonta maga utan, mint ezt leirtuk. Az I. vespertilionis ismert f6 gazddja (R. hipposideros),
és az I. collaris fajé (R. affinis, Hipposideros pomona) Eurazsiaban allopatrikus foldrajzi elterjedés(ek,
tehat mig az el6bbi a Himalajatél nyugatra fordul el6, addig az utdbbi két denevérfaj a Himalajaban és
attél keletre. Ez (és minden bizonnyal a niche elkllénilés egyéb tényezéi is) szelekciés nyomasként
hathattak e denevérfajok evolucids elkiilonilésekor (amit filogenetikai csoportosuldsuk is jelez) épp-
ugy, mint kullancsaik esetében, tehat az I. vespertilionis és az I. collaris fajok eltéré iranyu fejlédésekor.
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Az I. vespertilionis fajt mindig is ritkdnak tartottak Délkelet-Azsidban, ami részben megmagya-
razza, hogy miért nem vizsgaltak e kullancsfajt 6sszehasonlité morfoldgiai szempontbdl részletesen
ebben a térségben. Az I. vespertilionis leirasa Japanbdl azt tiikrozi, hogy szdmos vondsaban osztozik az
I. collaris Uj fajjal, igy példaul a pajzs alakjaban, a gnathosoma ventrdlis gallérszer( peremében és a
Haller-féle szerv eliils6é godrének érzéksertéi csoportosulasa szempontjabol. Ezért, f6ként ha még
figyelembe vesszik a vietnami és a Japanbdl szdrmazd denevérkullancsok filogenetikai viszonyait,
lehetséges, hogy az I. collaris Japanban is el6fordul. Rdadasul, mivel a R. affinis az Uj kullancsfaj fontos
gazddjanak tlnik (amint erre itt ramutattunk), és e denevérfajt az I. vespertilionis 6 gazdajaként irtak
le Dél-Kindban, feltételezziik, hogy az I. collaris széles korben elterjedt Délkelet-Azsiaban.

Kovetkezésképpen, elsé alkalommal irtam le egy vietnami denevérkullancs-faj 6sszes stadiu-
mat. Mivel az I. vespertilionis és e kullancsok kozott lényeges genetikai és morfolégiai kiilonbségeket
taldltunk, ezek alapjan az utébbiak kiilon, Uj fajba tartoznak, amelynek az I. collaris Hornok, 2016 nevet
adtuk.

4.2. Kullancsok és egy dvantag kozvetitette korokozd Uj rendszertani viszonyai
4.2.1. Madarak kullancsainak (/xodes, Hyalomma és Haemaphysalis spp.) filogenetikai
vizsgalata

A madarak fontos szerepet jatszanak a kullancsok és kullancs kozvetitette kdrokozdk révid- és hosszu
tavu terjesztésében. Kozép-Eurdpaban, igy Magyarorszagon is a vonuld madarak egzotikus kullancs-
fajokat hozhatnak magukkal a mediterran térségbdl vagy akar tavolabbrdl. Szintén ismert, hogy a
madarak fontos gazdai a régidé helyi (honos) kullancsfajainak. Ezeknek a korabbi tanulmanyoknak az
eredményeit kivantuk nagyobb mintaszdmmal kiegésziteni és a gy(jtott kullancsokat szélesebb kdrben
(genetikailag is) 6sszehasonlitani. Jelen vizsgdlatunk célja tehat az volt, hogy atfogod képet nydjtsunk a
kozép-eurdpai énekesmadarakat — részben vonuldsi id6szakukban — fert6z6 kullancsfajok faji és gene-
tikai diverzitdsardl, majd az igy kapott adatokat foldrajzi és 6koldgiai 6sszefliggésben értelmezziik.

A 2012-2014 kozotti idészakban sszesen 3339 kullancsot gydijtottink 1167 énekesmadarrdl,
amelyek 47 fajba tartoztak. A két leggyakoribb kullancsfajnak az Ixodes ricinus és a Haemaphysalis
concinna bizonyult, 2296 (68,8%) illetve 989 (29,6%) példannyal, amelyek kizardlag larvak és nymphak
voltak. A vizsgalati periodusban 48 I. frontalis mintat is sikerilt gy(jteniink, tobbségében (79,2%)
vorosbegyrél (Erithacus rubecula). Az egzotikus (termofil és hazankban nem honos) kullancsfajok koziil
harom Hyalomma nympha keriilt el§ mezei poszatarol (Sylvia communis), amelyek morfoldgiailag a
Hy. rufipes fajra emlékeztettek. Ezenfeliil, két I. festai fajuként azonositott néstényt taldltunk zéldikén
(Carduelis chloris) és erdei sziirkebegyen (Prunella modularis).

A felmérés legfontosabb kullancsfert6zott madarfajait 6sszehasonlitva megallapithaté, hogy
azl. ricinus és az |. frontalis 1arvak és nymphak tobbsége (69,1% és 91,7%) jellemz&en foldrél taplalkozo
madarfajokon fordult el6, mig a Ha. concinna fejlédési alakjainak 73,9%-a magasabban (a fold felett)
tapldlkozé madarakon, ami erdsen szignifikans Osszefliggés volt. Ugyanakkor a kullancsfert6zottség
intenzitdsa nem mutatott szignifikans kiilonbséget a madarak testsuly és vonulasi tavolsag (rezidens,
illetve révid vagy hosszu tava vonuldk) szerint megkilonboztetett kategdriai kdzott.

A 46 molekularisan elemzett I. frontalis példany kozott, amelyek cox1 gén szakaszat szekvenal-
tuk, egyértelm(ien két genetikai vonal kilonlt el, mindketté kilenc haplotipussal. E két genetikai vonal
elkilonilése a torzsfan magas (100%) tamogatottsagu volt. A 16S rRNS gén filogenetikai elemzése
megerdsitette a két I. frontalis genetikai vonal elkiilonilését.

A Hyalomma nympha cox1 és 16S rRNS szekvenciaja a legnagyobb hasonldsagot a Hy. rufipes
fajjal mutatta. A molekularisan vizsgdlt 12 Ha. concinna minta kdzo6tt hat kilonféle cox1 haplotipust
talaltunk. A torzsfan e hat cox1 haplotipus két genetikai vonal mentén csoportosult, magas (100%)
tdmogatottsag mellett Ezek egy részét nagymértékd (99,7%) azonossag jellemezte a Ha. concinna
tavol-keleti izoldtumaival (Japanbdl és Kelet-Szibériabal).

Vizsgalatunk szolgdltatta az elsé, molekularisan is megerdsitett bizonyitékat annak, hogy
K6zép-Eurdpaban a madarak szallithatjak a Hy. rufipes éretlen fejl6dési alakjait. Ezen kivil, elsé
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alkalommal taldltuk meg az I. festai fajt Magyarorszagon. Két genetikai marker molekularis és
filogenetikai vizsgalata alapjan eredményeink egyértelmUen arra utalnak, hogy Koézép-Eurépaban a
madarak az I frontalis kullancsfaj két kilon genetikai vonaldt hordozzdk. E genetikai vonalak
elkllénultsége mind a cox1, mint a 16S rRNS gén szempontjabdl magas tdmogatottsagu. Figyelem-
reméltd, hogy a két vonal kdzotti cox1 szekvencia eltérés (9%) meghaladja a kullancsok faji hataraként
megjelolt (tehat az azonos faju kullancsok kézotti maximalis eltérés) mértékét (6.1%). A Ha. concinna
fejlédési stadiumai szignifikdnsan gyakrabban fordultak el6 jellemz6en magasabban (a fold felett)
taplalkozé madarfajokon, ami azzal magyarazhatd, hogy e kullancsfaj gazdakeresés kozben relative
magasabb helyet foglal el a névényzeten, a larvak és nymphdk hazdnkban legkedveltebb gazdafaja, az
6z méretével 6sszefliggésben.

Ezek az eredmények ramutatnak a madarak nyugati és keleti vonulasi kapcsolatai fontossagara
(ami kiegésziti a déli irdny ebbdl a szempontbdl mar ismert jelentGségét). Ez a lehet6ség a kullancs
kozvetitette korokozdk terjedése kapcsan is figyelmet érdemel.

4.2.2. Ragadozdk és denevérek kullancsainak (Ixodes spp.) filogenetikai vizsgalata

A Pholeoixodes alnemet tagjainak eltéré 6koldgiai és morfoldgiai jellemzéi alapjan emelték. E csoport
tagjai rendszerint buvéhelyként lreget hasznaldé ragadozdékon (Canidae, Mustelidae), rovarevékon
(Erinaceidae) és odu- vagy Ureglaké madarakon fordulnak el6. A Nyugat-Palearktikum ide tartozé
fontos fajai az Ixodes canisuga Johnston, 1849, I. kaiseri Arthur, 1957, I. crenulatus Koch, 1844, |I.
hexagonus Leach, 1815 and 1. rugicollis Schulze & Schlottke, 1929. A Pholeoixodes alnem tagjaira
vonatkozd szakirodalmi adatok gyakran ellentmonddsosak (példdul 6sszetéveszthet6ségliket tikrozik
a kulonboz6 fajnév alatt megjelent azonos szekvencidk). llyen esetben a tipuspéldanyok morfolégiai
Osszehasonlitasa Ujonnan gydjtott példanyokkal, majd ez utédbbiak morfolégiai és genetikai elemzése
tisztazhatja a problémat. Ennek megfelel6en, jelen vizsgalatunkhoz kullancsokat gy(jtottiink kutyakrél,
rokakrol és borzokrol Eurdpa kilenc orszagaban, majd ezeket a példanyokat morfoldgiai és filogenetikai
szempontbdl elemeztiik.

Osszesen 144, a Pholeocixodes alnembe tartozd kullancsbdl vontuk ki a DNS-t. Ezek a
kévetkezdk voltak: 113 (tipuspéldanyhoz hasonlitott) néstény, 30 nympha, egy him. igy 84 I. canisuga,
34 |I. kaiseri és 26 |. hexagonus DNS mintat vizsgaltunk. Az I. canisuga fajuként azonositott kullancsok-
nak 11 cox1 haplotipusa volt, amelyek kozil egyesek féldrajzi eloszlasa egyértelm( mintdzatot kove-
tett. Az I. kaiseri fajuként azonositott kullancsoknak kilenc cox1 haplotipusa volt, amelyeket nagyobb
foku polimorfizmus jellemzett az I. canisuga fajhoz képest. E haplotipusok el6forduldasa Kozép- és
Délkelet-Eurépara korlatozddott. Az I. hexagonus fajuként azonositott kullancsoknak 6t cox1 haplo-
tipusa volt, amelyek kozil egyet csak Németorszagban és Ausztridban taldltuk meg, mig a tobbi
délkelet-eurdpai elterjedésti volt.

A cox1 és 16S rRNS haplotipusok filogenetikai viszonyai alatdmasztottak a harom Pholeoixodes-
faj morfoldgiai eltéréseit, mivel az utdbbi (fGleg a hypostoma tévénél a fejalap felépitése) szerint
hasonlé példanyok a torzsfan egymas kozelébe keriltek. Mindkét torzsfa topoldgiaja azt tikrozte, hogy
a Pholeoixodes subgenus nem monofiletikus. Az I. kaiseri és az I. hexagonus mintdi testvércsoportot
alkottak, mig az I. canisuga egyedei kozelebbi rokonsagban alltak a denevérkullancsokkal (/.
vespertilionis, I. ariadnae és I. simplex: subgenus Eschatocephalus). igy tehat 6sszességében a
Pholeoixodes-fajok filogenetikai csoportja magdban foglalja a denevérkullancsok kladjat.

4.2.3. A Haemaphysalis erinacei filogenetikai vizsgalata

A Haemaphysalis erinacei Pavesi, 1884 Eurdpatdl (mediterran térség) egészen Kozép-Azsiaig elterjedt
és adult stadiumban f6ként ragadozodkat, siinféléket fert6z. Azon kevés kullancsfaj kozé tartozik,
amelyeknek valid alfajai vannak. Az alfaj dltaldnos definiciéja magdban foglalja a féldrajzi elklonilést,
de a morfoldgiai megkilonboztethetdséget is. Ez utdbbi nem olyan egyértelm(i a mediterran H. e.
erinacej és a délkelet-eurdpai, kdzel-keleti elterjedés( H. e. taurica kdzott, mint ez utdbbi és a kdzép-
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azsiai H. e. turanica k6zo6tt. Hasonld okbdl, egyes szerz6k harom, mig masok négy alfajt ismernek el e
fajon belll. Az ilyen és hasonld ellentmondasok dacara eddig nem végezték el a H. erinacei alfajainak
molekularis és filogeografiai 6sszehasonlitasat, amit ezzel a vizsgalattal igyekeztlink poétolni. Munkank
f6 apropdja a faj els6 megtalaldsa volt Romaniaban.

E tanulmdnyban 26 H. erinacei példanyt vizsgaltunk, amelyek mindharom alfajt képviselték. A
romaniai, torokorszagi H. e. taurica és az olaszorszagi H. e. erinacei cox1 és 16S rRNS szekvenciai kozott
alacsony (2% alatti) eltérés volt. Azonban a romaniai H. e. taurica és a kbzép-azsiai H. e. turanica kozotti
szekvencia eltérés nagy volt (5,4%-ig a cox1 génben, és 7,3%-ig a 16S rRNS génben), tehat meghaladta
a kozeli rendszertani rokonsagban all6 kullancsfajok kozotti varhaté (atlagos) eltérést (ami 5,3% a 16S
rRNS gén esetében). A cox1 és 16S rRNS torzsfak topoldgidja jol tikrozte a H. e. taurica, H. e. erinacei
és H. e. turanica alfajok kozo6tti szekvencia eltéréseket. Nevezetesen, a H. e. taurica és H. e. erinacei
mintdi egymashoz kozel csoportosultak, de tavol a H. e. turanica alfajtél. Ez az elkilonilés magas
tdmogatottsagot kapott.

Szamos tényez6 hozzajarulhatott ehhez az elvalashoz és a kiilonbségek elmélyiiléséhez, fenn-
maradasahoz. A jégkorszak(ok) idején a Kaszpi-tengerrel 0sszefliggd jégtakard okozhatta a H. e. taurica
és a H. e. turanica kelet-nyugati iranyl szétvalasat. A késGbbiekben pedig az utébbiak populdciéi
kozotti rendszeres genetikai keveredést gatolhatta, hogy madarak csak ritkdn hordoznak H. erinacei
fajba tartozo kullancsokat, mig tipikus gazdai (vagyis a ragadozdk és a siinék) nem vandorolnak illetve
tesznek meg nagy tdvolsdgot, ami megakadalyozza a kontinentalis régidk kozotti génkicserélGdést.
Kovetkezésképpen, a H. erinacei alfajok altalunk végzett (vilagviszonylatban elsé) filogenetikai
Osszehasonlitdsa az ellen szél, hogy a harom alfaj azonos taxondmiai rangu (mint jelenleg). Neveze-
tesen, a H. e. turanica alfaj Kinabdl szdrmazd egyedei és a H. e. taurica alfaj Romaniabdl szdrmazo
egyedei kozotti genetikai eltérés mértéke meghaladja a rendszertanilag kozeli fajok kdzotti atlagosan
megallapithaté kiilonbséget. Ez arra enged kovetkeztetni, hogy — kiilondsen a régdta ismert morfolo-
giai kiilonbségek figyelembevételével — ezek kiilon fajt képviselnek.

4.2.4. A Babesia vesperuginis filogenetikai vizsgalata

A Babesia vesperuginis az egyetlen olyan piroplasma, amelyrél ismert, hogy denevéreket fert6z. Azt
feltételezik, hogy — az emlGsoket fert6z6 babesidk tilnyomd tobbségével szemben — nem kullancs,
hanem &vantag (Argas vespertilionis) vektorral rendelkezik. Nemrég két tanulmany is sziletett a B.
vesperuginis filogenetikai viszonyairdl, és mindkett6 alaphelyzetben mutatta a Babesia sensu stricto
klddon belil. Mindazonaltal, e korabbi torzsfakon nem szerepelt minden fontos piroplasma csoport,
és csak egy génre (18S rRNS) épiiltek. Ujabb vizsgalatunk célja tehat az volt, hogy elsd izben nyerjiink
cox1 szekvenciadt a B. vesperuginis hazai mintajabdl, és ezt megvizsgaljuk szélesebb filogenetikai
Osszefliggésben.

Ez volt a B. vesperuginis elsG, atfogd filogenetikai 6sszehasonlitdsa, amely két génre épiilt.
Vizsgalatunk sordn e piroplasma cox1 génjét elGszor sikerilt feler@siteni denevér évantagokbdl (A.
vespertilionis), illetve elsé alkalommal magyarorszagi mintabdl. Cox1 génje alapjan a B. vesperuginis a
babesia sensu stricto kategdrian kivilre kerilt (96% tdmogatottsag mellett), kozel a Cytauxzoon felis
fajhoz és a theileridkhoz. Az 6sszef(izott (konkatendlt) cox1 és 18S rRNS gén szekvenciak filogenetikai
vizsgalata mindkét alkalmazott modellel hasonlé topoldgiaju torzsfat eredményezett. Nevezetesen, a
B. vesperuginis a klasszikus babesiaktdl kiilon agra kerilt, magas tamogatottsaggal (88-99%). Ezen feldl
a B. vesperuginis vagy a "prototheilerida" B. conradae és a theileridk, C. felis alkotta filogenetikai
csoport mellé keriilt, vagy a B. conradae fajjal a Theileriidae csalad klddjanak testvércsoportjat alkotta.
A szbéban forgd fajok morfoldgiai és fejlédéstani jellegzetességei (példaul: osztédo alakok, "tetradok")
szintén alatamasztjak a B. vesperuginis fenti filogenetikai viszonyait, tehat hogy kozelebbi rokonsagban
van a theileridkkal, mint a babesiakkal, és legkozelebbi rokonai a C. felis és a B. conradae lehetnek.

Osszességében, a vizsgalatunk sordn kapott torzsfak azokat a filogenetikai viszonyokat tiikrozik
(tehat ugyanazon 6t f6 piroplasma csoport elkiilonilését), amelyeket mas szerz6k nemrég a coxl
aminosav sorrendre vagy a konkatenalt mitochondrialis + 18S rRNS gén nukleotid szekvenciakra épulé
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torzsfak esetében kaptak. Az elvégzett coxl szekvencia Osszehasonlitdsok és torzsfa elemzések
egyértelmden azt tdmasztjak ald, hogy a B. vesperuginis — nevével ellentétben — nem tagja a szorosabb
értelemben vett Babesia-fajok filogenetikai csoportjanak, hanem kilén dghoz tartozik, legkdzelebbi
rokonsdgban a C. felis és a B. conradae fajokkal. Ennélfogva, a B. vesperuginis egyediilallé és taxono-
miailag fontos fajnak szamit, amelynek szerepelnie kell a Piroplasmida rend filogenetikai viszonyainak
atfogo vizsgdlatat célzé tanulmanyokban.

4.3. Kullancsfajok tér- és idébeli el6forduldsa
4.3.1. Természetes él6helyek hatdsa a kullancsfajok el6fordulasara, szezonalitasara
hazdnkban

Magyarorszagon az utolsd, orszdgos szintl kullancsfelmérést mintegy 50 éve végezték. Azdta is
kozoltek eredményeket a kullancsok hazai el6forduldsardl, de kiilonféle gazdafajokrdl (kutyakrél,
rokakrol), és ilyen esetben a kullancsok pontos szarmazasi helye, eredeti él6hely tipusa nem allapithaté
meg. Jelen vizsgdlatunk célja ezért olyan orszdgos felmérés volt, amelynek sordn a noévényzetrdl
gyUjtottink kullancsokat és igy ez utébbi adatokat is figyelembe tudtuk venni.

2007 marciusa és juniusa kozott osszesen 3442 kullancsot gyljtottliink, amelyek hat fajba
tartoztak. Az Ixodes ricinus mind a 37 gydjtési helyen el6fordult, koziilik néhanyon egyediili fajként.
Helyi példanyszama alapjan az I. ricinus leginkdbb dus, zold novényzetl (nedvesebb) erdei él6helyen
fordult el6, kevésbé a szdrazabb vegetacidju legel6k vagy rétek mentén.

A két Dermacentor-faj a legtdobb helyen szimpatrikus volt, azonban csak a D. reticulatus fordult
el6 Délnyugat-Magyarorszdgon, mig néhany helyen (tébbnyire legel6kdn) az orszag északi részén csak
a D. marginatus kerilt elS. A felmérésben gy(jtott hdrom Haemaphysalis-faj kozil a H. inermis és a H.
concinna él6helyei kevésbé voltak regionalisak (tehat e fajok az orszag tobb részében is gy(ijthet6k
voltak), szemben a H. punctata fajjal, amelyet mindossze két élGhelyen (északon) talaltunk meg.

Osszehasonlitva az él6helyek harom vizsgalt tipusat az egyes kullancsfajok aktivitasanak idébeli
kiilonbségei szempontjabdl, megallapithatd, hogy a szadraz legel6k mentén az . ricinus csucsid6szaka
masfél hénappal kévette a Dermacentor-fajokét, mig ez a kilonbség elmaradt a részben szaraz
hénappal a H. concinna aktivitasi csicsa el6tt érte el, mig ez a kiilénbség elmosédott a s(ird, zold
aljnovényzetl erd6kben. A h6mérsékletfliggd fejlédési sebesség okozhatta a Dermacentor-fajok mint
nyilt térséget kedvel6 kullancsok késébbi aktivitasi csucsat a hegyi rétek hidegebb korilményei kozott
a melegebb, szaraz legel6khoz képest. Egy masik tényezd, ami legel6i kornyezetben a Dermacentor-
fajok kordbbi aktivitdsat el6émozdithatta, az a hazidllatok mint gazdak e biotdp tipusra jellemzé
szabalyszer( és "biztositott" jelenléte kora tavasztdl (a legeltetési idény kezdetétdl), szemben a vadak
hegyi él6helyeken vald véletlenszerd felbukkanasaval.

Az un. erdei kullancsok csoportjdban a Haemaphysalis- és kiilondsen az Ixodes-fajok jobban
fejlédnek olyan helyen, ami magasabb nedvességtartalmat kinal, ahogy ez a s(ir(, z6ld névényzetd
erdei 6svények mentén jellemzd, és lassabban a hegyi rétek szélén el6forduld, részben szaraz novény-
zet alatt. A 2007-es vizsgalat eredményei el6sz6r mutattak rd, hogy a H. inermis hazankban nagyon
gyakori, és azt is sugalltak, hogy a H. punctata egyedszama lecsokkent.

A fenti eredmények értelmében fontos, hogy a kullancsfajok id6- és térbeli eloszlasanak
valtozasait figyelemmel kisérjik, és ekdzben szamitasba vegylik az élGhelyek kozotti kiilonbségeket.

4.3.2. A hazankban el6fordulé fontosabb kullancsfajok szezonalitasa

Korabbi hazai felmérésiinkben a tavaszi kullancs aktivitas idején végeztiik a gyd(jtést, igy nem volt
alkalmunk a legfontosabb kullancsfajok éves szezonalis aktivitasat 6sszehasonlitani. Ezért 2008-ban
ugy gydjtottem kullancsokat a névényzetrsl Eszak-, Eszakkelet-Magyarorszag harom megyéjében
(Pest, Nograd és Borsod), hogy az feldlelje a teljes aktivitasi periddust, és figyelembe vegye az élGhelyek
kozotti kilonbségeket (tehat mindharom f6 élGhely tipus harom-harom hellyel képviseltette magat).
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Ennek vizsgdlatahoz 1479 adult kullancsot gy(jtottem. Kozilik az Ixodes ricinus bizonyult a
leggyakoribb fajnak, 676 példannyal. A novényzetrél gy(jtott egyedek alapjan ennél az egy fajnal
figyeltem meg gazdakeres6 magatartast az év minden hénapjaban. Magasabb tavaszi és alacsonyabb
Gszi aktivitast mutatott, majusi illetve szeptemberi csiccsal. A Dermacentor marginatus fajbél 6ssze-
sen 153 példanyt gydjtottem. E faj esetében a legmagasabb szint(i aktivitast tavasszal mértem,
februari-marciusi csuccsal, amit jelentésen kisebb Gszi aktivitds kovetett. Ezzel szemben, bar a D.
reticulatus jelenlétét tavasszal is kimutattam a vegetdcion, ez sokkal nagyobb mérték( volt Gsszel,
Osszesen 260 példany alapjan. A Haemaphysalis nembdél leggyakrabban a H. inermis fajt gy(ljtottem,
Osszesen 326 példanyt. E faj aktivitdsa alacsonyabb volt tavasszal és magasabb Gsszel, amely utébbi
csucsa novemberre és decemberre esett. A téli hdnapokban a H. inermis 4 °C felett aktiv volt. A H.
concinna fajbél 54, a H. punctata fajbdél pedig 10 példanyt gydjtottem. Az el6bbi monofazisos, késé
tavaszi aktivitast mutatott, az adult és nympha stadiumud kullancsoknak a névényzeten megfigyelt,
egyidejl jelenlétével; mig a H. punctata adultok gazdakeres6 aktivitasat kora tavasszal, februartdl
tapasztaltam.

A fenti eredmények értelmében mind a Dermacentor, mind a Haemaphysalis nemen belil az
egyes fajok idGben eltolddott, egymas melletti (Un. allokrdnikus) szezonalitast mutattak. Az ivararany
szempontjabdl elmondhatd, hogy a gazdakeres6 populdcio az év egészében a néstények tulsulydval
jellemezhetd, kivéve a H. concinna (29 him és 25 néstény) és a H. punctata (5 him és 5 nGstény) fajokat.

Figyelembe véve, hogy hazankban a Haemaphysalis nem képvisel8i koziil korabban a H. inermis
fajt tartottak a legritkdbbnak, jelen vizsgalatomban viszont a leggyakoribbnak bizonyult, a H. inermis
novekvé jelentéségli ("emerging") fajnak tekinthetd. A korabbi évekbdl k6zolt adataihoz képest 2008-
ban a Dermacentor-fajok aktivitasi csucsa korulbelil 1-2 hénappal korabbra tolddott. Hasonloképpen,
a H. inermis kullancsfaj 2008 els6 felében februdr-marciusi f6 aktivitast mutatott, a 2007-ben leirt
aprilis-majusi helyett, és a H. punctata szintén egy hdnappal hamarabb érte el aktivitasi csicsat 2008-
ban, mint kordbban. E négy kullancsfajjal szemben az a kett§, amelyik késSbbi csucsidészakkal
jellemezhetd, nem vagy alig mutatott eltérést szezonalitasaban. Ezek az adatok megerdsitik, hogy a téli
id6jaras leginkdbb bizonyos kullancsfajok nyugalmi allapotanak végét befolyasolja, mégpedig
elsGsorban azon kullancsfajokét, amelyek adultként a kora tavaszi populacidban vannak jelen. Az
eredmények azt is sugalljdk, hogy a Dermacentor és Haemaphysalis nemek két-két fajanak
szezonalitdsa markansabban véltozott 2008-ban 2007-hez képest. Ennek értelmezéséhez figyelembe
kell venni, hogy 2006/2007 tele a meteoroldgiai adatrogzités térténetében a legenyhébb volt, ezzel
szemben, 2008 januar és februar hdnapja dsszességében nem volt enyhe, viszont mindkét hénapban
bekovetkezett egy-egy hirtelen hémérsékletnovekedés (az utdbbi esetében 8 nap alatt 16 °C-kal n6tt
a napi kozéphémérséklet, és a februdr 17.-én mért -17.3 °C minimumrdl februdr 25.-re 21 °C maximum
lett). igy arra a kdvetkeztetésre juthatunk, hogy egy folyamatosan enyhe télhez képest az egymast
kovetd téli napokon hirtelen megnévekvé hémérsékletnek fontosabb szerepe lehet a kullancsok téli
nyugalmanak korabbi befejez6désében és igy a gazdakeresé aktivitas folytatasanak kivaltasaban.

Ha 6sszehasonlitjuk az egy nembe tartozd kullancsfajokat aktivitasi csucsuk szerint, a jelen
felmérésben allokronikussagot (idébeli elvalasztottsagot) figyelhetliink meg a két Dermacentor-faj
szezonalitasa kozott (tavaszi vs. 6szi dominancia) éppugy, mint a harom Haemaphysalis-faj esetében
(kora tavaszi, késé tavaszi illetve késé Gszi csucs). Minthogy a széban forgo fajok gyakran szimpatri-
kusak, és gazdaspektrumuk atfedd, feltételezhetjiik, hogy e szezonalitasbeli kiilonbség — mint a
reprodukcids izolacié 6koldgiai mechanizmusa — szerepet jatszhatott e nemeken beliil a tébb iranyu
evoluciéban (fajképz6désben: "allokrénikus speciacidban").

4.3.3. Varosi élGhelyek hatasa a kullancsfajok el6fordulasara, szezonalitasara

A varosi élGhelyek egyfeldl elényokkel is jarhatnak a kullancsok szamara, mivel — a szélesebb gazda-
spektrumu fajok — akar emberre, akar (hazi és vadon é16) allatokra felkapaszkodhatnak. Ugyanakkor az
alkalmas él6helyek eloszlasa nem folytonos, mint a természetes kdrnyezetben, hanem téredezett
(mozaikszer(), ami hatranyt jelent a varosokban él6 kullancsfajok szamdra gazdan kivili periédusuk
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szempontjabdl. Hazankban eddig nem volt széleskorl kullancsfelmérés a legnagyobb varosban,
Budapesten, amely atfogd informaciét nydjthatott volna az ott el6fordulé fajokrél. Célunk e hianyzé
adatok potlasa volt, kiilonféle varosi kullancs él6helyek 6sszehasonlitasaval.

A 2013-as vizsgalat soran varosi él6helyeken (erd6kben, parkokban és temetékben) 6sszesen
2455 kullancsot gydjtottiink, amelyek négy fajba tartoztak. A 30 gydijtési hely kézil minddssze egy
parkban nem taldltunk kullancsokat (itt a névényzetet dpoltdk, a flivet rendszerint nyirtak). A varosi
éléhelyeken leggyakoribb kullancsfajnak az Ixodes ricinus bizonyult, 78,6%-0s abundanciaval. A 29
kullancs él6hely kozil 27 esetében sikerilt ezt a fajt megtalalni. A négy, varosi kérnyezetben gy(jtott
kullancsfajt figyelembe véve az I. ricinus él6helyei voltak a legkdzelebb a varoskdézponthoz (1 km-en
belil is). Tizenhat gydjtési helyen csak [. ricinus fordult el6, és az 5 temetd kozll négyben csak ezt a
kullancsfajt sikerilt megtalalni.

A Haemaphysalis concinna abundancidja 17,8% volt. E fajt a 29 kullancs él6hely kozil 6
esetében taldltuk meg. Az I. ricinus fajhoz hasonldan, a H. concinna is el6fordult mindharom élGhely
tipusban. A harmadik leggyakoribb kullancsfaj, a Dermacentor reticulatus abundanciaja 3,6% volt.
Annak ellenére, hogy jelenléte két él6hely tipusra korlatozddott (parkok és erdék), kilenc él6helyével
elterjedtebbnek tlint, mint a H. concinna. A negyedik azonositott faj, a D. marginatus képviselGje egyet-
len néstény volt onnan, ahol a kézelben szarvasmarhat és lovat tartottak. Leggyakrabban az I. ricinus
és aD. reticulatus fordult el6 egyitt (hét helyen), amit sorrendben az /. ricinus és a H. concinna egyittes
jelenléte kovetett hat helyen. E harom faj azonos él6helyen is megtalalhaté volt (két parkban).

Aprilistél juniusig az I. ricinus él6helyenként dsszesitett atlagos egyeds(ir(isége a parkok és
erd6k kozott kiegyenlitett volt, mig temet6kben aprilis hédnapban szignifikdnsan magasabb volt a
parkokhoz képest, és juniusban is a parkokhoz és az erd6khoz képest.

A 2013-as vizsgalat soran a vegetaciordl négy kullancsfajt (/. ricinus, H. concinna, D. reticulatus,
D. marginatus) sikerillt gy(jteni Budapesten. Az /. ricinus és a H. concinna széleskor( elterjedtsége
(tehat, hogy minden él6hely tipusban el6fordultak) jellemzé gazdaik (kis emI&sék, madarak) ubikviter
jelenlétével allhat 6sszefliggésben. A gazdakeresd I. ricinus példanyok legnagyobb egyeds(ir(iségiiket
a temet6k elhanyagolt vagy hasznalaton kivili részeiben érték el. Mivel ezeken az él6helyeken gazda-
keres@ larvak is voltak a novényzeten, ez a magas egyedszam leginkabb helyi /. ricinus populacidknak
tulajdonithaté. Az 1. ricinus temetGkben vald fokozott eléforduldsahoz (nagyobb helyi egyedstirG-
séghez) vezet6 okok kozil kiemelheté a kullancsok potencialis "beszallitdinak" szerepe (madarak,
amelyek el6szeretettel fészkelnek temetSkben, ahol kisebb a ragadozdék szama) illetve a kullancsok
"elszallitdinak" kisebb temetéi szerepe (a nagyvadak a novényzetrdl jelentés mennyiség(i adult kullan-
csot vihetnek el, és ennek megfelel6en — a szarvasok helyi hidnya kbvetkeztében —ismert, hogy kisebb,
zart él6helyeken ez a kullancsok aktivitdsanak névekedéséhez vezet). Ezen kiviil, a s(rd, folytonos és
vagatlan temetGi aljnévényzet (ami segit megGrizni a magas nedvességtartalmat a talajszinten), és
gyakran a parkokéndl zartabb fels6 vegetacido (ami megakadalyozza a kozvetlen napfény bejutdsat)
szintén hozzajarulhatott a temet6i magas kullancs egyeds(riséghez.

A D. reticulatus varosi él6helyeken vald el6fordulasa (urbanizacidja) ismert, mivel ez a
kedvencként tartott kutydkrdl gydjtheté leggyakoribb kullancsfaj. Masfel6l, a kutydknak és
nagyvadaknak mint e kullancsfaj adult hordozé (reprodukcids) gazdainak hianya temet6i kdrnyezetben
megmagyarazhatja e kullancsfaj hidnyat ezen él6hely tipusbdl.

Kovetkezésképpen, a kullancsokkal valo fert6z6dés esélyei magasak lehetnek varoson beliil is,
de ez nagy mértékben fligg az élShely tipustdl, ami f6ként a névényzet eltéréseibdl és a kullancs-
hordozé gazdak jelenlétének kiilonbségeibdl adddik.

4.3.4. Az autdpalya mint mesterséges barrier hatasa a kullancsok el6fordulasara
Az emberi létesitmények (varosok, utak) 6koldgiai hatdsa ismert: tobbek kézott a természetes élGhe-
lyek feltoredezettségét okozhatjak. Az ilyen hatdsnak kitett madarakat, eml&soket leginkabb 6nma-

gukban véve tanulmdanyoztdk, nem pedig kullancsgazdaként; annak ellenére, hogy a kullancsok eléfor-
duldsa nagy mértékben fligg gazdafajaik jelenlététsl, amely utdbbiakat a mesterséges akaddlyok
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mozgasukban, populacidik érintkezésében akadalyozhatjak. Jelen vizsgalatunk célja az volt, hogy egy
olyan objektum (autépdlya) mentén vizsgaljuk meg a kullancsok el6fordulasat, amely a nagyvadak
szempontjabdl szinte atjarhatatlan akadalyt jelent.

A 2016-0s vizsgdlatban egy autdpalya két oldalanak haromféle él6helyén 887 kullancsot
gylijtottink. Ezek faji megoszlasa a kovetkez6képpen alakult: 704 Ixodes ricinus (79,4%), 51
Dermacentor reticulatus (5,7%), 78 D. marginatus (8.8%), 35 Haemaphysalis inermis (3,9%) és 19 H.
concinna (2,1%). Kullancsfajonként 6sszehasonlitva, nem volt szignifikans kiilonbség az abundancidban
azonos élGhely tipuson beliil, csak a rétek és a ligetek esetében, mivel ezeken a Dermacentor-fajok csak
az autdpalya egyik oldaldan fordultak el6. A Dermacentor-fajok mint uan. nyilt térséget kedveld
kullancsok f6 él6hely tipusai a legelSk, rétek. A hGmérséklet és a paratartalom valdszinlileg nem
okozhatta ezt az egyértelm( kilonbséget az autépdlya két oldala kozott, mert azok nem tértek el
jelent&sen, és a Dermacentor-fajok az abiotikus tényez6k szélsGséges értékeivel szemben is nagyfoku
toleranciat mutatnak. Masfel6l ismert, hogy a f6bb gazdafajok jelenléte vagy hidnya kulcsfontossagu a
kullancsok horizontalis eloszldsa szempontjabdl. gy, a Dermacentor-fajok jelenléte az egyik él6helyen
Osszefligghet a vadaszteriilet kdzelségével, és a nagyvadak (szarvasfélék, vaddiszndk) egyeds(ir(isé-
gével, tovabba a kdzepes méret(i ragadozdk (voros rékak) és kutyak, lovak jelenlétével, amelyek mind
az adult dermacentorok (reprodukcids) gazdai. Ezt a vadaszteriletet azonban az autdpalya elvalasz-
totta egy szomszédos hasonld él6helytdl, és az autdpalyat hatarold vadvéds keritések megakadalyoz-
zak, hogy a nagyvadak atjussanak az autdpdlyan. Ennek megfelel6en, mas vizsgalatokban is arra a
megallapitasra jutottak, hogy a gimszarvas (és a hazi patdsok) hidnya a Dermacentor-faju kullancsok
helyi el6fordulasa, eloszlasa szempontjabdl korlatozé tényezének szamit.

Osszességében elmondhatd, hogy az elkeritett autdpdlya két oldalan jelentds kiilénbség mu-
tatkozhat azon kullancsok el6fordulasaban, amelyek adultjainak f6 gazdai (leginkabb a keritések miatt)
mozgasukban akadalyozottak (ilyenek a Dermacentor-fajok), de tgy tlinik, nincs eltérés olyan kullancs-
fajok esetében, amelyeknek mozgdsukban autépdlya altal nem akaddlyozott fontos terjeszt6i vannak
(példaul az /. ricinus és a H. concinna esetében siindk, madarak). Az autopalydk tehat hozzajarulhatnak
a kullancsfajok diverzitasanak helyi kiilonbségeihez, de kullancsfajtdl fliggé médon.

4.3.5. A természetes barrierekkel elvdlasztott (barlangi) denevérkullancs populaciok
genetikai heterogenitdsa

A legtdbb generalista kullancsfaj gazdaspektrumat jelent6 eml6s- és madarfajok kdzott rendszerint
vannak olyanok, amelyek populdcidéi érintkeznek, atfednek, ami az altaluk terjesztett kullancsok
szamara is folyamatos reprodukcids kapcsolatot, géncserét biztosit. Azonban kivételt képezhetnek ez
aldl az egyes barlangokban él6 ("specialista") denevérkullancsok, amelyek — hacsak nincs kapcsolat a
széban forgd denevérpopuldcidk kozott — egymastdl tobbé-kevésbé kifejezett reprodukcids izolacid-
ban élhetnek. E feltételezés el6zetes vizsgalatara kezdtlink hazai, egymashoz kozelebbi illetve tavo-
labbi barlangokbdl szarmazé hosszuldbu denevérkullancsok genetikai 6sszehasonlitasaba.

Ebben a vizsgalatban 535 kullancsot gydjtottlink: 527 példanyt (220 him, 119 néstény, 171
nympha, 17 larva) az Ixodes vespertilionis és 8 n6stényt az I. ariadnae fajbdl. Az I. vespertilionis
populacidéiban — az alacsony kullancs aktivitassal jellemezhet6é nyéri honapok kivételével — a nem
parazitikus himek talsulyban voltak a néstényekhez képest. A gazdakeresé néstények jelenléte a bar-
langfalon kiegyenlitettnek tlint az évszakok kdzott. Azonban a nymphak ardnya magasabb volt a tavasz
és az 6sz folyaman. Larvak marcius és junius kdzott fordultak el6. A vizsgalatban pre-adult fejlG6dési
stadiumokat minden évszakban talaltunk, ami folyamatos, egész évben tarté kullancs aktivitasra utal-
hat a fold alatti (id6jarasi valtozasoknak kevésbé kitett) barlangok védett kbrnyezetében. Ekézben a
kullancsok szama a denevérek mint gazdak jelenlétének fliiggvényében emelkedik vagy csdkken.

Tizenot 1. vespertilionis példanyt valasztottunk ki genetikai 6sszehasonlitdsra (nyolcat a pilisi
Ariadne barlangrendszerbdl; tovabbi hetet pedig mas hazai barlangokbdl). A f6 gy(jtési hely harom
Osszefliggd barlangjaban csak az "A" haplotipust mutattuk ki. Ezt a haplotipust két masik barlangban is
megtaldltuk, 20 km-re nyugatra, de egyik masik, tavolabbi barlangban sem. Két tovabbi barlangban 40
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km-re délnyugatra a "C" haplotipus fordult el8, valamint harom barlangban kb. 200 km-re keletre
illetve dél felé harom djabb haplotipus ("B", "D", "E").

A barlangi kullancspopuldcidk egymastél szeparaltak, ami kedvezhet az eltéré genetikai
vonalak |étestilésének, populdcié szintl allanddsuldsanak (leszamitva az olyan, rendszerint egymashoz
kozeli barlangokat, amelyek kozott denevérmozgas, igy "kullancsok cseréje" is megvaldsul).
Vizsgdlatunk adataibdl kitlinik, hogy az I. vespertilionis fajnak orszagon beliil is igen eltéré haplotipusai
léteznek. Csak az "A" és "C" haplotipusok fordultak el§ ismételten, és kizarélag egymas kozeli
barlangokban. Mivel a f6 gy(ijt6helyen el6forduld "A" haplotipusu kullancsokat nem taldltuk meg tavoli
barlangokban (amelyekhez tovabbi, eltérd haplotipusok tartoztak), ezek az el6zetes eredmények arra
utalnak, hogy egyes [. vespertilionis haplotipusok bizonyos barlangokhoz kothet6ek. Mint az
denevérgylir(izési adatokbdl kbvetkeztethetd, a f6 gydjtési hely harom barlangja és a két nyugatabbra
fekvé kozeli barlang k6zott —ahol az "A" haplotipus még el6fordult —van denevérmozgas, ami lehet6vé
teszi az I. vespertilionis atvitelét. Masfel6l a nagy tavolsag, a hegyvonulatok vagy a denevérmozgas
(vdndorlas) mas korlatozé tényez6i megakadalyozhatjak a tavolabbi barlangok kozotti kapcsolatot (és
igy a kullancsok denevérek kozremikodésével megvaldsuld géncseréjét).

Kovetkeztetésképpen, az I. vespertilionis egész évben aktiv hazank barlangjaiban, de jelentd-
sebb szdmban az 8sz, a tél és a tavasz folyaman, mig kisebb szdmban "atnyaraldskor". Ugy t(inik, a
barlangok mikrokérnyezete (amely a tavolabbi barlangoktdl jél elvdlasztott) kedvez allopatrikus
haplotipusok kialakulasanak és fennmaraddasanak, ami dsszefligg a barlangok kozotti tavolsaggal és a
bizonyos barlangokat 6sszek6t6 denevérmozgdssal.

4.4. Kullancs kozvetitette kdrokozok tér- és id6beli el6forduldsa
4.4.1. Kullancs kozvetitette, bakteridlis korokozok el6forduldsa éplileten belil

Annak ellenére, hogy az emberrel egyiitt él6 (synanthrop) ragcsalék milyen gyakran fordulnak el6
éplletekben, jarvanytani szerepiiket a kullancs kozvetitette (illetve tagabb értelemben vector-borne)
kdérokozdk szempontjabdl ritkan vizsgdljak. Ennek részben az az oka, hogy mas ragcsaldkhoz képest a
hazi egerek (Mus musculus), vandorpatkanyok (Rattus norvegicus) kevésbé jellemz&en kullancs
fert6zottek. Hasonldoképpen, egyes "hemisynanthrop" ragcsdlékra, igy a torpeegérre (Micromys
minutus) is ritkan kapaszkodnak kullancsok, noha él6helyén osztozhat néla gyakrabban kullancs fert6-
z0tt ragcesalo fajokkal. Ugyanakkor ezeken a ragcesaldkon is sokszor el6fordulnak mas vérszivo izeltlabua-
ak (bolhak, atkak), amelyek szintén hordozhatnak vector-borne (akar kullancs kozvetitette) kérokozé-
kat; raadasul nem gazdaspecifikusak és adultként tébbszor is vért szivhatnak, ami potencialis kockazati
tényez6t jelent az ember fert6z6dése szempontjabdl. Ennek felmérése céljabdl fogtunk az alabbi
vizsgalatba.

Az orszag északkeleti és déli hatdra mentén, farm- és lakdépiiletekben 6sszesen 51 synanthrop
ragcsalét fogtunk (37 hazi egeret, 14 vandorpatkanyt), valamint egy fél-synanthrop faju egyedet
(torpeegér). Ektoparazitaik kozott talaltunk bolhakat (tiz egéren), atkdkat (harom egéren) és vérszivod
tetveket (két patkanyon), de (él6helyikbél adéddan) nem voltak rajtuk kullancsok. Molekularis
vizsgalatuk eredményeként a Rickettsia helvetica DNS-ét mutattuk ki egy hazi egérben, illetve harom
tovabbi hazi egér bolhdiban/atkadiban. Az Anaplasma phagocytophilum jelenlétét is igazoltuk egérat-
kakban. A Borrelia burgdorferi s.|. fajkomplex DNS-ét egy-egy hazi egér és vandorpatkany hordozta,
de egyik ektoparazitdban sem talaltunk PCR-pozitivitast. Végil, de nem utolsé sorban egy egérbolha
bartonella-pozitiv volt.

A R. helvetica kimutatdsa hazi egérbdl és kiils6é él6skodbibbl ujdonsagnak szamit. Jéllehet ezt
a zoonoétikus, kérokozdképes baktériumot vadon é16 ragcsalék laelapid atkdibél mar kimutattak, ugy
tlinik, a mi eredményiink igazolja els6ként hazi egérben és ektoparazitaiban (bolhaiban és atkaiban)
valo el6forduldsat. Az A. phagocytophilum egerek atkdiban vald el6forduldsa csoport szinten eddig is
ismert volt, azonban a mi vizsgalatunk igazolta els6ként hazi egérrdl gylijtott Laelaps algericus fajban.
E két, kullancs (Ixodes ricinus) kozvetitette kdrokozod, a R. helvetica és az A. phagocytophilum Uj
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el6fordulasi adatainak potencialis jarvanytani jelent6ségét az tdmasztja ala, hogy a ragcsalok bolhai és
atkai egyarant szivhatnak vért emberen. A ragcsaldk bolhadi (a R. helvetica fajon kivil) mas rickettsidk
kompetens vektorai lehetnek, és a kullancsok legkdzelebbi rokonai, az atkak hordozhatjak és poten-
cidlisan at is olthatjak az A. phagocytophilum fajt. Hasonléképpen, bar a Borrelia burgdorferi s.l. els6d-
legesen kullancsok (az /. ricinus komplex) altal kdzvetitett kérokozé csoport, feltételezések szerint a
ragcsaldk atkai is terjeszthetik.

E molekularis vizsgalataink eredményei kompenzaljdk az emberi kérnyezetben él6 ragcsalok és
vérszivo ektoparazitaik potencidlis jarvanytani jelent6ségére vonatkozo ismereteink hidnyossagait.

4.2. Kullancs kozvetitette, bakteridlis kdrokozok elé6fordulasa a varoskdzpontban, télen

Az Ujvildagban molekuldris médszerekkel mar igazoltdk, hogy egyes denevér ektoparazitdk (bolhak,
Ovantagok, poloskak, atkak) hordozhatnak vector-borne bakterialis korokozdkat, igy bartonellakat,
azonban hasonlé adatok hidnyoznak a vilag szamos térségébdl. Nemrég bartonelldk jelenlétét irtak le
egy azsiai és négy eurdpai denevérfajpan. Mi a denevérekhez tarsult bartonelldk vektorok altali
terjedésének lehetdsége szempontjabdl vizsgaltuk annak elsé feltételét, nevezetesen, hogy a denevé-
rek vérszivd ektoparazitdiban kimutathaté-e bartonella DNS (amit kiegészitettiink tovabbi vector-
borne kérokozdk elemzésével is). A vizsgalt kdrokozdk kozott féként kullancs vektorral rendelkezék
voltak, bar a bartonellak esetében errél megosztottak a szakvélemények.

A 2011-ben télen, barlangfalrél eltdvolitott denevérkullancsok, illetve Budapest belvarosaban
elgyengiilten taldlt denevérekrdl gyljtott kiilsé él6skod6k molekuldris vizsgdlatanak eredményei a
kovetkez6k voltak. A hosszulabu denevérkullancs (Ixodes vespertilionis) egy nGstény példanya
Bartonella-pozitivitdst mutatott. Tovabbi kiilsé él6skodbk, amelyek bartonella DNS-t hordoztak, a
nyolcféslis denevérbolha (Ischnopsyllus octactenus), két atkafaj (Steatonyssus occidentalis, Spinturnix
myoti) és egy denevérlégy-faj (Nycteribia sp.). Valamennyi denevér ektoparazita negativnak bizonyult
a kovetkez6 koérokozdkra: Borrelia burgdorferi s.., Francisella tularensis, Coxiella burnetii,
haemoplasmak és Anaplasma phagocytophilum. Az 6tfésls denevérbolha (Nycteridopsylla eusarca)
mintdja Rickettsia helvetica DNS-t tartalmazott.

A vizsgalatban haszndlt izeltldbuakat altaldnossagban, csoportszinten tekintve, a Spinturnix
nembe tartozd atkdk és a nycteribid denevérlegyek gazdaspecifikus, permanens ektoparazitak,
amelyek rendszerint nem szivnak vért mds gazdafajokon, mint tipikus gazdaikon, a denevéreken. A
kullancsokat, az évantagokat és a bolhdkat azonban kevésbé szoros gazdafajlagossag jellemzi, és
temporer él6skod6k, amelyek fejl6désmenete részben a kornyezetben zajlik, igy specialis
gazdakeresési mechanizmussal és szélesebb gazdakérrel rendelkeznek. lly médon a kullancsok, az
Ovantagok és a bolhdk jelent&sebb szerepet télthetnek be zoondtikus kdrokozdk atvitelében, ahogy
ezt a denevérévantagok emberen vald vérszivasa is példazza.

Bartonella-pozitivitds mutatkozott az egyik 1. vespertilionis néstény esetében, valamint e
kullancson kiviil bolhdaban, atkdkban és denevérlegyekben. Figyelembe véve, hogy a macskabolha
(Ctenocephalides felis) a Bartonella henselae vektoraként ismert, tovabba bartonelldkat kimutattak
mar Ujvilagi denevérbolhdbdl, sajat eredménylink (tehat e baktériumok kimutatdsa egy tovabbi bolha
nembdl és fajbol) amellett szol, hogy a denevérbolhdknak szerepe lehet a bartonellak atvitelében.

Egy otféslis bolha (Nycteridopsylla eusarca) R. helvetica-pozitiv volt. Erdekes, hogy az
ugyanarrél a denevérrdl gydjtott 45, vért szivott (és tartalmazd) atka ugyanebben a tesztben PCR-
negativnak bizonyult. Ez arra utalhat, hogy a széban forgd bolha mar vérszivasa el6tt hordozta a R.
helvetica-t. Az a denevér, amelyen a R. helvetica-pozitiv bolha volt, elgyengilt allapotban, a foldén
fekldt télen Budapest belvdrosdban, amikor és ahol e baktériumfaj ismert vektora, az /. ricinus
kullancsfaj nem fordul el6. E szituacio jarvanytani szempontbdl azért érdekes, mert a kisebb eml&sok
bolhai (amelyek emberen csak elvétve fordulnak el6) akdr massziv fert6zottséget is okozhatnak embe-
ren, ha eredeti gazdaik lakéhazakban, farm- illetve kerti épuletekben vagy azok kdzelében tartézkod-
nak, hiberndlédnak vagy elgyengiilnek, elpusztulnak. Tovdbba, a bolhafaj, amelyet itt R. helvetica-
fert6zottnek taldltunk, télen aktiv, szemben a R. helvetica kullancs vektoraval, az /. ricinus fajjal.
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Osszefoglaldsképpen, ezek az eredmények szélesitik bizonyos kullancs kdzvetitette kérokozék
(a R. helvetica, esetleg a bartonelldk) potencialis vektorainak korét: elsGsorban olyan denevér ekto-
parazitdkkal, amelyek — Eurdpa kontinentalis éghajlati viszonyai kdzott — télen is aktivak, szemben e
kérokozok kullancs vektoraival. Azon vérszivd izeltldbuak, amelyek szorosabb gazda-fajlagossaggal
jellemezhet6ek, vélhetéen a bartonelldk denevérek kozotti terjesztéséért felel6sek, mig a tdgabb
gazdaspektrummal rendelkezd bolhak (kullancsok) kockazati tényezét jelenthetnek mas emlGsok, igy
az ember felé torténd atvitel szempontjabdl. Elsé alkalommal allapitottuk meg e zoonédtikus agensek
synanthrop denevérfajokkal 0Osszefliggd el6forduldsat varosi kornyezetben, ami egyudttal annak
indikatora is, hogy a széban forgd baktériumokat a repil6 denevérek (mint rezervoarok) gyorsan
behurcolhatjak és akar fenn is tarthatjak urbanizalt él6helyen.

4.4.3. Varosi él6helyek hatdsa kullancs kozvetitette, bakterialis kdrokozék el6forduldsara

A varosi kdrnyezetben végzett kullancs felmérések és e kullancsok molekularis vizsgalatai vector-borne
kérokozokra gyakran egyféle kullancs él6helyet céloznak. Ugyanakkor a vdrosi kullancs él6helyek
meglehetGsen heterogének. Alabbi tanulmanyunkkal arra szerettlink volna ravilagitani, hogy egyes
varosi élShely tipusok befolydsolhatjak a kullancs kdzvetitette kdrokozok eléfordulasi gyakorisagat, igy
a vellk kapcsolatos jarvanytani kockdzatot. Vizsgalatunkat a leggyakoribb eurdpai kullancsfaj, az Ixodes
ricinus néstényeire alapoztuk, mivel a két kimutatni tervezett kdrokozd (csoport), az Anaplasma
phagocytophilum és a Borrelia burgdorferi s.l. jellemz6en transstadidlisan adddnak tovabb, igy
legnagyobb esély a jelenlétiikre adult stddiumban van (illetve az Ixodes-faju himek nem sziikség-
szer(en szivnak vért).

A 2013-as budapesti kullancsfelmérésben él6hely tipusonként megvizsgaltuk az Anaplasma
phagocytophilum és a Borrelia burgdorferi s. |. prevalencidjat Ixodes ricinus n6stényekben. Az A.
phagocytophilum 0Osszesitett prevalencidja 8,8% volt. A PCR-pozitiv mintdk ardnya szignifikdnsan
alacsonyabb volt temet6kben, mint parkokban, illetve mint parkokban és erdékben egyiittvéve.
Osszesen az I. ricinus néstények 40,8%-a volt B. burgdorferi s.|. fert6zott. Szignifikdnsan kevesebb /.
ricinus n6éstény hordozta e kérokozot temetékben, mint erdékben.

Ehhez hasonldan, negativ korrelaciét allapitottak meg a kullancsok el6forduldsi gyakorisaga
(abundanciaja) és azok fertG6zottség extenzitasa (prevalencidja) kozott, éppen az I. ricinus és a B.
burgdorferis.l. esetében. Ezen eredmények hatterében olyan tényezd6k allhatnak, mint példaul a helyi
kullancs gazdak jelenlétének, egyeds(rliségének élGhelyfliggd valtozatossaga. Ezek a kullancsgazdak
ugyanis kiilonboznek az A. phagocytophilum és a B. burgdorferi s.l. jarvanytani ciklusdban beto6ltott
rezervoar szerepiik szempontjabdl.

Varosi kdrnyezetben végzett vizsgalatunk soran az A. phagocytophilum és a B. burgdorferi s.|.
prevalencidja I. ricinus néstényekben szignifikdinsan magasabb volt, mint amit korabban hazai termé-
szetes (vagy vidéki) él6helyeket mértek. Ezt az eredményt is részben az magyarazza, hogy mas-mas
rezervoarok vannak jelen vagy hidnyoznak urbanizalt biotépokban és varoson kiviili, erdei kdrnyezet-
ben. Altaldban jellemzd, hogy az urbanizalt él6helyeken lecsdkken a biodiverzitds, de a potencidlis
kullancsgazdak egyedslirlisége magasabb lehet (kivéve: nagy eml&sok), ami megnovelheti egyes koro-
kozok atvitelének esélyeit és ezen keresztil prevalenciajat.

Kovetkezésképpen, a kullancs kdzvetitette kérokozdkkal torténd fert6z6dés esélyei magasak
lehetnek varoson belill is, de ez nagy mértékben fligg az élGhely tipustdl, ami elsésorban a kullancs
gazdak mint kérokozé rezervodrok jelenlétének helyi kiilénbségeibél adddik.

4.4.4. A Babesia canis szezonalitdsa Dermacentor reticulatus kullancsfajban varosi él6helyen

Kevés szakirodalmi adat all rendelkezésre a kullancsokban eléfordulé kérokozok szezonalis prevalencia
eltérésére vonatkozdan, és azok is f6ként Eurdpa legfontosabbnak tartott kullancsfaja, az Ixodes ricinus
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vizsgalatabol szarmaznak. E kullancsfajban az Anaplasma phagocytophilum és a Borrelia burgdorferi
s.l. leggyakrabban a tavaszi periédusban volt kimutathatd. Hazai vizsgalatunk sordn ebben az dssze-
fliggésben a kontinens masik kiemelt, novekvé jelent6ségli kullancsfaja, a Dermacentor reticulatus
altal atvihet6, allategészségligyi szempontbdl legfontosabbnak tartott kérokozd, a Babesia canis
szezonalis prevalencidjat elemeztiik. Munkank fontos kiindulépontja volt, hogy a kutya babesiosis
klinikai eseteinek tulnyoméd tobbségét Kozép-Eurdpa egyes varosaiban tavasszal jelentették, mig a
vektor szerepet jatszo D. reticulatus magasabb 6szi aktivitasardl ismert.

Ebben a 2014-2015-06s vizsgalatban 6sszesen 852 D. reticulatus adultot gydjtottiink e faj két,
korabban azonositott budapesti él6helyén (I-es él6hely: 621 egyed, ll-es élGhely: 231 egyed). A mole-
kularisan vizsgdlt kullancsok 8,2%-a volt PCR-pozitiv piroplasmakra. A szekvenalas ezek mindegyikében
B. canis fajt azonositott, amelynek két 18S rRNS genotipusat mutattuk ki ("A" és "B").

Az l-es él6helyen B. canis-fert6zott kullancsokat csak tavasszal talaltunk. A kullancsok atlag-
mérete aprilistdl csdkkent (ami a populdciéban a frissen adulttd vedlett nymphakat jelzi), a B. canis
egyidejd megjelenésével. Hasonloképpen, a ll-es él6helyen a B. canis hordozd kullancsok szignifikdnsan
gyakoribbak voltak télen és tavasszal, mint Gsszel. Ezen az él6helyen a kullancsok atlagmérete
decemberben kezdett csokkenni, ami megfelelt azon periédus kezdetének, amikor a B. canis-fert6zott
kullancsok egyre novekvé szamban jelentek meg. A fert6z6tt kullancsok aranya februar végén volt a
legmagasabb (43,5%) és aprilisra lecsokkent. A Il. szamu élGhelyen a havi atlagos kullancsméret és a B.
canis-fert6zott kullancsok aranya szeptembertdl aprilisig szignifikdns negativ korreldciét mutatott.

Ezen tulmenden, egy legaldbb egy hdonapos id6beli eltolédast figyeltiink meg a két B. canis
genotipus megjelenésében: mindkét él6helyen az "A" korabban jelent meg a "B"-hez képest, és a ll-es
él6helyen az "A" dominancidja Osszességében is megel6zte a "B"-t. A szezonalitast 6sszességében
tekintve a B. canis-fert6z6tt kullancsok hamarabb jelentek meg a ll-es szamu élGhelyen.

Az egyedek kisebb mérete tehat 6sszefligg azzal, hogy nemrég vedlettek at nympha stadiumbdl
adulttd. Az l-es él6helyen tavasszal a kisebb méretii példanyok megjelenése (amit aprilistdl az atlag-
méret csokkenése jelzett) egybeesett a babesia-hordozd kullancsok megjelenésével, mig a Il. szamu
él6helyen a havi atlagos kullancsméret és a B. canis-fert6zott kullancsok aranya szeptembert6l aprilisig
szignifikdns negativ korrelaciot mutatott (vagyis a kisebb kullancsokkal jellemezhetd populacidban
tobb volt a babesia-pozitiv). A fenti eredmények azt jelzik, hogy a B. canis-fert6zott kullancsok
el6fordulasa (illetve gazdakeresd aktivitasuk) valdszinlbb akkor, amikor "fiatal" adultok vannak a
populacidban, tehat az aktivitasi (gazdakeresési) szezon elején. Hasonld jelenségeket figyeltek meg
mas kullancs-kérokozé térsulasoknal is. E jelenség egyik lehetséges oka, hogy a babesia-fert6zottség
fokozza a kullancsokban a metabolikus enzimek aktivitasat, és eza megnovekedett anyagcsereszint (és
igy az energiatartalék hamarabb bekovetkezé kimertlése) fontos tényezd lehet a B. canis fert6zott
"éhesebb" D. reticulatus kullancsok nagyobb (korabbi) aktivitadsaban. Egy ilyen mechanizmus el6nyos
lehet a transovarialisan 6rokl6dé kérokozdknak (amelyeket itt a B. canis példaz), hogy biztositsa a
fert6zott D. reticulatus nGstények peterakasat még a nyar, tehat a larvak aktivitasi periddusa el6tt.

A B. canis itt kimutatott két valtozata kutyaban eltéré pathogenitasu lehet, igy a budapesti vizsgélat
eredményei szerint a széban forgd él6helyeken a kutyak el6bb fert6z6dhettek volna a kisebb kérokozo-
képességl ("A") B. canis genotipussal, mint a pathogénebbnek tekintett "B" valtozattal.

A D. reticulatus szezonalis aktivitasanak egészét tekintve az is megfigyelhetd volt, hogy a ll-es
szamu él6helyen a B. canis-fert6zott kullancsok hamarabb jelentek meg (valtak aktivva). Az Il-es
él6helyhez képest (amely inkdbb ipari parkhoz hasonld) a ll-es biotép védettebb, mivel utcak és hazak
veszik koril egy stir(ibben lakott teriileten. igy feltételezhetd, hogy ez utdbbi él6hely, ahol a
kullancsokat korabbi aktivitas jellemezte, az Un. vdrosi hGsziget hatdsnak van kitéve. A slribben lakott
teriileten keletkez6 h6tdbblet ugyanis hozzajarulhatott a D. reticulatus hamarabbi aktivalddasahoz és
vedléséhez (ez a kisebb méretli adultok megjelenése alapjan mar a tél folyaman megkezd4dott).

Ebben az 6sszefliggésben, a B. canis-ferté6zott D. reticulatus kullancsok vizsgdlatunk soran
megfigyelt szezonalitasa leginkabb a varosi él6helyekre lehet érvényes, mint ahogy erre a kutya
babesiosis esetszam mas, kozép-eurdpai nagy varosokban és kornyékikon megfigyelt hasonld, tavaszi
dominancidja utal. igy tehat hasonld 6koldgiai kériilmények kdzott a kutya babesiosisanak szezondlis
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el6forduldsat nem 6nmagaban véve a kompetens vektorok jelenléte hatarozza meg, hanem befolyda-
solja a babesia-fert6zo6tt kullancsok korai aktivitasa.

4.4.5. Az autépalya mint mesterséges barrier hatdsa kullancs kozvetitette, bakterialis
kérokozdk el6fordulasara

Legjobb tudomasunk szerint nem végeztek még olyan felmérést, amely azt vizsgalta volna, hogy az
autdpalya hatassal van-e a kullancs kozvetitette kérokozok dko-jarvanytandra. Hipotézisiink szerint
ugyanis egy ilyen barrier befolyasolja e kérokozdék prevalenciajat az altal, hogy az azokat hordozo (és
kullancs fert6z6dési forrasként szolgald) rezervoarokat mozgdsukban eltéréképpen akadalyozza.
Vizsgdlatunkhoz azt a hdrom, Ixodes ricinus altal kozvetitett kérokozot valasztottuk, amelyek f6
rezervodrjai vagy nagyméretliek és nem tudnak atjutni az autépalya vadvédd keritésén (Anaplasma
phagocytophilum: szarvasfélék), vagy épp ellenkezéleg (Borrelia burgdorferi s.l. ragcsalok és Rickettsia
helvetica: kullancsok, madarak).

Az autdpalya menti él6helyeken gydjtott 1. ricinus néstényeket vizsgaltuk kullancs kozvetitet-
te baktériumok DNS-ére. Az A. phagocytophilum Osszesitett prevalencidja az /. ricinus n6stényekben
1,9% volt. E kdrokozé egész tavaszi kullancsszezonra vonatkozo legmagasabb fert6zottségi szintjét
erdei él6helyen, a magas szarvas egyeds(rlséggel jellemezhet6 (vadaszati) terlleten érte el (8,6%).
Ugyanakkor A. phagocytophilum PCR-pozitiv kullancsok nem fordultak el két él6helyen, ahol kisebb
volt a szarvasok egyeds(iriisége. Osszességében, az A. phagocytophilum prevalencidja nem mutatott
szignifikans kiilonbséget az autépalya két oldala kozott.

A R. helvetica dsszesitett prevalenciadja 17,4% volt. E kérokozd az I. ricinus nGstényekben egész
tavaszi kullancsszezonra vonatkozd legmagasabb fert6zo6ttségi szintjét a ligetes 2-es élGhelyen érte el,
és ez 31,4% volt. A teljes vizsgdlati periddust figyelembe véve, a R. helvetica gyakorisagaban szignifi-
kans kilonbség mutatkozott két, egymashoz viszonyitva tavoli ligetes él6helyen az autépalya azonos
oldalan, de az autépalya ellenkez6 oldalan Iévé él6helyek kdz6tt nem volt ilyen. Azonban, ha a minta-
vételi alkalmakat egyenként tekintjik, tobbszor is szignifikans kilonbséget mértiink a R. helvetica
el6fordulasi gyakorisagdban.

A B. burgdorferi s.|. 6sszesitett prevalencidja 26,9% volt. E kdrokozé egész tavaszi kullancs-
szezonra vonatkozé legmagasabb fert6zottségi szintjét az egyik oldalon az autépdlyaval, a masikon
vadvédelmi keritéssel hatarolt, igy a szarvasok kizardsaval jellemezhet6 erd6s autépalya-pihenében
érte el (35,9%). Masfeldl, szintén a teljes vizsgalati periddust figyelembe véve, a B. burgdorferi s..
legalacsonyabb fert6zottségi szintjét a 4-es élGhelyen, tehat az erdGs vaddszati teriileten mértik
(8,6%). Ezen tulmenden, valamennyi él6hely adatai alapjan, a Lyme-kér okozdjanak egész tavaszi
kullancsszezonra vonatkozd prevalenciaja forditott ardanyban allt az A. phagocytophilum fajéval, ami
erdsen szignifikdns dsszefliggés volt. Az egész vizsgalati periddusban, a B. burgdorferi s.l. 6sszesitett
prevalencia értékei szignifikans eltérést mutattak kilonféle él6helyek k6zott akar az autdpalya azonos,
akar atellenes oldalan. Ez utdbbiak esetében a szignifikancia szintje magasabb volt.

Az I. ricinus n&stényekben mért legmagasabb A. phagocytophilum prevalencia ahhoz az erdei
él6helyhez tartozott, ahol legnagyobb egyedsl(irliségben voltak jelen nagyvadak. Ez a megfigyelés
valdszinlileg azzal magyarazhatd, hogy a szarvasfélék és a vaddisznék fontos rezervoarjai az A. phago-
cytophilum fajnak. Ezzel szemben, a R. helvetica prevalencidja nem fliggott a szarvasok (vadak) maga-
sabb vagy alacsonyabb egyeds(irliségétél. Ez egyrészt az I. ricinus rezervoar szerepével hozhatd ossze-
flggésbe, amely kullancsfaj a legtobb, ligetes-erdei biotopban megtalalhatd, igy ubikviternek szamit;
masrészt a R. helvetica transovarialis atvitelének tulajdonithatd, aminek készénhetGen e baktériumfaj
a természetben gerinces gazda hianyaban is fennmaradhat.

A Lyme-kdrt okozd B. burgdorferi s.l. I. ricinus néstényekben kimutatott legmagasabb preva-
lenciajat a szarvasok kizarasaval létesiilt autdpalya-pihenében érte el, a legalacsonyabb prevalenciat a
nagy szarvas egyedsl(r(iséggel jellemezhet6 vadaszteriileten (mindkettd erdés élShely), mig az 6sszes
vizsgalt biotdpot figyelembe véve is erdsen szignifikdns forditott ardnyossdg volt e kdérokozd
kullancsokban mért gyakorisaga és az A. phagocytophilum fajé kozott. Ezek a megfigyelések minden
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bizonnyal dsszefliggenek az adott él6helyen jellemz6 szarvas egyedsl(rliséggel. A szarvasok hianya
kisebb, korilzart teriileten megndveli annak esélyét, hogy a kullancsok ragcsalédkon vagy mas kiseml6-
sokon szivjanak vért, amelyek a B. burgdorferi s.l. legfontosabb rezervoarjai. Ez azutan a kullancs
kozvetitette kérokozd (ez esetben borrelidk) megnodvekedett prevalencidjahoz vezet az ilyen kis, zart
terlileten (amely igy un. "kullancs kdzvetitette kdrokozd hotspot" lesz).

Kovetkezésképpen megallapithatd, hogy az egész tavaszi kullancsszezonra vonatkozd 6ssze-
sitett prevalencia szempontjabdl nem volt szignifikans kiilonbség a hasonld vegetacioju (erdd, liget
vagy rét), kozeli, de autdpalya altal elvalasztott kullancs él6helyek kozott az . ricinus kozvetitette
harom fontos, zoonétikus baktériumfaj gyakorisdgaban. Ennek tikrében ugy tlinik, az autdpalydknak
mint mesterséges barriereknek e vonatkozasban nincs "dramai" hatdsa. Ez valdszintleg a kis eml&sok
és madarak "puffer hatasanak" kdszonhet6, mert ezek akadalytalanul atjuthatnak egy autdpalyan, és
az I. ricinus kozvetitette baktériumok fontos rezervodrjai lehetnek. A helyzet azonban mas volt egyes
mintagydjtési alkalmakkor, amelyek kozelebb allnak a kullancsokkal valé id6szakos kontaktus
kockazatainak valds becsléséhez: ilyen esetekben szignifikdns kilonbség mutatkozott az 1. ricinus
kozvetitette baktériumok prevalencidja szempontjabol egymastdl tdvoli biotépok kézott éppugy, mint
egymashoz kozeliek kdzott, ha azokat autdpalya valasztotta el. Ezen tulmenden, a B. burgdorferi s.|.
egész vizsgalati periddus alatti prevalenciajaban él6helyek kozott megfigyelt kiilonbségek szignifikan-
cia szintje magasabbnak bizonyult, ha a széban forgd él6helyeket autdpalya is elvalasztotta. Ezek az
eredmények azt példazzak, hogy az elkeritett autdpalyak hozzajarulhatnak a kullancs kdzvetitette
kérokozok prevalencidjanak helyi kiilonbségeihez. Ez a hatas legvaldszinlbben az autépalydk barrier
szerepének tulajdonithatd, mivel megakadalyozzak a nagyvadak (leginkdbb gimszarvas) mozgasat.
Ezen kivil, mivel az uttest két oldalan taldlhaté vadvédelmi keritések teljesen koriilveszik az erdés
autdpalya-pihendket, ezek kizdrjak onnan a szarvasokat. Ennek kovetkeztében pedig a B. burgdorferi
s.l. magasabb prevalenciat ér el /. ricinus kullancsokban (amint erre ramutattunk), és igy megnd a Lyme-
koér kockazata az ide latogatd emberek és kutyaik szamara.

4.5. Molekularis bizonyiték kullancs kozvetitette korokozok jelenlétére
Uj gazdafajokban vagy kullancsaikban
4.5.1. Madarak mint a Rickettsia helvetica rezervoarjai

A madarak szerepe régota ismert kullancsok (és azokban foglalt kdrokozok) terjesztésében. Kevesebb
adat 4ll azonban rendelkezésre arra vonatkozdan, hogy a madarak fert6z8dnek is egyes kullancs koz-
vetitette kdrokozdkkal, igy rezervoarként a rajtuk vért szivd kullancsokat akar fert6zhetik is. Ezért
vizsgalatunk f6 célja az volt, hogy madarak vérmintdibdl és a réluk gydjtott kullancsokbdl megkisérel-
junk kimutatni harom olyan zoonétikus kérokozot (Rickettsia helvetica, Anaplasma phagocytophilum,
Candidatus Neoehrlichia mikurensis), amelyek — szakirodalmi adatok alapjan — névekvé jelentGségtiek.
Egyuttal 6sszefliggést kerestlink a madarak kullancs fert6zottsége, illetve a fajukra jellemzé taplalko-
zasi magassag és vonulasi szokas kozott.

A vizsgalat soran 1219 madarat fogtunk be. Koztilik 16 madarfaj 6sszesen 68 egyede bizonyult
kullancs fert6zottnek. Az eltavolitott 140 kullancs koz6tt az Ixodes ricinus faj volt tilnyomd tobbségben
mind a fert6z6tt madarak, mind a kullancsok tekintetében. Nevezetesen, a 68 kullancs fert6z6tt madar
kozil 63 egyeden ez a faj volt, ami 92,6%-0s prevalencianak felel meg, és a 140 kullancs kozil 121 e
fajba tartozott, ami 86,4%-o0s abundanciat jelent. Nyolc madarrél ugyanakkor egy masik kullancsfaj, a
Haemaphysalis concinna egyedeit gy(jtottik: e fert6zottség prevalencidja tehat 11,8%-nak bizonyult.
A Ha. concinna abundancidja 12,6% volt Egy siseg fiizike (Phylloscopus sibilatrix) pedig hazankban
nem honos Hyalomma larvaval volt fert6zott.

Szignifikdnsan tobb madar hordozott kullancsot azon madarfajok kozlil, amelyek jellemzéen a
foldrél taplalkoznak, szemben azokkal, amelyek magasabbrdl. A Ha. concinna larvai és nymphai
ugyanakkor nem fordultak el6 olyan madarakon, amelyek a foldrél taplalkoznak, ami szignifikans
kiilonbséget jelent az /. ricinus fajjal 6sszehasonlitva akar a kullancs fert6z6ttség prevalencidjat, akar
annak intenzitasat nézzuk.
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A madarfajokat vonulasi szokasuk (tavolsaguk) szerint 6sszehasonlitva, a kullancs fert6zottség
prevalencidja 41,7% volt a rezidens madarfajoknal és 25,3% a rovid tdvu vonuldkndl. Ezen értékek
szignifikdnsan magasabbak a kozép- és hosszu tavu vonuldk esetében szamolt értékeknél (2,8% illetve
8,9%). A Hyalomma larva egy hosszu tavu vonuld fajon fordult eld.

Vérmintakat gyjtottiink mind a 68 kullancs fert6zott, és tovabbi 60 (kullancsmentes) azonos
faju madarbdl. Ebbdl a 128 madarbdl hat (4,7% prevalencia) PCR pozitiv volt Rickettsia helvetica fajra,
kozottik ot vorosbegy (Erithacus rubecula) és egy erdei szlirkebegy (Prunella modularis). Egy sz6l6rigd
(Turdus iliacus) vérmintaja PCR pozitivnak bizonyult Anaplasma phagocytophilum fajra. A madarakrél
eltavolitott 140 kullancs kozil 72 (51,4%) volt rickettsia-pozitiv: 61 (43,6%) tartalmazott R. helvetica
DNS-t, és 11 (7,9%) tartalmazott R. monacensis DNS-t. Rickettsia helvetica fajt az I. ricinus és a Ha.
concinna larvak és nymphak is hordoztak.

Vizsgalatunk eredményei szerint a madarak taplalkozadsi magassaga és vonuldsi tavolsaga
jelentésen befolyasolhatja kullancs fert6z6ttségiiket, mind a prevalencia, mind pedig a faji 0sszetétel
szempontjabdél. A Ha. concinna larvak és nymphdk valdszinlleg azért fert6ztek olyan madarakat,
amelyek (faji szinten) elGszeretettel taplalkoznak a talajszint felett, mivel e kullancsfaj preadult
stadiumainak legkedveltebb gazdai hazdnkban az 6zek. Masfeldl, adatainkbdl az is kitlinik, hogy az I.
ricinus larvak és nymphak gazdakeres6é pozicidjukat a novényzet alacsonyabb szintjén foglaljak el
(mivel leginkdbb a foldrél tdplalkozé madarfajokon fordultak elé), aminek hatterében eltéré
gazdapreferencidjuk allhat, hiszen gazdaként a ragcsaldkat részesitik elényben. A kullancs fert6zottség
prevalencidja szignifikdnsan magasabb volt rezidens és rovid tavon vonulé madarfajok korében,
minden bizonnyal annak kévetkeztében, hogy ezek a f6 kullancs szezon idején (kora tavasszal) jelen
vannak, illetve akkor érkeznek meg. Ezzel szemben azok a madarfajok, amelyek k6zép- vagy hosszu
tdvu vonuldk, majus-junius folyaman érkeznek hazankba, tehat a f6 kullancsszezon végén vagy utan
(igy kullancs fert6zottségik kisebb lesz). A hosszu tava vonuldk jelentGsége inkabb abban rejlik, hogy
"egzotikus", Magyarorszagon nem honos kullancsfajokat hozhatnak magukkal a trépusi, szubtrépusi
régiobol, mint ezt itt is igazoltuk.

Vizsgdlatunk legfontosabb eredménye a madarak R. helvetica bacteraemidjanak elsé moleku-
laris bizonyitéka. Fontos, hogy mindkét madarfaj, amelynek vérét PCR pozitivnak talaltuk (vorosbegy,
erdei sziirkebegy), emberkdzeli (synanthrop) életmddjardl ismert (azaz varosi és kiilvarosi él6helyeik
vannak). Mivel vizsgalatunkban nem voltak kullancsok a R. helvetica bacteraemias madarak tobbségén,
és egy tovabbi PCR pozitiv madaron csak egy PCR negativ kullancs volt, ezen adatok azt sugalljak, hogy
a rickettsaemia tovabb perzisztal az adott madarban a kullancs vektor levalasat kdvetden.

A vizsgdlatunkban madarakrél gydjtott kullancsok tébb, mint fele (51,4%) PCR pozitiv volt
rickettsiakra, leginkdbb R. helvetica fajra. Ez a prevalencia szignifikdnsan magasabb annal a fert6zott-
ségi szintnél, amit a novényzetrél gydjtott, gazdakeres6 kullancsok esetében jelentettek. Ebben okként
az is szerepet jatszhatott, hogy egyes kullancsok madar gazdajukbdl is felvehették a R. helvetica fajt.

Egy sz616rigd vérében A. phagocytophilum volt jelen. Szakirodalmi adatokat figyelembe véve
ez lehet a masodik kdzvetlen bizonyiték arra vonatkozdan, hogy a madarakban e zoonétikus kérokozé
bacteraemiaja természetes uton kialakulhat, tehat a madarak szerepet jatszhatnak a granulocytas
anaplasmosis jarvanytanaban. Ugyanakkor, noha a Candidatus Neoehrlichia mikurensis fajt kimutattuk
ugyanannak a térségnek a kullancsaiban, ahol a madarak mintavétele is tortént, e zoondtikus
kérokozdra nézve egy madar sem volt PCR pozitiv.

Kovetkeztetésképpen, ez a madarak R. helvetica fert6zottségének els6é molekularis bizonyi-
téka. Vizsgdlatunk eredményei alapjan a madarak mindkét, /. ricinus altal kozvetitett zoondtikus
kérokozd, a R. helvetica és az A. phagocytophilum potencialis rezervoarjai lehetnek, de az utdbbi
szempontjabdl jarvanytani szerepiik ugy tlnik, alacsonyabb (legaldbbis K&zép-Eurdpaban, illetve a
vizsgalt térségben). Adataink arra is utalnak, hogy a rickettsaemias madarakbdl akar az I. ricinus, akar
a Ha. concinna kullancsfaj fert6z6dhet, de alacsony hatasfokkal.
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4.5.2. Denevérek mint human- és allategészségiigyi szempontbdl jelentSs piroplasmak
feltételezett rezervoarjai: kullancsvizsgalat

Harom, denevéreken él6skédé kullancsfaj (Acari: Ixodidae) ismert Eurdpaban: az Ixodes vespertilionis,
az . ariadnae és az I. simplex. Ezek specifikus gazdai denevérek, tehat mindharom fejlédési stadium-
nak, amelynek vért kell szivnia (a larvanak és a nymphanak a vedléshez, a nGsténynek a peterakashoz)
szinte kizardlag denevéren élGskodik. Noha e harom kullancsfaj a Palearktikumban széles kérben
elterjedt, hianyosak az adatok az altaluk kozvetitheté korokozdkrdl. A denevérkullancsok kérokozo-
kimutatas céljabdl végzett molekuldris vizsgdlatai eddig mindossze bartonelldkat mutattak ki I
vespertilionis fajbdl, de — legjobb tudomasunk szerint — hasonld kdzlemények nincsenek sem az I.
simplex, sem az I. ariadnae fajokrél. Ezért kezdtiink jelen vizsgalatunkba, hogy kiegészitsik a
denevérkullancsok altal hordozott kérokozé DNS-re vonatkozd hidanyos irodalmi adatokat. El&z6leg
Babesia canis DNS-t mutattunk ki denevérek trilékében, igy korokozé célcsoportnak a piroplasmakat
valasztottuk. Munkankban arra is lehet6ség nyilt, hogy megvizsgaljuk e kullancsok foldrajzi elterjedt-
ségét és gazdaspektrumat Magyarorszdgon és Romdnidban, mivel hdarom csalddon belill hat nembe
tarozé 17 denevérfajrél sikerilt kullancsokat gydjteni.

A két orszagban Osszesen 308 kullancsot gydjtottiink 17 denevérfaj 200 egyedérdl. Az I
ariadnae fajt 45, az I. vespertilionis fajt 124, és az I. simplex fajt 139 példany képviselte (larvak,
nymphdk és néstények). Hazdnkban az I. ariadnae faj szignifikdnsan gyakrabban fordult el a
Vespertilionidae csaldd denevérfajain, mig az I. vespertilionis a Rhinolophidae csaldddal tarsult. Az /.
ariadnae faj nem kerilt el6 Romanidbdl, ahol az I. vespertilionis rendszerint a Vespertilionidae és
Rhinolophidae csaldad képvisel6in egyarant el6fordult. Egy larva kivételével (ami Barbastella
barbastellus denevérfajon taplalkozott) az I. simplex csak Miniopterus schreibersii fajrél volt gy(jthetd.
Az |. ariadnae és az I. vespertilionis estében nem volt szignifikans fert6zottség intenzitasbeli kiilonbség
az egyes denevérfajok kozott. Hasonldképpen, ezen 6t denevérfaj esetében nem volt szignifikans
kiildonbség az egyes kullancs fejlédési stadiumokkal valo fert6zottségiik intenzitasaban (kivéve a Myotis
daubentonii és a Rhinolophus ferrumequinum fajokat).

Piroplasma DNS szekvencidkat 20 denevérkullancsbdl sikeriilt nyerniink. Az /. simplex kullancs-
faj szignifikansan gyakrabban hordozott piroplasma DNS-t (138 mintabdl 13), mint az /. vespertilionis
(124 mintabdl 3). A Babesia és Theileria DNS szekvencidk legnagyobb diverzitasa (a legtobb kimutatott
faj) is az I. simplex kullancsfajban fordult el6. Az I. ariadnae kullancsfajban ugyanakkor csak a Babesia
vesperuginis DNS-e volt jelen. Az I. vespertilionis |arvaiban a B. vesperuginis mellett a B. crassa egy
genetikai valtozatat mutattuk ki.

Az I. simplex nymphakban ez utdbbi elé6fordulasan kiviil egy tovabbi, Uj B. crassa genotipust is
igazoltunk, amelyet kordbban Magyarorszagon még nem mutattunk ki. Ugyancsak /. simplex fajbdl a
kovetkez6 piroplasmadk szekvenciait mutattuk ki: a zoonétikus B. venatorum, B. canis, T. capreoli, T.
orientalis és Theileria sp. OT3. A filogenetikai vizsgalatban a denevérkullancsokbdl felerGsitett
valamennyi Babesia- és Theileria-faj a konspecifikus genotipusokkal csoportosult.

E vizsgalatban mindharom kullancsfaj szerepelt, amely denevér gazdakra specializdlédott
Eurépdban. Eredményeink megerdsitették, hogy az I. ariadnae kullancsfaj legkedveltebb gazdai a
Vespertilionidae csaladba tartoznak, az I. vespertilionis gazdai a Rhinolophidae csaladba, mig az I.
simplex faj a Mi. schreibersii (Miniopteridae) specifikus parazitaja. A kullancs fert6zottség intenzitasa
nem kilonbozott szignifikansan a kisebb és nagyobb testi denevérfajok kozott (My. daubentonii vs. R.
ferrumequinum), ami arra utalhat, hogy a testmérettdl fliggé paraméterek (mint a testfellilet mérete,
ami 6sszefligg az anyagcsereszinttel, h6kibocsatassal) nem szamitottak kritikusan fontos tényezének a
széban forgd kullancsok gazddra talalasaban.

A fenti piroplasmakat — a B. vesperuginis kivételével — eddig denevérekbél nem mutattdk ki,
csak mas gazdakbdl. Ismert, kompetens vektoraik a D. reticulatus, I. ricinus és Haemaphysalis-fajok.
Ezek a kullancsfajok csak ritkdn fordulnak elé denevéreken, és valészin(ileg akkor kapaszkodnak fel
denevérekre, amikor azok kis eml6sdk buvohelyén (példaul faodvakban) pihennek, vagy a foldrél is
tapldlkozé denevérfajok a rétek, erdék aljndvényzetérél esznek rovarokat. Azonban a Mi. schreibersii,
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amely faj kullancsaibdl e vizsgalatban a legtobb piroplasmat kimutattuk, nem taplalkozik a fold
szintjérdl. Eppen ezért alternativ magyarazatként szolgalhat, hogy vérszivé legyek is hordozhatnak, sét
at is vihetnek egyik gazdardol a masikra Babesia- és Theileria-fajokat, és a legyek (Insecta: Diptera:
Muscidae stb.) szamos denevérfaj, koztik a Mi. schreibersii taplalékanak gyakori elemei. Ebbdl
fakaddan a denevérek kapcsolatba keriilhetnek kiilonféle piroplasmakkal vagy DNS-lkkel, illetve
hozzajuthatnak ezekhez taplalékukbdl.

Ily médon, kétféle magyarazata is lehetséges a fenti, varatlan eredményeknek. Az els6, hogy a
denevérek gyakran felveszik azon vektor kozvetitette kdrokozok DNS-ét, amelyek rovar/izeltlabu
taplalékukban jelen vannak. Az emésztés soran ez a DNS atjuthat a bélfal barrierjén (részben)
emésztetlendl, és igy megjelenhet a keringésben vagy talan a véren kivil mds szévetekben is, ahonnan
azutan a denevéren vért szivo kullancsok felvehetik. A masodik, jéllehet kevésbé valdszini magyarazat,
hogy a denevérek a piroplasmdk szélesebb korére fogékonyak, mint azt el6z6leg feltételezték. Mint
nemrég (filogenetikai vizsgalatok alapjan) kimutattdk, a piroplasmak torzsfejlédése a gazdafajok
jelent8s diverzitasat és — a korabbi allasponttal szemben — limitalt gazdaspecificitast tikrdz, ami arra
utal, hogy e kullancs kozvetitette egysejtliek evolucidjuk soran gyakran valtottak gazdat. Ebben az
Osszefliggésben itt vadzolt eredményeink szerint a denevérek az emlGsok széles korével (tehat mas
rendjeivel is) osztozhatnak piroplasmakon. Hasonloképpen, ismert, hogy tobb Babesia- és Theileria-faj
kiilonféle emlds rendekbdl szarmazd gazdat is fert6z. Végiil, de nem utolsé sorban azt is érdemes
figyelembe venni, hogy a denevérek evollciéjuk soran "nagy arat fizettek" az aktiv repld életmédhoz
valé adaptdcidjukért, igy kiilonésen az (akdr mas gazdakbdl szarmazd) intracellularis korokozdkra
fogékonyak és azok rezervodrjai lehetnek.

4.5.3. Denevérek mint human- és allategészségiigyi szempontbdl jelentSs piroplasmak
feltételezett rezervoarjai: trilékvizsgalat

A denevéreket az utdbbi években egyre gyakrabban ismerik fel a kérokozék kiilonféle csoportjainak
rezervodrjaiként. Mindazonaltal, mig szamos tanulmany foglalkozott denevérekhez tarsult, névekvd
jelent&ségli virusokkal és baktériumokkal, az utébbi években csak néhany molekularis vizsgalatot
kozoltek vektorok kozvetitette egysejtliek hordozoiként betdltott szereplikrél; annak ellenére, hogy a
denevérek izeltlabuakkal — akar taplalékukként, akar ektoparazitaikként — vald szoros kapcsolata is-
mert. Ezért fogtunk a denevérmintakban el6forduld, izeltlabuak kézvetitette egysejtliek (Apicomplexa:
Piroplasmida és mas csoportok) alabbi felmérésébe.

Ehhez a molekuldris vizsgdlathoz denevériiriiléket valasztottunk mintaként, részben nem inva-
ziv gyljthet6sége miatt (ami elsédleges szempont kis testd, szigortan védett allatfajok rovid ideig tartd
befogasa sordn). A mikroorganizmusok DNS-ének denevéririilékbdsl valé kimutatdsa nemcsak a
tapldlékul szolgalt rovarokban vagy a denevérek belében taldlhatd kérokozdkrdl szolgaltathat infor-
macidt. A haemotropicus protozoonok invaziv stadiumai vagy intracellularis alakjai ugyanis atjuthatnak
a bélfal barrierjén, és igy DNS-Uk kimutathaté mennyiségben tavozhat a bélsarral.

A Babesia canis DNS-e 6t egyedi mintaban volt jelen (prevalencia: 2,7 %). Két szekvenciat
azonositottunk ("A" és "B" tipus). Mind az Ot B. canis-pozitiv lriilékmintat szolgaltatd denevért
Magyarorszag azon két régidjanak 50 km-es korzetén belil gydjtottik, ahol egy kordbbi orszagos
felmérésben a legtobb szeropozitiv kutyat talaltuk.

Harom lehetséges magyarazata van ennek a szokatlan eredménynek. Az elsd, hogy a széban
forgd denevérek megehették a B. canis ismert kullancs vektoranak, a Dermacentor reticulatus fajnak a
példanyait. Ha a szdoban forgd denevérek (amelyek (riiléke B. canis-pozitiv volt) fert6zo6tt kullancs
vektort fogyasztottak volna, a D. reticulatus kullancsfaj DNS-ének jelen kellett volna lennie
Urllékikben, de ezt nem tudtuk kimutatni. A masodik lehetséges magyarazat hattere, hogy vérszivd
legyekrdl (példaul Stomoxys-fajok) ismert, hogy mechanikai vektorként részt vehetnek a Babesia-fajok
atvitelében. A Stomoxys calcitrans (szuronyos istdlldlégy, masként kutyalégy) gyakran sziv vért
kutydkon, ugyanakkor egyes denevérfajok taplalékanak fontos 6sszetevéje. Ennek tiikrében a denevér-
Urllékben kimutatott B. canis DNS szarmazhatott olyan vérszivd legyektdl, amelyek parasitaemids
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kutyabdl szivtak vért (amire a két B. canis endémias régidban megvolt a lehetGség) és utana a széban
forgd denevérek megették.

A harmadik magyarazat szerint a B. canis DNS jelenléte egyes Uirtilékmintdkban azt is jelentheti,
hogy a mintat szolgaltatd denevérek fert6zottek (parasitaemidsak) voltak, amely esetben a babesia
DNS a keringésbdl juthatott a béltartalomba (mds, az erythrocytakat fert6z6 protozoonokhoz
hasonldan, amilyenek példaul a plasmodiumok). E lehetGséget az is alatamasztja, hogy a D. reticulatus
larvak, nymphak kedvelt ragcsald gazdai kozott szamos Apodemus-faj arborealis, azaz elészeretettel
masznak fakra. A Dermacentor |larvakrél és nymphakrél ismert, hogy el6fordulnak ilyen fakorona kozeli
fészkekben (fa odiban). Mind a négy denevérfajrdl, amelyek triléke B. canis pozitiv volt, ismert, hogy
a nyari idészakban pihen6helyként el6szeretettel valasztanak fa odukat, ahol tehat elvileg fert6z6dhet-
tek Dermacentor preadult stadiumokkal. Ennélfogva nem lehet teljesen kizarni, hogy azok a denevérek,
amelyek Griléke B. canis PCR pozitiv volt, valéban fert6z6ttek voltak e piroplasmaval. Mindennek
taxondmiai magyarazata is van (figyelembe véve, hogy a parazitdk gazdai gyakran rendszertanilag
rokon csoportokbdl keriilnek ki): a B. canis fajra valo — legalabb részleges — fogékonysagot eddig két
eml6s rendbdl irtdk le, amelyek a ragadozék (Carnivora) és a paratlanujju patdsok (Perissodactyla),
amelyek egy nagy kladot (Pegasoferae) alkotnak a denevérekkel (Chiroptera).

Kovetkezésképpen, vizsgalatunk eredménye azt sugallja, hogy a kutya babesiosis jarvanyta-
nanak vannak olyan aspektusai, amelyek ismeretlenek illetve jelentGségiiket alabecsiilik. Ide tartozik a
rovarok altali mechanikai atvitel szerepe és a denevérek esetleges fogékonysaga a B. canis fajra.

4.5.4. Borz eredet( Babesia-faj DNS-e kutydkban

Az elmult évtizedben a Babesia-fajok vadon él6 ragadozdkban vald el6fordulasardl egyre gyakrabban
szamoltak be. Annak ellenére, hogy ismert a hazi és vadon éI6 dllatok kapcsolata (példaul vadaszat
sordn), illetve ezek szamos kullancsfajon is osztozhatnak, a kutydk vadon éI6 ragadozdék Babesia-
fajaival torténd megfert6z6désére vonatkozo adatok hidnyosak.

Kutatdsunk soran 90 kutydatdl és 6t eliitott borztdl szarmazoé vérmintat és kullancsokat vizsgal-
tunk. Az 6sszes vérminta és 33 borz kullancs esetében, DNS kivondst kovetden, piroplasma specifikus
PCR-t és szekvendlast végeztiink, valamint filogenetikai vizsgdlattal 6sszehasonlitottuk a kapott
genotipusokat a ragadozdkat fert6z6 piroplasmak genotipusaival.

A 90 kutya vérbdl tizenegy, tovabba mind az 6t borztél szarmazd minta pozitiv lett piroplas-
makra. A szekvendlds hat kutydban és mind az 6t borzban borz-specifikus piroplasma (“Babesia sp.
Meles-Hul”) DNS-ét mutatta ki. Ot kutydban B. canis DNS-ének jelenlétét is sikerilt igazolni.
Szignifikansan tobb volt a “Babesia sp. Meles-Hul” DNS pozitiv minta azoknal a kutydknal, amelyeket
gyakrabban vittek erd6be (ami a borzok kedvelt él6helye Magyarorszagon), mint amelyek nem
rendelkeztek ezzel a tulajdonsaggal. Ezen feliil, szignifikansan nagyobb volt a Babesia DNS pozitiv
mintdk szama vadaszkutydk esetében, mint azokndl, amelyeket nem vittek vadaszatra. Két kutya,
amelyek koézil az egyikben borz-specifikus Babesia-faj, mig a masikban B. canis DNS-e volt jelen, a
babesiosis klinikai tlineteit mutatta. A vért szivott Ixodes canisuga és I. hexagonus példanyok kozil,
amelyeket a babesia-fert6zott borzokrdl gy(jtottiink, csak az I. canisuga hordozta a “Babesia sp.
Filogenetikailag, a “Babesia sp. Meles-Hul” a “B. microti” csoporthoz tartozik.

Els6ként igazoltuk a borz-specifikus Babesia-faj DNS-ének jelenlétét kutyakban, amelyek kozil
az egyik jellemzé klinikai tlineteket is mutatott. A “Babesia sp. Meles-Hul” DNS-t tartalmazé vérmintak
szama alapjan (ami meghaladta a B. canis pozitiv mintdk szamat) ezeket nem tekinthetjik egyedi
esetnek. Feltételezhetjik, hogy azok a kutyak, amelyeket gyakrabban visznek erdébe, veszélyez-
tetettebbek e piroplasma szempontjabél, mivel nagyobb valészinliséggel fert6z6dnek meg I. canisuga
kullancsfajjal borzoktdl vagy borzok kotorékaibdl. A fenti eredmények értelmében a borz genotipus
gazdagitja azon piroplasmak korét, amelyek természetesen képesek fert6zni a Caniformia alrend
kiilonbo6z6 csaladjainak (ez esetben Canidae, Mustelidae) képviseldit.
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4.5.5. Vadon él6 ragadozdk és a szarvasmarha Anaplasmataceae csalddba tartozé
baktériumainak DNS-e kutyakban

Eurépdban a kutydk az Anaplasmataceae csalad legalabb négy nemébdl fogékonyak kérokozdkra.
Kozullk az Anaplasma platys a vérlemezkéket, az A. phagocytophilum a neutrophil granulocytakat, az
Ehrlichia canis pedig a monocytakat fert6zi és karositja. Ebbdl fakaddan ezeket a kutydk fontos
kérokozoinak tartjak. Ugyanakkor a Candidatus Neoehrlichia mikurensis és a Neorickettsia risticii
fert6zottséget is leirtak kutyaban. Ezen tilmenden a dirofilariosis soran Wolbachia DNS lehet jelen a
kutyak vérében. Masfel6l arra is taldlunk szakirodalmi adatokat, hogy egy adott felmérésben szerepl6
kutyak teljesen PCR-negativak az Anaplasmataceae csalad képviselGire.

Nemrég vidéki kutydkbdl molekularis bizonyitékot szolgaltattunk egy borz eredetl babesia
genotipus jelenlétére, ami ravilagitott arra, hogy a vidéki kdornyezetben (tehat a természet illetve
haszonallatok kozelében) tartott kutyak — kiildnésen ha vadaszatra is hasznaljak vagy gyakran viszik
erd6be 6ket — kapcsolatba keriilhetnek a vadon é16 ragadozdk kullancs kozvetitette kérokozoival. Ezért
Ujabb vizsgdlatunk célja az volt, hogy e vidéki kutydk vérmintait molekularis eszkdzokkel teszteljik az
Anaplasmataceae csalad képvisel6inek jelenlétére.

A kutydkbodl szarmazd 90 vér DNS minta kozil 18 lett PCR pozitiv az Anaplasmataceae csaldd
valamely képviselGjére, mig a borzokndl ugyanez az arany 6t mintabdl kett6. Ezeken felll hat kullancs
DNS minta is PCR pozitivnak bizonyult (6t Ixodes canisuga, egy pedig Haemaphysalis concinna fajbdl,
mig valamennyi I. hexagonus negativ volt). A pozitiv mintakban az Anaplasmataceae csalad hat tagjat
azonositottuk tovabbi PCR-ek és szekvenalas segitségével, ahogy ezt alabb részletezem. Kullancsokat
nem taldltunk azon kutydkon, amelyek a PCR pozitiv vérmintakat adtak.

A kér6dz6k valamely Anaplasma-fajadnak révid 16S rRNS szekvenciajat két kutydbdl mutattuk
ki. A hosszabb 16S rRNS szekvencia e mintakbdl azonos volt tébb, az O- és Ujvilagbdl kozolt A.
marginale szekvencidval, a 4-es 6 fellleti fehérje (msp4) gén viszont csak azzal az egy genotipussal
egyezett, amelyet kordbban hazai szarvasmarhabol és kullancsokbdl (Dermacentor reticulatus és
Ixodes ricinus) is kimutattunk. Ez az A. marginale genotipus filogenetikailag egyik f6 csoportba sem
kerilt, amelyet génbanki, azonos faju szekvencidk alkottak. A tOrzsfan pozicidja rovid evolucids
(horizontalis) tavolsagot mutatott. Egy kutya vérmintaja A. phagocytophilum DNS-t is tartalmazott.

A 16S rRNS gén rovidebb szakasza alapjan 6t DNS mintdbdl kaptunk olyan szekvenciat, amely
legkdzelebb egy spanyolorszagi borzbdl kimutatott Ehrlichia-fajhoz allt. Az 6t DNS minta forrasa kozott
volt egy kutya (a rendszeresen erdGbe vitt csoportbdl) és négy I. canisuga kullancs. E hazai genotipus
hosszabb 16S rRNS gén szakasza 99,8%-ban volt azonos a spanyol mintaéval. A filogenetikai elemzés
megerdsitette, hogy ez a hazankban a vilagon el6szor kimutatott, kutya eredet(i Ehrlichia izolatum
kiilonbozik mind a Ca. E. khabarensis fajtdl, mind a spanyol borz eredetl Ehrlichia-fajtél, bar ez utébbi
tdmogatottsaga csak mérsékelt (91%) volt.

Egy Neoehrlichia nembe tartozd faj rovid 16S rRNS génszakaszat (ami itt Ca. Neoehrlichia
lotoris Hu-2 néven szerepel) hat kutyabal, két borzbdl és egy I. canisuga kullancsbdl mutattuk ki. A 16S
rRNS gén hosszabb szakaszaban ez 100%-ban egyezett a Ca. Neoehrlichia lotoris Hu-1 és FU98
genotipusokkal, amelyeket nemrég kozoltiink eurdpai borzbdl (Kelet-Magyarorszag) illetve kozoltek
voros rokabdl (Ausztria). Vizsgdlatunkban a 16S rRNS gén feler@sitett szakaszanak teljes hossza
meghaladta az eddig Eurépaban leirtakét, és 99,3% azonossagot mutatott a Ca. N. lotoris fajjal mosé-
medvébdl (USA). A harom eurdpai Ca. N. lotoris-szer( izolatum egyiittes filogenetikai csoportosuldsa
megerdsitette 16S rRNS gén azonossagukat. Azonban a Ca. N. lotoris Hu-2 chaperon (hé sokk) fehérje
gén (groEL) szekvencidja kiilonbozott az eddig ismertektdl, mivel csak 99,6%-ban volt azonos a Ca. N.
lotoris Hu-1 és az FU98 genotipusokéval. A groEL torzsfan a kutya izoldtum és a vadon él6 ragadozék
izolatumainak elkilonilése erés (100%) tamogatottsagot kapott. A Ca. N. lotoris Hu-2 DNS-e
szignifikdnsan gyakrabban fordult el6 vadaszkutydkban.
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Rovid 16S rRNS Wolbachia szekvencidt nyolc kutya vérében és egy, borzrél gy(ijtott H. concinna
kullancsban mutattunk ki. Koziliik négy izeltlabu eredetli wolbachiak, mig 6t fonalféreg wolbachidk
génbanki szekvenciaival allt kozelebbi rokonsagban.

A fenti eredmények molekularis bizonyitékot szolgaltatnak arra, hogy az Anaplasmataceae
csalad tobb nemének képviselSibSl szarmazé DNS is jelen lehet kutyak vérében. Egy (az Anaplasma
phagocytophilum) kivételével ezek el6forduldsat eddig még nem irtak le kutyakban. Génbanki adatok
szerint azt az A. marginale genotipust, amelyet itt kutydbdl azonositottunk (és korabban hazankban
szarvasmarhdban és kullancsokban taldltunk meg) semmilyen mas orszagbdl nem irtdk le. Az A.
marginale vektora, a Dermacentor reticulatus kullancsfaj gyakran fordul el kutyakon is, ami a
legvaldszinlbb forrasa e leletnek.

A hazai kutydban e helyltt kimutatott borz eredetli Ehrlichia-faj 16S rRNS genotipusa két
bazisparral is kiilonbozott szekvencidjdban az eredetileg k6zolt spanyolorszagi valtozattdl. E génsza-
kaszt az Anaplasmataceae csalad fajain bellil nagyon konzervativnak tartjak, tehat eredményiink azt
sejteti, hogy ez az Ehrlichia-faj Eurdpan belil, az egyes foldrajzi régidk kozott genetikai heterogenitds-
sal jellemezhetd. Jelen eredményeink alapjan érdemes tovabb vizsgalni, hogy az I. canisuga vektora-e
ennek a genotipusnak.

Vizsgalatunk szolgaltatta az elsé molekularis bizonyitékot arra vonatkozdan is, hogy egy, a Ca.
N. lotoris fajhoz kdzel 4ll6 genotipus kutyakban is el6fordul. E délnyugat-magyarorszagi valtozat groEL
szekvencia eltérése a kelet-magyarorszagi, ausztriai és csehorszagi szekvenciatél ujdonsag, kiilondsen
annak tikrében, hogy a Ca. N. lotoris szekvencidk kozott nem taldltak eltérést az USA-ban. A Ca. N.
lotoris valdszin(i vektorai a Pholeoixodes alnembe tartozo kullancsok. Vizsgalatunk sordn azonban 19
I. (Ph.) canisuga példanybol csak egy volt PCR pozitiv, noha mindet bacteraemias borzrél gy(ijtottik. Ez
arra utalhat, hogy az I. (Ph.) canisuga nem vektora a Ca. N. lotoris Hu-2 genotipusnak, vagy alacsony
hatdsfokkal veszi fel e baktériumokat. Mindazonaltal, a Pholeoixodes alnem kullancsfajai gyakran for-
dulnak el6 "lireglakd" eml&sokon, és az ilyen védett buvohelyekkel valé gyakori kontaktus magyardz-
hatja a Ca. N. lotoris Hu-2 szignifikdansan magasabb prevalenciajat vadasz- és erdélatogatd kutyakban,
ahogy ezt itt kimutattuk.

Noha izeltlabu-eredet(i Wolbachia DNS-t nemrég énekesmadarak vérében is azonositottunk, a
kutyak vérének hasonlo lelete csak nehezen magyarazhato (annak ellenére, hogy egyes szimbiontdkat
a vérszivo izeltldbuak gazdaikba juttathatnak).

Kovetkeztetésképpen, kutyak vérében az Anaplasmataceae csalad tagjainak széles korébdl
szarmazo DNS lehet jelen, amirél eddig nem volt tudomasunk. Az itt ismertetett eredményeket Ugy is
értelmezhetjik, mint annak elsé molekularis bizonyitékat, hogy a kutyak e harom potencidlisan vagy
bizonyitottan kdrokozdképes baktériumfajjal (A. marginale, borz Ehrlichia-faj és Ca. N. lotoris-szer(
genotipus) legaldbbis kapcsolatba keriilhetnek. A DNS keringésbeli jelenléte a széban fogd kutyak
fogékonysagat is jelentheti, tehat hogy az e gazddban Ujnak szamitd kérokozdkkal (dtmeneti) fert6zott-
ség alakulhatott ki, de ennek végsé bizonyitasa tovabbi vizsgalatot igényel.

4.6. Kullancsfajok elsé azonositasa hazankban és mas eurdpai orszagokban

Ezeket az eredményeket (réviden) az alabbiakban foglalhatjuk 6ssze:

- az Ixodes ariadnae els6 azonositdsa Németorszagban

- az Ixodes ariadnae els6 azonositasa Belgiumban

- az Ixodes festai els6 azonositasa Magyarorszagon

- az Ixodes kaiseri elsé azonositasa Magyarorszagon, Németorszagban és Szerbidban
- a Haemaphysalis erinacei elsé azonositdsa Romaniaban

- a Rhipicephalus sanguineus els6 autochthon el6forduldsa Magyarorszagon

- a Hyalomma rufipes autochthon el6forduldsa Magyarorszagon
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4.7. Kullancs kozvetitette kérokozdk elsé molekularis azonositdsa hazank illetve Eurdpa
vonatkozasaban

Ezeket az eredményeket (roviden) az aldbbiakban foglalhatjuk 6ssze:

- az Anaplasma marginale elsé molekuldris azonositdsa Magyarorszagon

- az Anaplasma ovis elsé molekuldris azonositasa Magyarorszagon

- az Ehrlichia canis elsé molekuldris azonositasa Magyarorszagon

- egy borz Ehrlichia-faj els6 azonositasa K6zép-Eurdpdban

- a Candidatus Neoehrlichia lotoris elsé azonositdsa Magyarorszdgon és borzban
- a Candidatus Neoehrlichia mikurensis elsé azonositdsa Magyarorszagon

- a tudomanyra Uj Candidatus Rickettsia hungarica molekuldris azonositasa
- a Rickettsia massiliae els6 azonositasa Magyarorszagon

- a Rickettsia aeschlimannii els6 azonositasa Magyarorszdgon

- a Rickettsia africae elsé autochthon el6forduldsa Eurépaban

- a kutya haemoplasmainak els6 molekularis azonositdsa Magyarorszagon
- egy borzél6skdods Babesia-faj elsé azonositdsa Magyarorszagon

- egy Babesia crassa genotipus elsd azonositdsa Eurdpaban

- a Babesia motasi elsé molekularis azonositasa K6zép-Eurépdban

- a Babesia major els6 molekuldris azonositasa hazankban

- a Theileria orientalis els6 azonositasa K6zép-Eurdpaban

- a Theileria buffeli els6 azonositasa K6zép-Eurdpdban

- a Hepatozoon canis els6é azonositdsa Magyarorszagon

4.8. Kullancs- és dvantagfajok, valamint altaluk kozvetitett kdrokozdk
Osszehasonlitasa tagabb foldrajzi értelemben
4.8.1. Denevérkullancs-fajok genetikai heterogenitdsa Eurazsidban

A denevérekre mint gazddkra specializaléddott kullancsok (Acari: Ixodidae) csak az Oviladgban fordulnak
el6. Eurdzsidban, 2014 elStt harom ilyen "denevérkullancs-faj" 1étezése volt ismert: ezek az Ixodes
vespertilionis Koch, 1844, az I. simplex Neumann, 1906 és az I. kopsteini Oudemans, 1925. Nemrég
azonban egy Uj fajt azonositottunk [. ariadnae Hornok, 2014 néven. Ugy tlnik, e négy faj
gazdapreferencidja kilénbozik: az I. vespertilionis f6ként Rhinolophus-fajokon, az I. ariadnae Myotis-
fajokon, mig az I. simplex a Miniopterus schreibersii denevérfajon, az I. kopsteini pedig a Molossidae
csalad képviselSin fordul eld. igy a széban forgd denevérfajok foldrajzi elterjedtségének hatérai,
vandorlasi szokasai, él6hely kiilonbségei és hiberndcids magatartasa jelentésen befolyasolja kullancsa-
ik foldrajzi el6fordulasat. Az I. vespertilionis és az I. simplex is szerepel a vilag legszélesebb kérben
elterjedt kullancsfajai kdzott, mivel eléfordulnak az Ovilag legnagyobb részében (Eurépatdl Dél-Afrikaig
és Ausztrélidig éppugy, mint keleti iranyban Azsia legtavolabbi részéig: Japanig). Azonban, mindezek
ellenére, nem végeztek (nem kozoltek) filogeografiai vizsgalatot arra vonatkozdan, hogy e két
kullancsfaj széles elterjedtségi korén belilil morfoldgiailag illetve genetikailag mennyire egységes.

Korabban megallapitottuk, hogy az [I. vespertilionis kullancsfajnak allopatrikus (térben
elkllénilt) genotipusai léteznek még egy orszdgon belil is, egymastdl tavoli barlangok kozott. Azzal a
céllal végeztik Ujabb vizsgdlatunkat, hogy kideritsiik: ez a tendencia érvényesiil-e nagyobb tavolsagban
is. Ehhez denevérkullancsok mitochondrialis genetikai markereinek heterogenitasat mértik fel Eura-
zsia tavoli térségeibdl szarmazo példanyokbdl, amelyek az I. vespertilionis, az I. simplex és az I. ariadnae
morfoldgiai jegyeit mutattdk. Ugyanakkor Dél- és Délkelet-Azsidbdl korlatozott szamban alltak
rendelkezésre kullancsok, mivel ott azok meglehetGsen ritkak.

Vizsgalatunk soran a Kozép- és Kelet-Eurdpa (KKE) négy orszagaban gyd(jtott I. vespertilionis
példanyok kdzott nem taldltunk nyilvanvald morfoldgiai kiilonbséget. A COI gén feler@sitett szakasza
legfeljebb nyolc nukleotid (98,7%) kiilonbséget mutatott az izoldtumok kozott. A térzsfan ezek a
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haplotipusok egytitt csoportosultak, de kilon a nyugat-eurdpai, Franciaorszagban gy(jtott mintaktol.
A Spanyolorszagbdl szarmazo I. vespertilionis példanyok morfoldgiailag szintén azonosnak tlintek a KKE
orszagaiban gydjtottekkel. E délnyugat-eurépai mintak COIl haplotipusai azonban csak 94,6%-os
azonossagot mutattak a fenti (mds eurdpai) haplotipusokkal. A filogenetikai vizsgdlatban a délnyugat-
europai izolatumok kilon kladot alkottak, az 6sszes tobbi eurdpai minta testvércsoportjaként. Ezeket
a kilonbségeket a 16S és 12S rRNS génekre éplil6 vizsgalatok is megerdsitették.

A Vietnamban gy(ijtott . vespertilionis (azéta Uj fajként leirva I. collaris) nympha COIl szekven-
cidja a vizsgalatunk soran kapott legnagyobb foku, fajon beliili genetikai eltérést mutatta: a KKE-i /.
vespertilionis haplotipusoktdl akdr 101 bazisparnyit, tehat szekvencia azonossaga ez utdbbiakkal
csupan 84,1%-os volt, és ennek megfelel6en a toérzsfan kilén is csoportosult. E vietndmi minta
felerdsitett 16S rRNS szekvencidja alapjan is minden eurdpai I. vespertilionis mintatdl kilon helyezé-
dott, azon két azsiai kullancs testvércsoportjaként, amelyek leginkabb az /. ariadnae fajra hasonlitottak.

Egy masik kullancsot Vietndmban Myotis nembe tartozé denevérfajrol gy(ijtottink. Ez a larva
morfoldgiailag az I. ariadnae fajra hasonlitott és COI szekvencidja legnagyobb mértékben (89,5%) a
KKE-i I. ariadnae haplotipussal egyezett. A COl filogenetikai elemzés ezt az I. ariadnae-szer( vietnami
kullancsot az eurdpai /. ariadnae kdzelébe helyezte, de kiilon a KKE-i . vespertilionis haplotipusoktdl.
Ezt az eredményt a 16S és 12S rRNS génekre génre épuls vizsgdlatok (legalabb részben) megerésitet-
ték. Ezen felll egy Japanban, Murina leucogaster denevérfajrél gydjtott néstény kullancsot szintén az
I. ariadnae morfoldgiai bélyegei jellemezték. E minta COI szekvencidja 89,7%-ban volt azonos a KKE-i /.
ariadnae haplotipuséval, de csak 86,4%-ban a KKE-i I. vespertilionis példanyokéval. Ezt az eredményt a
16S és 12S rRNS génekre génre épiil6 vizsgalatok is megerdsitették.

Egy nympha, amelyet Miniopterus magnater denevérfajrél gydjtottek Indidban, az I. simplex
kullancsfajhoz hasonlé felépitésd volt. E minta COl szekvenciaja 90,8-91%-ban volt azonos két eurdpai
haplotipuséval, amelyektdl filogenetikailag is jél elkilondlt. Ennek megfeleléen az indiai I. simplex
haplotipus és a magyar a 16S rRNS génre épiil6 torzsfan is elvalt, magas tdmogatottsag mellett.

Egy Japanban, Mi. fuliginosus denevérfajrél gy(jtott /. simplex néstény COI szekvencidja 96%-
ban volt azonos a fenti, indiai haplotipuséval. Filogenetikai 6sszehasonlitdsban ez a két azsiai /. simplex
példany egyutt csoportosult, a két eurdpai mintatdl kiilon. Ugyanez az elrendez6dés jellemezte a japan
I. simplex minta kornyezetében a 16S rRNS torzsfat. MasfelSl, a japan I. simplex 12S rRNS gén
szekvencidja 93,6%-ban egyezett a magyar fajazonos mintaéval.

Ha az 6sszes eurdpai . vespertilionis mintat vesszik figyelembe, a Spanyolorszagban gy(ijtottek
jelent&sen kulénboztek (és filogenetikailag is kilon helyezkedtek el) mas vizsgalt haplotipusoktél. E
jelenség legvaldszinlbb hattértényezGje az lehet, hogy e kullancsfaj denevér gazdai az Ibériai-félszige-
ten izolalt populacidkat képviselnek, amelyeknek a télik északabbra lévéekkel valé genetikai
keveredését a Pireneusok megakadalyozzdk. Ugyanezt tikrozi a spanyol és a KKE-i R. hipposideros
torzsfan elfoglalt helyzete. Eurépa és Azsia viszonylataban, a KKE-i I. vespertilionis haplotipusokhoz
képest a vietnami példany és a Japanban azonos fajunak itélt haplotipus nagyfoku, 14-16%-os genetikai
eltérést mutatott, és elkllonlt filogenetikai helyez6dése is arra utal, hogy valdszin(leg kiilén fajokrdl
van sz0 (az egyes kullancsfajok kézotti COl szekvencia eltérést kb. 6,1%-ban adjak meg).

Vizsgalatunk eredményei elsé alkalommal igazoltak, hogy Azsidban is élnek olyan denevér-
kullancsok, amelyek genetikailag és morfolégiailag is az I. ariadnae fajhoz alinak legkdzelebb (ezt eddig
csak Eurdépabdl ismertiik). Az I. ariadnae legfontosabb gazdai a Myotis-fajok, és jelen tanulmanyunk
egyik 1. ariadnae-szer( példanyat is Myotis-fajrél gydjtotték Vietnamban. A Murininae alcsalad
képvisel6i, amelybe a Murina leucogaster (a Japanban gy(ijtott, /. ariadnae fajhoz koézel all6 kullancs
gazddja) is tartozik, szintén a Myotis-fajok rokonai. Ez a genetikai vonal (amelybe az I. ariadnae és a
hasonld haplotipusok gazdai tartoznak) egyértelmuen kilon helyez6dik a denevérfajok torzsfajan.

A torzsfakon nemcsak a négy I. simplex haplotipus alkotott a tobbi denevérkullancstél kilén
csoportot, de a hdrom fajba tartozé denevérgazdaik is elklloniltek a vizsgalatunkban szereplé mas
denevérfajoktdl. Ismételten, az eljegesedés és az eredményezett foldrajzi izolacid tekinthet6 a legfébb
mechanizmusoknak e kdzeli rokonsagban allo, azsiai Miniopterus-fajok genetikai differenciadlédasaban,
és ugyanez szolgalhatott a vizsgdlatunkban denevérkullancsok kozétt megfigyelt relativ genetikai
heterogenitas (minddssze 96% COIl szekvencia azonossag) alapjaul is.
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4.8.2. A denevérdvantag (Argas vespertilionis) genetikai heterogenitasa az Ovilagban

Az Argasidae csalad rendszertana ellentmondasos, mivel az évantagok tobbsége tobb genusba is
besorolhatd. Ennek megfeleléen az dvilagi denevérdvantag (Argas vespertilionis) taxondmiai statusza
is bizonytalan, mert eredetileg a Carios nem tipusfaja volt, de a valid dévantag- és kullancsnevek
legutdbbi listajaban az Argas nem tagjaként szerepel. Az Ujabb filogenetikai vizsgdlatok sem amellett
szbélnak, hogy az ovildgi denevérdvantag az Argas genus képviselGje lenne, mivel e fajt tévesen
helyezték az Argasinae alcsalddba, és 12S rRNS génje alapjan az Ornithodorinae alcsaladba kellene
tartoznia. Ezen tulmenden az A. vespertilionis fajszint(i egységét régdta megkérddjelezték. Nemrég
eurdzsiai denevérkullancsok fajon belili, nagyfoki mitochondrialis marker heterogenitdsat mutattuk
ki. Ujabb vizsgalatunk célja az volt, hogy dsszehasonlitsuk az A. vespertilionis fajt is hasonlé dsszefiig-
gésben, tehat morfoldgidjat, mitochondrialis genetikai markereit és gazdaspektrumat az Ovildgban.

Osszesen 318 dvantaglarvat gy(jtottiink 17 denevérfajrél (amelyek hat nembe tartoztak) hét
orszagban. Négy kivételével mindet A. vespertilionis fajuként azonositottuk. Az A. vespertilionis larvak
tobbségét (59,1%) Pipistrellus-fajokon talaltuk. Egy larvat Dél-Afrikdbdl A. transgariepinus fajba tarto-
z6ként hatdroztunk meg, harom larva Mexikdbdl pedig az Ornithodoros nemet képviselte.

Néhany diagnosztikai fontossagu képlet mérési eredményei nem kllénboztek jelent6sen az
europai és vietnami A. vespertilionis larvak kozott, kivéve a hatlemez hosszat és szélességét. A sternalis
és analis sz6rok kovetkezetesen hegyesek, tliszeriek voltak, mig a dorsalis sz6rok flirészesek. A
flrészes sz6rok felépitése kis eltérést mutatott a foldrajzilag tdvoli mintak kozott: az eurdpai
denevérdvantag larvak széreinek felsé felében elkllonilt felleti nydlvanyok vannak, de a vietnamiak
sz6reinek vége pamacs-szerlien (csoportos nyulvanyokra) téredezett.

A coxl génszakasz szekvendldsa 17 mintdnal volt eredményes. Az A. vespertilionis coxl
szekvencidk 99,7-100% azonossagot mutattak Magyarorszdgon, Romanidban és Olaszorszdgban.
Ugyanakkor az eurdpai haplotipusok jobban kiilénbodztek egy Kenydban gydjtott A. vespertilionis
larvatdl (94,2-94,3% azonossag) és a vietnami denevérdvantagoktdl (92,5-92,9% azonossag). A cox1
torzsfa topoldgidja is ugyanezeket a kiilénbségeket tikrozte (az A. vespertilionis haplotipusok
elktlonllése Magyarorszag-Vietnam kozott magas tamogatottsdgot kapott). Az A. vespertilionis
izoldtumoknak az Ornithodorinae alcsalad két képviselGjével vald csoportosuldasa mérsékelt (72%)
tdmogatottsagu volt. A 16S rRNS gént 16 mintabdl szekvenaltuk. A 16S rRNS gén toérzsfa alapjan is, az
eurdpai A. vespertilionis elkiilonilése a kenyaitdl és vietndmitdol magas tamogatottsagot (99%) kapott,
és e faj az Argasinae alcsalddon kivil helyez6dott; ugyanakkor az Ornithodorinae alcsalddon beldili
viszonyai gyenge tdmogatottsaguak voltak.

Annak lehet6ségét, hogy az A. vespertilionis név alatt tobb faj is |étezhet, mar masok is felve-
tették, de ezt — f6ként molekularis alapon — eddig nem vizsgaltak. Tanulmanyunkban a paraméterek
tulnyomo tobbsége nem kilonbo6zott jelentGsen az eurdpai és a vietnami A. vespertilionis larvak kozott,
noha ezek két mitochondrialis genetikai marker alapjan jol elklloniltek. Tovabba annak ellenére, hogy
eltérést taldltunk a hatlemez atlagos hosszdban és szélességében az eurdpai és a vietnami mintak
kozott, ez 6nmagdban kevés lenne Uj fajok megkilonboztetéséhez, mert a hatlemez alakja (amit a
hasonld hossz/szélesség arany mutatott) ebben az dsszefliggésben mérvaddbb. Ezért, tovabbi megku-
[6nboztetd bélyegek hianyaban jelen eredményeink arra utalnak, hogy az eurdpai és a vietnami (gene-
tikailag legjobban kiilonboz8) A. vespertilionis 1arvak ugyanahhoz a fajhoz tartoznak.

Masfeldl, az eurdpai és a vietnami mintdk cox1 szekvencia eltérése (7,1-7,5%) meghaladta a
kullancsfajok kézott megallapitott atlagos eltérés szintjét (6,1%). Eszerint morfoldgiailag hasonld, de
genetikailag eltérd A. vespertilionis populacidk léteznek Eurépaban és Délkelet-Azsidban, ami arra utal,
hogy ezt az ovantagfajt legaldabb két feltételezhet6 kriptikus faj komplexének (vagy alfajok
csoportjanak) kellene tekinteni. Ez indokoltnak tlnik pusztan a larva stadium felépitése alapjan is.
Ugyanebben az Osszefliggésben, a kenyai és az eurdpai A. vespertilionis kozotti szekvencia eltérés
elmaradt az eurépai és vietnami kozottitél, ami arra utalhat, hogy a folyamatban lévé génkicserélédés
(vagy korabbi genetikai kapcsolat) valdszinlbb ebben az irdnyban.
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A denevérkullancsokhoz képest — mint itt ramutattunk — az A. vespertilionis foldrajzilag tavoli
példanyai kozott megfigyelt morfoldgiai és genetikai kiilonbség kevésbé kifejezett, aminek egyik fontos
hattér tényezbje ennek az dvantagfajnak a széles gazdaspektruma (tehat a Vespertilionidae csaladba
tartozd denevérek legaldbb hat genusa, ahogy ez jelen felmérésiinkbdl is kit(int), ami megakadalyozza

« sz

4.8.3. A denevérdvantag (Argas vespertilionis) és a Babesia vesperuginis genetikai
hasonlésaga K6zép-Eurdpa és Kozép-Azsia kozott

A vérszivo izeltldbuak altal kozvetitett egysejtli él6skod6k tobb csoportjabdl is fordulhatnak el6 fajok
denevérek vérében, tobbek kozott trypanosomak és piroplasmadk. Az utdbbi csoportbdl egyediil a
Babesia vesperuginis fajrél ismert, hogy denevéreket fert6z, és azokban kdértani hatast fejt ki. Ez utdbbi
kapcsan vet6dott fel, hogy talan a denevérdvantag (Argas vespertilionis) e piroplasma vektora, mert
kiils6 éléskodbként kizardlag ennek larvait talaltdk meg a babesia-fert6z6tt denevéreken.

A B. vesperuginis fajt nemrég Kozép-Eurépdban is azonositottuk, és nagy szamban gydjtott A.
vespertilionis 1arvat vizsgaltunk meg filogeografiai 6sszefliggésben Eurdpa hdrom orszagdat, Délkelet-
Azsiat (Vietnam) és Kelet-Afrikat (Kenya) beleértve. Egy Ujabb felmérésiink célja az volt, hogy e két
kordbbi eredményeit kiegészitsik, és megvizsgaljuk, hogy (1) a Kina k6zép-azsiai részébdl szarmazé A.
vespertilionis larvak genetikai markerek (cox1 és 16S rRNS gén) alapjan milyen filogenetikai viszonyban
allnak az Eurdzsia mas térségeibél szarmazokkal, illetve hogy (2) a B. vesperuginis el6fordul-e Azsidban,
és ha igen, van-e kiilldnbség Kozép-Eurdpa és Kozép-Azsia mintai kozott e piroplasma legfontosabb
genetikai markerében (18S rRNS).

A piroplasmak 18S rRNS génszakaszdnak kimutatasara épil6 PCR-ben 12 minta bizonyult
pozitivnak: tiz Magyarorszagrél és kett6 Kindbdl. Kindbdl két A. vespertilionis egyed (Vespertilio
murinus denevérfaj két egyedérdl gyljtve) tartalmazott piroplasma DNS-t. Mind a 12 PCR pozitiv minta
szekvendldsa B. vesperuginis fajt azonositott, 100% azonossaggal a magyar és a kinai mintak kozott.

Az A. vespertilionis cox1 szekvencidak 99,1-99,2%-ban voltak azonosak Magyarorszag és Kina
(Xinjiang) kozott. Masfell viszont a kinai haplotipusok minddssze 92,6-93,1% azonossagot mutattak a
vietnami mintdkkal. A cox1 torzsfa ugyanezeket a viszonyokat tlikrozte: a Magyarorszagrol és Kinabdl
szarmazo A. vespertilionis egylitt csoportosult, de — 99% tamogatottsdag mellett — kiilon a Vietnamban
gy(ijtottektdl. A 16S rRNS torzsfa ugyanezt erGsitette meg.

Legjobb tudomdasunk szerint ez az els6 molekuldris bizonyitéka annak, hogy a B. vesperuginis
Azsidban el6fordul. Kordbbi vizsgalatunkban kullancsokat gydjtottiink harom csalddba tartozéd
denevérekrél, amelyek koziil a B. vesperuginis DNS csak a Vespertilionidae csaldd fajairdl szarmazo
kullancsokban (1. vespertilionis, I. ariadnae) volt kimutathatd, mig mas (kérédz6ket és kutyat fert6z6)
piroplasmak DNS-ét a Rhinolophidae és a Miniopteridae csalddok denevérfajairdl gydjtott kullancsok
(. vespertilionis és I. simplex) hordoztak. Ez a korabbi megfigyelés jol egyezik ennek a vizsgdlatnak az
eredményeivel, mivel (1) egészen mostanaig, a Rhinolophidae és Miniopteridae csalddok denevér-
fajainak kiterjedt hazai vizsgalata ellenére az A. vespertilionis évantagfajt csak a Vespertilionidae csalad
tagjain talaltuk meg, tovabba (2) itt ez utdébbiakrdl gyljtott A. vespertilionis larvak nagyszamu
mintajaban csak a B. vesperuginis DNS-ét azonositottuk. E jelenség legvaldszinlibb magyarazata, hogy
a vespertilionid denevérek a B. vesperuginis fajhoz annak feltételezheté évantag bioldgiai vektorabdl
jutnak, mig a Rhinolophidae/Miniopteridae fajok a piroplasmak szélesebb koréhez vagy legaldbbis
DNS-éhez juthatnak hozza leginkdbb mechanikai vektorokat tartalmazé taplalékukbal.

Korabbi eredményeink alapjan a B. vesperuginis 185 rRNS génszakasz szekvenciai Eurdpan
belll egyezést mutattak, tehat Magyarorszag, Romania és Anglia (AJ871610) kozott. Az itt elvégzett
szekvencia 6sszehasonlitasok alapjan e piroplasma 18S rRNS génje jéval nagyobb foldrajzi tavolsdgban
is konzervativnak tlnik (figyelembe véve, hogy Magyarorszdag, tehdt Kézép Eurdpa és Xinjiang, Kozép-
Azsia kozott mintegy 5000 km van). Ezzel szemben mds Babesia-fajok (pl. B. canis) esetében orszagon
beliil is lehet 18S rRNS szekvencia eltérés.
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A Vespertilio murinus, amely denevérfaj vizsgalatunk soran Kozép-Eurépdaban és Eszakkelet-
Kindban genetikailag rokon A. vespertilionis larvdkat hordozott, széles kdrben elterjedt a Palearkti-
kumban (Eurdépatdl Szibéridig és a Csendes-6cedn partvidékéig). E nagy térségben a V. murinus
populdcidi relativ genetikai homogenitést tiikroznek, és koldnidi Azsidban gyakoriak emberlakta
telepiléseken (épliletekben), igy keleti expanzidjuk torténelmileg Gsszefligghetett az ember altal
megvaltoztatott élShelyek terjedésével is. Ez a denevérfaj kelet-nyugati és észak-déli irdnyban is
vandorolhat. Ezek a hattértényez6k lehet6vé tehették a fokozatos géndramlast (keveredést) az A.
vespertilionis egymastdl tavoli, eurdpai és kdzép-azsiai populdcidi kozott —tobbek kdzott akkor, amikor
e denevérfajjal tarsult —ahogy ezt vizsgalati eredményeink tiikrozik. Ezzel szemben, mindkét itt vizsgalt
mitochondrialis marker (coxl és 16S rRNS gének) nagyfokl genetikai eltérést (vagyis redukalt
géndramlast) tikrozott Kozép-Azsia és Délkelet Azsia (Vietnam) A. vespertilionis populaciéi kézott
(tehat kisebb tavolsagban, mint Kézép-Eurdpa és Kozép-Azsia kdzott). Ez a kisebb ardnyu génkicse-
rélédés legvaldszinlibben foldrajzi barrierekkel figghet 6ssze (a Himalaja magas vonulatai és a Tibeti-
fennsik), amelyek elvalasztjak ezeket a térségeket és megakadalyozzak, hogy denevérgazdaik révén az
A. vespertilionis populaciék keveredjenek.

Osszességében, az A. vespertilionis molekuldris vizsgalatai egyes denevérparazitak (6vantagok
és piroplasmak) "genetikai kapcsolatat" sejtetik Kozép-Eurdpa és Kozép-Azsia kozott az Eszak-
Palearktikumon keresztil. Tehat, a széban forgd gazdapopulacidok érintkeznek annyira, hogy — akar
attételesen — kérokozéik illetve azok genetikai anyaganak "cseréje" megvaldsuljon. Mas repiil6 gerin-
cesekrél (madarakrél) mar bebizonyosodott, hogy kullancs kozvetitette kérokozdkat terjesztenek
hasonldé foldrajzi 6sszefliggésben (kelet-nyugati irdnyban), tehat a Tavol-Kelet, Szibéria és Eurdpa
kozott. Fenti eredményeink arra hivjdk fel a figyelmet, hogy az Eurdzsia keleti és nyugati térségei
kozotti okoldgiai kapcsolatnak a denevérek is szerves részei, és ennek jarvanytani jelentGsége lehet
mas (nemcsak kullancs és dvantag kozvetitette) korokozdk szempontjabdl is.

4.8.4. Madarkullancsokban azonositott babesidk genetikai hasonldsaga K6zép-Eurdpa és a
Tavol-Kelet kozott

K6zép-Eurdpaban a madarakrél gydjthetd két leggyakoribb kullancsfaj az Ixodes ricinus és a
Haemaphysalis concinna. Eurdzsidban az I. ricinus foldrajzi el6forduldsa a Nyugat-Palearktikumba esik,
mig a H. concinna Kozép- és Kelet-Azsia térségeiben is honos. K6zép-Eurépaban a H. concinna larvak
és nymphak nydron, az énekesmadarak fészkelési peridédusaban is aktivak, tovabba &sszel, a melegebb
éghajlaton telel6 madarak észak-északkeletrdl dél felé vonuldsa idején. Ezek a tényez8k hozzajarulnak
a vonuld és helyi madarak jelent6ségéhez e kullancsfaj kisebb vagy akar nagyobb tavolsagba vald
eljuttatdsdban. Nem meglepd tehat, hogy a madarakat a H. concinna legfontosabb gazdai kozott tartjak
szamon, és igy feltételezhetd, hogy e gazdacsoport a H. concinna altal hordozott kérokozoék terjesztésé-
ben is kiemelked6 szerepet jatszhat. Az elmult két évben ezen Ujonnan felismert szibériai és tavol-
keleti Babesia-genotipusok kozll néhanyat megtaldltak kozép-eurdpai H. concinna kullancsokban is:
hazankban novényzetrdl, mig Szlovakidban a ndvényzetrél és ragcsaldkrél gytjtott kullancsokban.
Vizsgalatunk célja az volt, hogy molekularis médszerekkel megallapitsuk: e piroplasmak jelen vannak-
e madarak H. concinna faju kullancsaiban, ami megmagyarazhatna a Nyugat-Palearktikumban vald
el6fordulasukat.

Vizsgalatunkhoz 321 H. concinna larvat és nymphat gytjtottliink 121 énekesmadarrdl, amelyek
19 fajba tartoztak. A piroplasmakra PCR pozitiv kullancsok aranya 15,9% volt. PCR pozitivitast 11
madarfaj kullancsaiban talaltunk. E piroplasmak (egy sikertelen szekvenaldst leszamitva) molekuldrisan
100%-ban azonosak voltak harom Babesia genotipussal, amelyeket nemrég irtak le Szibéria déli részén
(Bajkal-vidék) és Oroszorszag tavol-keleti részében. Az "Irk-Hc133" (eredetileg Irkutszkban, Szibéridban
taldltdk meg) és a "Kh-Hs222" (Khabarovszk, Tavol-Kelet) genotipusok voltak jelen a legtdbb itt vizsgalt
kullancsban. E két Babesia-genotipust kordbban megtalaltuk gazdakeres6 H. concinna kullancsokban
Magyarorszagon, és leirtak gazdakeresd, valamint ragcsalékrél gydjtott H. concinna kullancsokbdl
Szlovakiaban. Ujabb vizsgalatunk sordn azonban egy harmadik genotipust ("Irk-Hc130", szintén
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Irkutszkbdl) is azonositottunk harom kullancsban. Legjobb tudomasunk szerint ez utébbi genotipust
eddig nem mutattdk ki Eurépaban, és a harom Babesia-genotipus egyikét sem taldltak meg még
madarak kullancsaiban.

A torzsfan a madarkullancsbdl azonositott Kh-Hc222 kiilon helyezkedett el attdl a filogenetikai
csoporttél, amelyet a madarkullancsbdl szarmazé Babesia sp. Irk-Hc133, a B. crassa és a B. major
alkotott, mig a Babesia sp. Irk-130 genotipust tartalmazé kldd a B. motasi testvércsoportja volt.
Osszességében, mindharom fenti genotipus a kérédz8ket (Artiodactyla: Ruminantia) fert6z6 Babesia-
fajok filogenetikai csoportjdhoz tartozott. E harom genotipus kdorokozé-képessége nem ismert és
(legjobb tudomasunk szerint) még nem is irtak le 6ket e gazdacsoportbdl. Mindazonaltal valdszin(-
sithetd, hogy a H. concinna egyedei hozzajuthatnak vadon él6 kér6dz6kbdl (kiilondsen 6zbdl) szarmazd
piroplasmakhoz, mivel hazankban (is) ezek a cervidak a larva és a nympha stadium kedvelt gazdai.

A H. concinna faju kullancsok PCR pozitivitasa szignifikansan ritkabb volt a tavaszi id6szakban
(2,5%), mint nyaron (17,6%) vagy 6sszel (19,2%). Ezek az eredmények azt sugalljak, hogy a H. concinna
fajhoz tarsult piroplasmak terjesztésében a hazdnkba tavasszal, délrél érkez6 vonulé madarak a
legkevésbé fontosak; szemben azokkal, amelyek északrdl, északkeletrél érkeznek Magyarorszagra a
nyar végén, illetve Gsszel. A H. concinna Eurdzsia-szerte elterjedt kullancsfaj. Larvai és nymphai
egyidejlleg csak a nyar és az Gsz folyaman (oktdberig) aktivak, ami megerdsiti, hogy e kullancsfaj
hosszabb tavu, madarak altali terjesztésében az Gszi vonulas a legfontosabb.

A piroplasma PCR pozitiv H. concinna larvakat, nymphdkat szignifikdnsan gyakrabban gyjtot-
tik négy olyan madarfajrél, amelynek ismert keleti vonulasi kapcsolatai vannak (92 kullancsbél 24),
mint mas fajokrol (229 kullancsbdl 27), ami a fenti 6sszefliggésben betoltott 6ko-jarvanytani szerepik
mellett szél. E négy madarfajon a PCR pozitiv kullancsok aranya 14-60% volt. A vizsgdlatunkban
babesia-hordozénak taldlt H. concinna példanyok terjesztésében kulcsszerepet jatszé madarfajok
keleti kapcsolatai jol dokumentaltak: mind jelenkori vonulasuk, mind populacidik foldtorténeti — jég-
korszakok utani — expanzidja (illetve filogenetikai rokonsaguk) szempontjabdl. Tovabba, az elmult
években-évtizedekben folyamatos novekedés volt megfigyelheté a Magyarorszagon felbukkand uj
madarfajok szamaban, és ezek egy jelentds része keleti eredetd volt. Masfeldl, a nem vagy csak részben
vonulé madarfajokrdl a H. concinna aktivitasi csucsanak idején gy(ijtott kullancsok PCR pozitivitasa azt
tdmasztja ald, hogy a vizsgalatunkban kimutatott szibériai és tavol-keleti Babesia-genotipusok fenn
tudnak maradni Kozép-Eurépdban. Ezt jol tukrozi regionadlis, a novényzetrdl gylijtott, gazdakeresd
kullancsokban vald jelenlétik is.

4.8.5. A Rhipicephalus sanguineus s.l. filogenetikai megosztottsaga a Kelet- és a Nyugat-
Mediterrdneum kozott

A Rhipicephalus sanguineus (sensu lato) (Acari: Ixodidae) egy legalabb 17 kullancsfajbdl allé komplex-
hez tartozik, kozottlik szamos orvosi, allatorvosi jelentGségd fajjal. A csoport tipusfajanak korabban a
R. sanguineus (sensu stricto)-fajt (angolul: brown dog tick) tekintették, amely melegebb éghajlati
kortulmények kozott vildgszerte elterjedt, nagyfoku alkalmazkoddképességének kdszonhetéen (vo.
egyszerre endofil-exofil, tehat zart [épllet, kennel] és nyilt, varosi vagy természetes élGhelyeken
egyarant el6fordul; egész évben jelen lehet, évente akar négy generacidval; s6t aktiv és passziv
gazdakeresésre is képes). Bar jellemzéen kutya él6sk6dé (mindharom fejlédési stadiumaban), a R.
sanguineus szamos vadon él6 és hazi allatfajt fert6zhet, még az embert is. Tobbféle (koztik zoondtikus)
kdrokozod vektora lehet. Mivel a melegebb éghajlati kortilményeket kedveli, szakmai korokben ugy
vélik, hogy a globdlis felmelegedés kovetkeztében a R. sanguineus elterjedési terliletének hatdra
északabbra fog tolddni. Jelen tuddsunk szerint a R. sanguineus fajnév nem hasznalhaté sensu stricto
értelemben (mivel tipuspélddnya nem ismert, Ujat pedig még nem jel6ltek ki), a sensu lato pedig sem
morfoldgiailag, sem molekularisan nem egységes faj. A R. sanguineus két, valészin(ileg kilon fajt
jelent6 filogenetikai csoportjat "trépusi” vagy északi és "mérsékelt égovi" vagy déli vonalnak nevezték
el dél-amerikai tanulmanyok alapjan, majd ezeken beliil tovabbi taxondmiai egységek létezését tartak
fel.
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Ugy tlinik, a R. sanguineus eddigi vizsgalataiban egyes kontinentalis térségek nem szerepeltek
kell6 hangsullyal, tehat vagy egyaltalan nem, vagy csak kis szamu mintaval. Ezt példazzadk Eurépdban a
mediterran térség orszagai. igy vizsgalatunk elsSdleges célja az volt, hogy az eddigi kozleményekben
kevésbé képviselt orszagokbdl szolgdltassunk adatokat, vagyis, hogy filogeografiai értelemben Ossze-
hasonlitsuk a R. sanguineus két mitochondrialis genetikai markerét olyan mintakbdl, amelyeket Ma-
gyarorszagon, a balkani orszagokban és a Foldkozi-tenger mas térségeiben, tovabba Kelet-Afrikdban
gyljtottink. lly médon a R. sanguineus trépusi ("tropical") és mérsékelt égovi ("temperate") vonala is
szerepelt munkankban.

Az 50 molekularisan vizsgalt kullancs kozil a cox1 és a 16S rRNS gének feler@sitett szakasza
alapjan 38 példanyt azonositottunk "R. sanguineus" fajuként (tehat ezek a "mérsékelt égovi" vonalon
belll a Rhipicephalus sp. | és |l, illetve a "trépusi” vonalnak megfelelé R. sanguineus s.l. csoportba
tartoztak). A cox1 szekvenciak a Rhipicephalus sp. | és 1l k6z6tt 90,5-91,1% azonossaguak voltak. A lla
és llb alcsoportok kozott ugyanez az érték 94,9-95,6% volt. A cox1 szekvencidk filogenetikai elemzése
azt mutatta, hogy az altalunk vizsgdlt Rhipicephalus sp. | haplotipusok egy kladba tartoznak. Masfeldl,
a Rhipicephalus sp. 1l szekvencidi két alcsoportot alkottak, amelyek elkiloniltsége erés tdmogatott-
sagu volt. Ezeket a viszonyokat a 16S rRNS torzsfa is megerdsitette.

Foldrajzilag, a Rhipicephalus sp. | mintdi csak a Kelet-Mediterraneumbdl keriltek eld, hason-
I6an e csoport hozzaférhet6 génbanki szekvenciaihoz. Komplementaritasban ezzel, a Rhipicephalus sp.
Ila alcsoport mintdi a K6zép- és Nyugat-Mediterrdneumhoz tartoztak (illetve Magyarorszagon is ezt
taldltuk meg), és a Rhipicephalus sp. | csoporttal atfedd zonat képeztek Szerbidban. A Rhipicephalus sp.
lIb foldrajzi el6forduldsa fokalis volt a Rhipicephalus sp. lla elterjedési teriiletén beliil.

Mind6ssze egy minta volt Elefantcsontpartrél, amelyet Rhipicephalus sanguineus (s.l.), azaz
"tréopusi” vonalba tartozéként azonositottunk genetikailag. E kullancs cox1 szekvenciaja 100%-ban csak
egy génbanki szekvencidval volt azonos, amely Kézap-Amerikdbdl szarmazott (Panama). A cox1 gén
alapjan a Kenydabdl és Elefantcsontpartrdl szarmazdé minden tovabbi (6sszesen nyolc) kullancs filogene-
tikailag a R. leporis fajjal egyutt csoportosult. A R. leporis vizsgadlatunkban morfoldgiailag azonositott
himjeinek légz6nyilas lemeze nagyon hosszu és keskeny dorsalis nyulvannyal rendelkezett, és konny-
csepp alaku, hatul lekerekitett adanalis lemeziik volt. A R. leporis és a R. sanguineus (s.l.) ("trépusi"
vonal) cox1 szekvenciai ugyanakkor 98,4% azonossagot mutattak orszagon (Elefantcsontpart) bell, és
filogenetikai elkllonilésiik magas (100%) tamogatottsdgot kapott. A 16S rRNS gén szekvencia analizis-
ben a R. leporis és a R. sanguineus (s.l.) ("trépusi” vonal) kozotti eltérés nem volt ilyen nyilvanvalé.

Munkank soran tehat bebizonyosodott, hogy — a Rhipicephalus sp. I-gyel ellentétben — a
Rhipicephalus sp. Il meglehetdsen heterogén, és két, filogenetikailag jol definidlhato kladbdl (a + b) all.
A R. sanguineus "trépusi" és "mérsékelt égovi" vonalairdl eddig is ismert volt, hogy foldrajzi el6fordu-
lasuk mintazata fligg a szélességi kortdl. Ezen tulmenden itt azt is bebizonyitottuk, hogy a "mérsékelt
égovi" vonalon beliil a Rhipicephalus sp. | és Il el6forduldsa hosszusagi kor szerint is elkilonl,
legalabbis a Foldkozi-tenger térségében. Ez utdbbi jelenség magyarazataként, a gerinctelen és gerinces
taxonok széles kore (igy kullancsfajok és gazdaik) altal szolgaltatott molekularis bizonyitékok arra
utalnak, hogy Eurdpa déli félszigetei f6 menedékhelyekként (refugiumokként) funkcionalhattak a
jégkorszak(ok) idején, amelyekbdl genetikailag eltéré csoportok jottek Iétre. Noha az Eurdpa északi
részei felé torténd Ujranépesiilés eseményei e csoportok szamdara masodlagos szimpatridt eredmé-
nyezhettek, genetikai kiilonbségeik mindmaig fennmaradtak és kimutathatdak.

Vizsgédlatunkban a R. leporis és a R. sanguineus (s.l.) vagy "trépusi" vonal filogenetikailag
egymashoz kozel helyez6dott, minddssze 1,6% cox1 szekvencia kiilonbséggel. Ez a szekvencia eltérés
a nukleotid valtozatossag azon intervallumaban (0,2-3%) van, ami a R. sanguineus (s.l.) esetében "fajon
belll" jellemzd. E rendszertani bizonytalansag alapjan tovabbi és szélesebb kord vizsgalatokra lesz
szlikség annak eldontéséhez, hogy a kelet- és nyugat-afrikai R. leporis nem a R. sanguineus (s.l.) vagy
"trépusi” vonalon mint fajon bellli morfoldgiai valtozat-e.
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5. Uj tudomanyos eredmények

1. A kordbban egységesnek tartott hosszuldbu denevérkullancs-faj, az Ixodes vespertilionis 6nallé fajok
komplexe. Kozilik kettét tudomanyra Uj fajként sikerilt leirni: ezek az I. ariadnae és az I. collaris.

2. A Pholeoixodes alnem (ahova f6leg buvohelyként lreget hasznald emlSsok és odulako vagy Giregben
kolté madarak kullancsai tartoznak) magaban foglalja a barlangi denevérek kullancsainak Eschato-
cephalus alnemét. A madarak Ixodes frontalis kullancsfaja és a denevérek Argas vespertilionis dvantag-
faja filogenetikailag nem egységes. A Haemaphysalis erinacei turanica 6ndllé faji statuszt érdemel. A
Babesia vesperuginis nem a babesidakhoz (sensu stricto), hanem a prototheileriddakhoz all kbzel.

3. Hazéankban a Dermacentor- és a Haemaphysalis-fajok genuson belili allokronikus szezonalitast
mutatnak. A jellemzGen kora tavasszal gazdat keresé fajok aktivitasi csucsat a hirtelen emelkedé téli
hémérséklet akar 1-2 hdnappal el6rébb hozhatja, mig ugy tlnik, a folyamatosan enyhe tél kevésbé
befolyasolja. A Haemaphysalis inermis névekvd jelentGségl faj.

4. Varosi él6helyeken a kozepes illetve nagy testl kullancsgazda fajok el6forduldsanak fliggvényében
valtozhat a kullancsok egyedslir(isége, benniik a kérokozdk gyakorisaga. A varosi élGhelyek "hdsziget-
ként" el6rehozhatjak egyes "tavaszi kullancsfajok" aktivitasat.

5. Varosi él6helyeken a Babesia canis tavasszal volt a leggyakoribb kullancs vektoraban, a Dermacentor
reticulatus fajban, mert ugy tlinik, befolydsolja e kullancsok aktivitasat.

6. Egyes kullancs kozvetitette kérokozdk (Rickettsia helvetica, Anaplasma phagocytophilum) alternativ
potencialis vektorokban (bolhakban, atkakban) olyan helyeken és id6ben is el6fordulhatnak, ahol és
amikor ismert kullancs vektoraik nem (példaul épileten beliil vagy télen, a varoskdzpontban).

7. Az autdpalya mint mesterséges barrier hatdssal van a kullancsok és az altaluk kdzvetitett kérokozok
helyi el6forduldsara. Egy autdpalya mentén, ahol kilonféle él6helyeken (részben emiatt) a nagyvadak
eltéré egyeds(rlséggel vannak jelen, az Anaplasma phagocytophilum és a Borrelia burgdorferi s.|.
prevalencidja Ixodes ricinus néstényekben forditottan aranyos lehet. Erdés, dus aljndvényzet( auto-
palya pihen6kben a Lyme-kdr okozdja akar jelent6sen magasabb prevalencidval fordulhat el6, mint a
kornyezd teriileteken.

8. A madarak fert6z6dhetnek Rickettsia helvetica fajjal. A jellemz&en fold felett taplalkozd madar-
fajokon a Haemaphysalis concinna gyakoribb kullancsfaj, mint az Ixodes ricinus. Hazankba a vonuld
madarak "egzotikus" kérokozdkat hozhatnak be: nemcsak délrél, de akar kelet felél is. A délrél érkezé
madarak altal behurcolt afrikai kullancsfaj, a Hyalomma rufipes hazank kontinentalis éghajlatan adultta
tud vedleni, igy (kisebb populaciokkal) képes lehet megtelepedni.

9. A denevérekben a kutya, a kérédz6k és az ember egyes piroplasmainak, tovabba kutydkban a borz
és a szarvasmarha néhany, kullancs kozvetitette kdrokozojanak a DNS-e kimutathato.

10. Molekularis bizonyitékok alapjan a piroplasmak, a rickettsidk és az Anaplasmataceae csalad
képvisel6i hazankban sokkal nagyobb fajgazdagsaggal fordulnak el6, mint kordbban gondoltak. A
Rickettsia africae és egy Babesia crassa fajhoz kozel allo piroplasma autochthon jelleggel el6fordul
Eurépdban. A Candidatus Rickettsia hungarica tudomanyra Uj faj.

11. Mitochondrialis markerek alapjan a kullancsok, dvantagok fajain vagy fajcsoportjain belil genetikai
heterogenitas (izolacid) fordulhat el akar rovidebb foldrajzi tadvolsagban, ahol ez jégkorszaki refugiu-
mokhoz vagy geoldgiai barrierekhez (hegységekhez) kéthet6 (példaul az Ixodes vespertilionis az |bériai
félsziget és Nyugat-Eurdpa kozott, az Argas vespertilionis Kbzép-Azsia és Délkelet-Azsia kozott, a
"Rhipicephalus sanguineus" a mediterrdn térségben). Ugyanakkor fajon bellili genetikai homogenitas
figyelhet6 meg akar nagyobb foldrajzi tdvolsagban is, ha ezek kozott a teriletek kozott — akar
attételesen, kozos telelGteriletekkel megvaldsulé — madarvonulasi kapcsolat van vagy azonos faju
denevérek atfed6é populaciéi fordulnak el (példaul a Haemaphysalis concinna K6zép-Eurdpa és a
Tavol-Kelet kozott, vagy az Argas vespertilionis Kozép-Eurdpa és Kozép-Azsia kdzott).
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7. K6szonetnyilvanitas

Idérendi sorrendben, halas vagyok Prof. Kassai Tibornak, akihez — csaknem 30 éve — még
egyetemi hallgatéként fordultam, és aki 6rommel fogadta érdekl6désemet a parazitoldgia
irdnt, "felfedezve" engem e tudomadnyterilet szamara. Ugyancsak koszénettel tartozom Prof.
Varga Istvdnnak, aki PhD témavezetémként tamogatta kutatdi-oktatdi pdlyakezdésemet.
Kosz6ndm tovabba Prof. Farkas Rébertnek, hogy PhD tanulmanyaim utdn segitett megvalé-
sitani a kezdetektdl dédelgetett szakmai terveimet, hogy vérszivo izeltlabuak altal kdzvetitett
(nemcsak egysejtl) korokozokkal foglalkozhassak. Kilfoldi partnereim kozil e tekintetben
kiemelkedik Prof. Regina Hofmann-Lehmann (Zirichi Egyetem, Allatorvosi Kar, Klinikai
Laboratérium vezetd), aki tébb, mint tiz éve lehetévé tette svdjci tanulmdanyutjaimat, és —
lelkesedésemet, munkakedvemet latva — mddszertani, anyagi és erkolcsi tdmogatdsat azéta is
folyamatosan biztositotta.

Ujabb kelet(i, eredményességiikben szintén kimagaslé szakmai egyiittm(ikddéseket
koszonhetek kutatéd bardtaimnak, Kontschan Jenének (N6vényvédelmi Intézet), Kovats Da-
vidnak (Magyar Biodiverzitas-kutatd Tarsasag) és Sandor Attildnak (Kolozsvari Agrartudoma-
nyi és Allatorvosi Egyetem). A madaras illetve denevéres vizsgalatok nem valdsulhattak volna
meg e szakteriletek hazai és nemzetkdzi hirli mivelGi (tarsszerz6im) nélkil, akik kozil kiemel-
kedik Csorgé Tibor (Ocsai Madarvarta) illetve Gorfél Tamas (Magyar Természettudomanyi
Muzeum), Estok Péter (Eszterhazy Karoly Egyetem) és Boldogh Sandor (Aggteleki Nemzeti
Park). Magas szinvonali mdédszertani segitséget kaptam még munkatarsamtél, Takacs Noratol
is, akinek hdlds vagyok precizitdsdért és segitGkészségéért. Ugyancsak nélkiilozhetetlen és
rendszeres szakmai kapcsolatot jelentett szamomra Gyuranecz Miklés és kutatécsoportjanak
tagjai, akik a bakterioldgia altalam nem mdvelt teriiletein mikodtek kdzre kutatasaimban.

Tovabbi kilfoldi partnereim, akik ismételt tdmogatast nyujtottak munkdimhoz — a
teljességigénye nélkiil —, Prof. José de la Fuente (IREC, Spanyolorszag), Olivier Plantard (Oniris,
Allatorvosi Kar, Franciaorszag), Prof. Agustin Estrada-Pefia (Zaragozai Egyetem, Spanyolor-
szag), Prof. Yuanzhi Wang (Shihezi Egyetem, Kina), Vuong Tan Tu (Okoldgia és Bioldgiai
Er6forrasok Intézete, Vietnam), valamint Marina Meli és Eniké Gonczi (Ziurichi Egyetem, Svajc).
K6szondom Horvath Gabor (hatdsagi dallatorvos, Csurgd) és munkatdrsam, Foldvari Gabor,
valamint két PhD hallgatom, Flaisz Barbara és Sz6ke Krisztina kozrem(ikodését, és rajtuk kiviil
is mindenkinek, aki tarszerz6m volt vagy a cikkek készdnetnyilvanitasaiban szerepel, tovabba
az ATE Parazitoldgiai és Allattani Tanszéke minden egykori és jelenlegi munkatarsanak, akikkel
egylitt dolgoztam illetve dolgozom oktatasi és kutatasi feladataim megvaldsitasaban.

Kutatdsaim anyagi feltételét OTKA palyazatom (115854), az EDENext project és az ATE
Kutatdkari (Kivaldsagi) forrasai nyujtottak.

Végiil, de els6 sorban kdszonom (a szabadidémet sem kiméld) kutatasaimhoz nyujtott
allandé csaladi hatteret és tirelmet feleségemnek, Kovalcsik Mariannak és kislanyomnak,
Viviennek, akit "szakmai artalomként" sikerilt megfert6zném — parazitdk helyett — az allatok
szeretetével.

Mivel abban a megtiszteltetésben volt részem, hogy szakforditoként és zarandokként
tibeti buddhizmussal is foglalkozhattam, nem feledem: kutatasaimért a legnagyobb aldozatot
maguk a parazitdk hoztadk, mivel az eredményekért életiiket adtak.
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