ZAROJELENTES

Elézmények és célkitiizések

Palyazatunk elsédleges célkitiizése az adenovirusok rendszertani kérdéseinek
tisztazasara iranyuld vizsgalatok elvégzese volt. A PCR és DNS szekvenalasi mddszerek
utdbbi években tapasztalt rohamos térhdditasanak eredményeképp az adatbazisokban
nyilvanosan hozzaférheté szekvencia, ezen belul kuléndsen a virusokbol szarmazok
mennyisége is gyorsuld itemben né. Igy a modern taxonémia kialakitasa soran a genetikai
rokonsagi viszonyokra egyre nagyobb hangsuly kerulhet.

Kutatécsoportunk tagjainak javaslatdra az Adenoviridae csaladon belil két Uj
nemzetséget letesitettek. A jelenleg elfogadott négy nemzetség kozul ketté (Mast- és
Aviadenovirus) az emlésok illetve madarak adenovirusainak besorolasara szolgal, mig a két
ujonnan elfogadott genusba tartozé adenovirusok vegyes gazdaeredetiiek. Az Atadenovirus
genusba eredetileg kerédzokbsl és madarakbol izolalt adenovirusok kerlltek, a Siadenovirus
pedig madarakbdl és az eddig egyetlen, békabol izolalt adenovirust tartalmazza. Kimutattuk
tovabba, hogy az egyelére szintén egyetlen, halbdl szarmaz6 adenovirus izolatum
genomszervezodése és torzsfa-rekonstrukciokon elfoglalt helye alapjan egy o6tddik
leszarmazasi vonal, és valGszinilleg egy Ujabb genus képvisel6je. Feltételeztiik, hogy a
siadenovirusok a kétéltiekkel, az atadenovirusok pedig a hillokkel egydtt fejlodott
adenovirus leszdrmazési vonalnak felelnek meg.

A fenti hipotézisek bizonyitasan kivil, terveztilk még az egyes nemzetségeken belil
az adenovirus fajok pontosabb meghatarozasat, illetve annak vizsgalatat, hogy a human
adenovirusok fajba sorolasanak kritériumaira tett javaslatunk alapjan az allati adenovirusok
beosztésa is elvégezhets-e megnyugtatd modon.

Eredmények

A Nemzetkozi Virusrendszertani Bizottsag (ICTV) Nyolcadik Jelentéseben, ami 2005
jaliusdban jelent meg, ismét mi irtuk az Adenoviridae fejezetet. Ez az els6 olyan ICTV
Jelentés, amelyben az altalunk javasolt beosztas szerint mar hivatalosan is négy nemzetség
szerepel. Az Adenoviridae Munkacsoport vezetésére (legfeljebb hat évre) sz616
megbizatasom a masodik ciklus befejeztével, 2005-ben lejart. Nagy megtiszteltetés, hogy a
kdvetkez6 3 évre témacsoportunk masik tagjat (Harrach Baldzst) nevezték ki 0j vezetonek,
ezzel is megerdsitve a rendszertan megujitasaban végzett eddigi munkank elismerését.

Mastadenovirus

A Mastadenovirus genus tagjai kozil a majom-adenovirusok (simian adenovirus =
SAdV) jellemzése soran két virusgenom teljes szekvenciajat meghataroztuk es elemeztik.
Ezek vilagviszonylatban is az elsd, teljesen jellemzett adenovirusok oOvilagi majombdl. Az
egyik virus (SAdV-3) genomszervezodése és filogenetikai szamitasok alapjan a legésibb tipus
és egyben faj (SAdV-A) az eddig vizsgalt féemlds-adenovirusok kozil. Cikkinket a legjobb
virologiai szaklapok egyike, a Journal of General Virology kozélte. A masik virus (SAdV-1)
eredmenyeink szerint legktdzelebb a hasmenést okoz6 Human adenovirus F fajhoz, azaz a
HAdV-40-es és 41-es tipushoz all, eés ezekhez hasonléan két fiber geén talalhaté benne.
Ugyanakkor filogenetikai tavolsaga és az E3 és E4 régidjanak jellegzetes szerkezete arra utal,
hogy ©nallé adenovirus faj képvisel6jének tekintendé. Ezzel kapcsolatos kozleményink
ugyancsak Journal of General Virology-ban jelent meg.

Amerikai egylttmikodésben sikertlt egy, a SAdV-1-hez hasonld, de Klinikai
(hasmenéses) tiineteket mutatd emberekbél izolalt, j emberi adenovirusnak is a teljes genom
szekvencidjat meghatarozni és elemezni. A munka jelentéségét az adja, hogy kozel 10 éve



nem irtak le Gj humén adenovirust (HAdV). A HAdV-52 felismerésérdl, jellemzésérol és
filogenetikai vizsgalatardl szolo kéziratot a lektorok altal javasolt javitasok utan, e jelentés
készitésének idején kildtik vissza a Journal of Virology részére kozlésre. Az (j human virus,
noha sok tekintetben hasonlit a HAdV-F faj tagjaira (példaul két fiber génje, és hasonloan
rovid E3 régidja van), filogenetikai tavolsaga esetleges Gj fajba sorolasat indokolja. Ezt
alatamasztja a genomszervezédésben megfigyelheté néhany jellegzetesség is. A HAdV-F
tagjaiban ugyanis hianyzik két gén, nevezetesen az E3 12,5 K valamint az E4 ORF1
(dUTPaz), melyek a féemlosok dsszes tobbi adenovirusaban eléfordulnak. Jellegzetes elterés
figyelhet6 meg a virusgenom jellemzésére szolgald nukleotid dsszetételben (G+C aranyban)
is. A HAdV-40 és 41 illetve a HAdV-52 és SAdV-1 kozott ez az érték 4-5% kuldnbséget
mutat, ami meghaladja a tobbi HAdV speciesen beliili eltérés mértékét. Ugy tinik, hogy az

PCR és szekvenalés segitségével két szarvasmarha-adenovirus (bovin adenovirus =
BAdV) azonositasat végeztik el. Az egyik szarvasmarha izolatumot Németorszaghdl kaptuk.
A német virologus kolléga évtizedekkel ezel6tt, még az NDK-ban izolalta a virust.
Szeroldgiai vizsgalatokkal megallapitotta, hogy az ismert BAdV tipusok egyikével sem
azonos. Laboratériumunkban a virusizolatumbdl nyert PCR termékek nukleotid sorrendje
alapjan megerésitettilk, hogy csakugyan egy Uj, bovin mastadenovirus tipusrdl van szo. Az
eredmény koOzléséhez még tovabbi genomrészek szekvenalasat tervezzik. A masik
izolatumrol megallapitottuk, hogy atadenovirus.

A kutatdcsoportunk részvételével leirt 10-es szerotipusu adenovirus (BAdV-10)
vizsgalata soran genom-szekvenciajanak felét meghataroztuk. Az ebben talalhaté E3 és E4
régiok részletes dsszehasonlitd elemzését is elvégeztik. Ennek alapjan megallapitottuk, hogy
a BAdV-10 mind genomszervezédése, mind pedig torzsfa-rekonstrukciokon elfoglalt helye
alapjan tavol all a tobbi, ismert BAdV-tol, és érdekes mddon az 6sibb, egér-adenovirussal
mutat kozelebbi rokonsagot. A felismerés jelent6ségét abban latjuk, hogy a BAdV-10
eléfordulasat mar tobb kontinensen (Eurépaban, Eszak-Amerikaban, Ausztralidban) leirtak, és
eddigi izolatumai minden esetben elhullott szarvasmarhabdl szarmaznak. A betegség vérzéses
bélgyulladassal, hasmenéssel jar. A BAdV-10 a bélfal ereinek endothel sejtjeit karositja. Az
eddigi BAdV-10 torzsek erdekessége még, hogy noha szerologiailag azonosnak latszanak, az
elsédleges sejtkapcsolddasért felelés fehérjéjuknek, a fibernek a génje izolatumonkeént eltéré
méretii. Némely torzsben delécidt, masikakban részleges kett6zodést lehetett megfigyelni.
Kézenfekvo feltételezés, hogy a BAdV-10 esetében viszonylag friss gazdavaltas szemtanui
vagyunk, és a megfigyelt variabilitds az Uj gazdahoz tértené adaptacios folyamat velejardja.

A korabban Angliabdl kapott mékus-adenovirus témajaban egy angol szakdolgozé
diak toltott 2004 nyaran két honapot laboratériumunkban. Az Gj mdkus-adenovirust izolalni
nem sikerult, de tobb génjét PCR és klonozas utan szekvendlni tudtuk. Az eddig megismert
genomszakaszbol a teljes pV1, hexon és protedz jellemzését tervezzik publikalni.

Atadenovirus

Az Eszak-iroszaghol tipizalas céljabol kapott szarvasmarha adenovirus izolatumrol
kideritettlik, hogy a BAdV-6-tal csaknem azonos, tehat valojaban az Atadenovirus nemzetseg
tagja. Mivel ez a BAdV-6 eléfordulasanak elsé megfigyelése az Egyesilt Kiralysagban,
munkankat a Veterinary Record kozélte.

Részt vettiink egy olyan, rendkivil érzékeny, kétkords (nested) PCR kifejlesztésében,
ami az adenovirusok sajat DNS-polimerdz génjének egy rovid szakaszat erésiti fel, rendkivil
degeneralt, csalad-specifikus, konszenzus primer parok segitségével. Az eljarast (polnest
PCR) a laboratériumunkban megtalalhaté tobb tucat adenovirus mintan teszteltik, és eddig
ezek mindegyike pozitiv reakcidt adott. Ennek alapjan a modszert az adenovirusok altalanos
kimutatdsara alkalmasnak itéljik. A rendkivili érzékenység (és foként a primerek



degeneréltsaga) miatt a mddszer specificitds szempontjabol kifogasolhatd, ezért rutin
diagnosztikai célra csak fenntartasokkal ajanlhatd. Kimagasloan értékesnek tekintjik viszont
minden olyan esetben, melyben adenovirusok jelenlétének gyandja all fenn. A PCR masodik
korében keletkez6 termék rendszerint kozvetlenil (a PCR primerek segitségével)
szekvenalhatd, és a rovid, alig 300 béazispar (bp) méretti génszakaszbol szarmaztatott
aminosav szekvencia alapjan torzsfa-rekonstrukcid keszithet6. Az esetek donté tobbségében
mér ennek az igen rovid szekvencian alapuld filogenetikai fanak alapjan meghatarozhato,
hogy a kimutatott virus nagyjabdl melyik nemzetségbe tartozik. Ezutan mar genus specifikus
primerek hasznélataval tovabbi genomszakaszokat lehet felerésiteni és elemezni.

Németorszagbhdl kapott négy hallémintat vizsgaltunk, és megallapitottuk, hogy a
patk&nysiklobdl szarmazd mintdban az &ltalunk korabban részletesen vizsgalt gabonasiklo-
adenovirussal azonos virus van jelen, tovabba a harom (kulénb6zé tenyészetbél szarmazo)
szakallas agama minta az USA-ban kimutatott agAma-adenovirussal csaknem teljesen azonos.
Az egyetlen ismert szakallas agama-adenovirus izolatumot is megkaptuk, €s genom
szekvenalasat megkezdtik. Ez a virus ugyanis rendszeresen megbetegedést okoz az agama
tenyészetekben mind Eurdpaban, mind pedig Eszak-Amerikéaban.

Usutu virus illetve madarinfluenza-virus sziirés céljara gyajtott tobb széaz hazai,
osztrék és svajci madarmintat is tanulmanyoztunk a polnest PCR alkalmazasaval adenovirus
jelenlétére. A gyiijtott mintak nagyobb része elhullott madarakbdl szarmazott, és talan ennek
is kdszonheto, hogy a vartnal nagyobb szamban, megkozelitéleg a mintak 10%-aban pozitiv
reakciot kaptunk. Erdekes modon, a kilonféle fajokban, melyek kozott hazi és vizi szarnyasok
mellett szamos ragadozo- és énekes madar is volt, a baromfiban megfigyeltekhez hasonloan
harom genusba sorolhaté adenovirusok fordultak el6. A révid génszakasz alapjan Uj tipust, és
feltehetéleg ) virusfajt is képviselé atadenovirusnak tiné virus jelenlétét mutattuk ki
kormorén, feketerigo, zéldike, veréb és varju eredetii mintdkban. Tobb mint fél tucat osztrak
feketerigd mintaban ugyanaz a nagyon 6ési virus fordul el6, melynek pontos nemzetségbe
sorolasat egyelére még nem sikerilt elvégezni, de nagy valdsziniiséggel ez is atadenovirus.
Részletesebb vizsgalata jelenleg folyamatban van.

Siadenovirus

A polnest PCR-rel angliai ragadozémadar tenyészetekben elhullott egyedek olyan
mintait vizsgaltuk, melyeket a madarakban eddig leirt harom (Avi-, At- és Siadenovirus)
genusba tartoz6 adenovirusok specifikus kimutatasara kidolgozott haromféle PCR-rel német
kutatok el6zéleg negativnak talaltak. A révid DNS-polimeraz génszakasz utan sikerllt PCR
segitségével a hexon gén egy hosszabb részletének szekvenciajat is meghatarozni. Mindkét
génrészlet analizise arra utalt, hogy az altalunk raptor adenovirusnak elnevezett virus 6nallo,
Uj siadenovirus fajt képvisel. Genomjanak tovabbi vizsgalata egy szakdolgozat és egy PhD
munka témaja lett. A penton génre tervezett, siadenovirusokra specifikus (konszenzus)
primerekkel nem sikerilt pozitiv PCR eredményt kaptunk, annak ellenére, hogy e degeneralt
primerek a referencia virusnak hasznalt, a pulykak verzéses hasmenéset okozo THEV (turkey
hemorrhagic enteritis virus) megfelelé szakaszat nagy hatékonysaggal felerésitették. Tovabbi
PCR primereket terveztink minél tobb és hosszabb genomszakasz Kinyerése céljara. A
siadenovirus nemzetség két ismert tagjanak (béka-adenovirus és THEV) teljes nukleotid
szekvencidja rendelkezésre all, igy ezek Gsszehasonlitasa alapjan a genom néhany terdletén
talaltunk olyan, primer szekvencianak megfelel6 szakaszokat, amelyek a két virusban
nukleinsav szinten is tokéletesen megegyeznek. A fenti megkdzelitések kombinaciojabdl allé
stratégiaval a feltehetéen 26-28 ezer bp méretii genombdl mostanra mintegy 10 ezer bp
nukleotid sorrendjét sikerllt meghatarozni.

A madarmintak sziirése soran tovabbi 0j siadenovirus jelolteket talaltunk széncinege,
csonttollu, cserregé nadiposzata, galamb és feketerigo mintaban. Ezeknek az altalaban nem



izolalhato virusoknak a jellemzésére kiilondsen nagy gondot forditunk, mivel a Siadenovirus
nemzetségnek eddig minddssze két tagja volt. Genomjuk a maig ismert legkisebb adenovirus
genom, amennyiben az egész viruscsalad minden egyes tagjara jellemz6 16 plusz egy
konzervalt génen kivul minddssze 6t, genus specifikus genjik illetve ORF-jik van. Ezek
kozul ketté (a genus elnevezését ado szialidaz-szerii, valamint egy hidroféb fehérjét kodold
gén) a mastadenovirusok E1 regidjanak helyén, a genom bal végén talalhatd. Siadenovirus
specifikus a pVIII és fiber gén kdzotti, ugy nevezett E3 régid is, amely minddssze egyetlen,
eddig ismeretlen funkciéju ORF-et tartalmaz. Végul a genom jobb végén két, ugyancsak
siadenovirus specifikusnak latsz6 ORF (ORF 7 és 8) talalhaté. A vegyes gazdaeredet
(madarak és béka) miatt csak feltételezhettiik, hogy a siadenovirusok esetleg a kétélttiekkel
egyutt fejlodott adenovirus leszarmazasi vonalat képviselhetik. Ezt alatdmasztotta a
viszonylag kicsi €s egyszeri genom, szemben a madarak adenovirusait tartalmazo
Aviadenovirus nemzetség tagjaival, amelyeknek 45 ezer bp korili genomja a
mastadenovirusokéhoz viszonyitva is nagy. A kétélti eredet bizonyitdsdhoz igyekeztink
minél tobb elpusztult kétéltiibol is mintat beszerezni. Sajnos ez nem konnyii vallalkozas, és az
eddig vizsgalatra érkezett csekély szamu mintaban nem sikertlt még adenovirust kimutatni. A
jelentés készitésekor még nem ismerjiik a diszallat boltbdl szarmazd, elhullott, tiizhasu goték
pozitiv PCR mintajabdl kinyert PCR termék szekvenciajat, de mint korabban emlitettik, a
modszer érzékenysége miatt nem ritka a téves (nem specifikus) pozitiv eredmény.

Aviadenovirus

Az Aviadenovirus nemzetségbe tartoz6 virusok kozil egy pulyka- és liba-adenovirus
teljes genom-szekvencidjanak meghatarozésa van folyamatban. A hazai izolalasu pulyka-
adenovirus genomjat keétféle (BamHI és Pstl) restrikcios enzimmel tortént vagas utan
molekulérisan klonoztuk, és bakterialis plazmidban szekvenaljuk. A legalabb 42 ezer bp
méretiinek becsilt genom megkdzelitéleg 50%-anak nukleotid sorrendjét meghataroztuk mar.
Megaéllapitottuk, hogy genomszervezédése alapjan a két, korabban vizsgélt tylk-adenovirus
(FAdV-1 és 9) kozeli rokonanak tekintheto, de ©nallé fajt képvisel. Mivel a pulyka-
adenovirus genomjanak mindkét végét is sikertlt klonozni, elméletileg lehetéséglink van
atfed6é szakaszok segitségével olyan vektorok eléallitasara, amelyekbdl permissziv sejtekbe
torténé transzfektalds utdn rekombindns adenovirusok hozhatok létre. A THEV-vel
ellentétben ez a pulyka-adenovirus csirke-embriomaj-szovettenyésztben is jol szaporithato,
igy a THEV elleni rekombinéns vakcina kidolgozéséhoz felhasznalhatd lehet.

A palyazat keretében vizsgalt liba-adenovirus szintén hazai izolatum. Ennek genom-
szekvenaldsdt a Medical Research Council glasgow-i  Viroldgiai Intézetével
egyuttmikodésben végezzik, Ugy nevezett sorétespuska technikaval. A mddszer lényege,
hogy az ultrahang hatdséra darabolt genombol az optimalis, 500-1000 bp méreti
fragmentumokat agardzgél-elektroforézis utan izolaljuk, majd klonozzuk, és a klénokat
elézetes valogatas nélkul szekvenaljuk. A kapott szekvencidkat a Staden program
segitségével, atfedé szakaszok mentén egyesitjik. A rendkivul hatékony és gyors modszer
hatrdnya az, hogy koltséges. A veéletlenszerii megkdzelités miatt ugyanis bizonyos
genomteriletek akar 10-20-szoros szamban is megjelennek, mire a teljes genom &sszeall.
Jelenleg 41 ezer bp feletti szakasz mér kész, és feltehetéleg a bal genomvég szekvencidjat is
sikerilt meghataroznunk, bar ez utobbi, vadonatuj eredmény még megerésitést igényel.

A polnest PCR mddszerrel sziirt pozitiv madarmintakban legnagyobb szamban
aviadenovirust lehetett Kimutatni. Ezek kdzil néhany azonosnak bizonyult a 12 ismert tyuk-
adenovirus szerotipus valamelyikével, nagyobb résziik azonban csak hasonlénak latszik de
nem azonos velik. A pozitiv mintdkat az aviadenovirusok hexon génjének részleges
felerésitésére szolgal6 PCR segitségével tovabb vizsgaljuk. Az érdekesebb mintak kdzott
talalhatd nagykocsag, jegmadar, vordsbegy, rigd, galamb, seregély eredetii. Pozitiv lett tobb



papagajfaj, beleértve egy allatkerti tukuman amazont, mintaja is. Eddigi vizsgalataink alapjan
megallapitottuk, hogy a madar-adenovirusok igen nagy valtozekonysagot mutatnak. Az ismert
tyuk-adenovirus tipusokhoz tartozd izolatumok kdzott megfigyelheté szekvencia variacio
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Ototdik adenovirus nemzetség

A hal-adenovirus genom-szekvenalasa a tervezettnél Kissé lassabban haladt, mivel
nagyon kevés DNS allt rendelkezésiinkre, és a vegek klonozasa nem sikertlt. A Kigyo-
adenovirus genomveégeinek meghatarozasanal bevalt modszerrel, nevezetesen az egyiranyu
PCR hasznalataval sikerilt ugyan a viruscsaladra jellemzé, konzervalt gének kozul a
legbaloldalibb elhelyezkedésii (Ugy nevezett Va2 geén) vegeig eljutni, és ettol balra egy, az
eddig ismert adenovirus (sé6t a Génbankban fellelhet6 6sszes) fehérjék egyikére sem hasonlitd
feltételezett fehérje génjét felfedezni. Jelenleg a target DNS mennyiségét a REPLI-g® Mini
nevezett kit (Qiagen, Biomarker) segitségével prébaljuk novelni, abban bizva, hogy a Kit
termindlis fehérje nélkili (és igy konnyebben kldnozhatd) genomvégek képzodését is
elésegiti. A polnest PCR segitségéevel vizsgaltunk diszhal kereskedésbél szarmazo, kuldnfele
elhullott halakat és Daniabdl kapott lepényhalmintat is. Mind a hazai tenyésztési
diszhalakbdl, mind a dan hal proliferativ bérelvaltozasabol vett minta negativ maradit.

Filogenetikai szamitasok

A vizsgalataink soran meghatarozott (j szekvenciadkkal folyamatosan végeztiink
filogenetikai szamitasokat. Ezek a szamitasok teljes mértékben alatdmasztottdk az egyes
adenovirus vonalak, azaz genusok és a gerinces gazdak kozotti leszdrmazési viszonyok
hasonlosagara vonatkozd megfigyeléseinket. Megerdsitettik tovabbd azt a korabbi
feltételezéslinket is, hogy néhany esetben gazdavaltas torténik, amikor egy-egy gerinces
osztaly tagjait az osztalynak megfeleld, szokasos adenovirus nemzetség tagjain kivil mas
nemzetségbeli adenovirusok fertézik. llyen feltételezett gazdavaltas esetén az adenovirus
altalaban a megszokottnal sulyosabb, esetenként haldlos kimenetelti fert6zést illetve
megbetegedést okozhat. Tovabbi vizsgalatokat igényel annak Kkideritése, hogy a feltételezett
gazdavaltasra miért latunk gyakrabban példat a kérédzok es kiléndsen a madarak korében. A
hazi és vad kérédz6 fajokban a mastadenovirusokon kivil rendszeresen és gyakran figyelhet6
meg atadenovirus, nem ritkan komoly betegseget is okozva. A kulonféle madarakban az
Aviadenovirus nemzetség mellett szintén az Atadenovirus, és ezen felil még a Siadenovirus
tagjai gyakoriak. Hazityukban és feketerigbban mind a harom genus képvisel6it kimutattuk
mar.Mivel kiléndsen ez utdbbi genus tagjait eddig madarbol izolalni nem nagyon sikertlt, a
polnest PCR Kkidolgozasa es hasznalata nagy elorelépést jelent az adenovirusok
biodiverzitdsanak felmérése terén.

Az adenovirusok filogenetikai vizsgalatat targyalé modszertani kézleményink kézel
egy évtizede jelent meg el6szér a Humana Press gondozasaban kiadott, Methods in Molecular
Medicine cimi sorozat Adenovirus Methods and Protocols cimi kotetének részeként. A kotet
méasodik kiadasa 2006 decemberében jelent meg. Ebben ismét mi irtuk a Phylogenetic
Analysis of Adenovirus Sequences cimii fejezet javitott, bovitett valtozatat.

Egyéb eredmények

A pélyadzat négy éve alatt laboratoriumunkban egy kulféldi és tobb magyar
szakdolgozat, valamint két PhD értekezes készilt el adenovirus témaban. Jelenleg harom
TDK-as illetve szakdolgozatos diak és négy PhD hallgaté dolgozik a megkezdett projekteken,
ezert nagyon bizunk témacsoportunk kovetkezé OTKA palyazatanak tamogatasaban is.

2006. év folyaman két nemzetkozi konferencian vettink részt. A 8. Nemzetkdzi
Adenovirus talalkozét Zirichben szervezték. E konferencia tudomanyos bizottsaganak tagja



voltam. A konferencia részvevéinek dont6 tobbsége arra szavazott, hogy a 2009-ben esedékes
9. Nemzetkdzi Adenovirus Konferenciat mi rendezzik meg Budapesten. Az Eurdpai
Allatorvos Viroloégusok Téarsasaganak (ESVV) altalaban haromévenként megrendezésre
keril6 nemzetkdzi kongresszusa 2006-ban Lisszabonban volt. Nagy megtiszteltetésnek
tekintjuk, hogy az ESVV is Budapesten szeretné tartani kdvetkezé kongresszusat, és ennek
szervezésére minket kértek fel.

Emlitésre érdemesnek tartom még, hogy az Elsevier (korabban az Academic Press)
gondozasdban készilé6 Encyclopedia of Virology cimi kézikdonyv 2008-ban tervezett
megjelenésii, U] kiadasaban két adenovirusos fejezet megirasara is csoportunk tagjait kértek
fel.

A palyazat kezdete 6ta a zardjelentés készitésének idépontjaig az OTKA tamogatas
szamanak feltiintetésével nyolc (ebb6l hét angol, egy pedig magyar nyelvii) kdzlemény jelent
meg impakt faktorral rendelkez6 folydiratban, amelyeknek Osszesitett impakt faktora (a
megjelenes evének értékével szdmolva): 15,98. Egy kdzlemeny atdolgozas utan benyujtva a
Journal of Virology-hoz. Megjelent tovabba harom konyvfejezet (ezekbdl egy magyar nyelvi,
hazai kiadasu).



