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e Klasszikus virulens torzsek (70-es évek)
e Sulyos bursa karosodas:
e Heveny szakaszban odéma és vérzeéses
bursa

e |dult szakaszban korlatozott mertéki
regeneracio
e KoOzepesen magas maternalis
ellenanyagszint szukséges a bursa
karosodas kivédéseéhez.
e SPF csirkében akar 50%-os elhullas
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Patotipusok és Genotipusok L

DV86/86NL
BG/RU

MB/IL

D991/3/08ES
D1078/10/08ES
D1067/2/08ES

D1278/8/09ES
D1311/19/10BR
G92/2/03BR

BR-3

[ STCI67US
BURSA-VAC
CEVAC IBD L

BURSINE2

CEVAC Gumbo L
P2/73DE
GLS/87US

VarA/85US
VarE/85US
U28/88US

D966/6/08FR
L D814/24/08FR
D1204/9/09Fr
D806/10/07ES
L D966/9/08FR
D806/11/07ES
4’7‘01701/2/3/11PT

OKYMT/95JP

G127/3/03BG
D1009//3/08RO
G557/1/07RO
D1494/1/3/09RO

D1374/2/1/10FR

D1588/5/3/11SK
D1420/2/1/10EZ
D1632/1/11SK
L peowse/1opL
L D108/01PL
D1776/3/2/11PL
88180/88C]
D2697/4/4/14SA)
4(?':902/3/14%
KSA | ”

RF5/94
[ ITAOL
ITAO3

)




Patotipusok és Genotipusok

e Nagyvirulenciaju torzsek (90-es évek)
e Sulyos bursa karosodas, nagyon korlatozot
mertékl regeneracioval
® Odéma, kocsonyas bursa koruli
izzadmany; pontszeri/kiterjedt
beverzések (akar az egész bursara
Kiterjedt)
e Altalanos tiinetek (pl. vérzések a
vazizmokban)
e (Csak magas maternalis ellenanyagszint

tudja meggatolni a bursa karosodas
kialakulasat.

a b C

3 nappal fert6zés utan:
(a) Kontroll, (b) vérzéses bursa,
(c) 6démas bursa kocsonyas izzadmany

Bevérzés mellizomban

uuuuuuuuuu

aaaaa

ssssssss

zzzzzz
uuuuuuuuuuu
ssssss

zzzzzzz
ssssssss
zzzzzzzzz

VVVVV

Nagyvirulenciaju IBDV
3. Genetikai csoport

ITA varians IBDV
6. Genetikai csonort

Klasszikus virulens és vakcinak
1. Genetikai csonort

¢ Eurdpai variansok

?. Genetikai csoport

} Szubklinikai IBDV

4. Genetikai csoport



Patotipusok és Genotipusok

e Nagyvirulenciaju torzsek F52/70  klasszikusvirulens 36%
¢ Magas elhullas a fogekony Cu-lwt  klasszikusvirulens 54%
allomanyokban 849VB  nagyvirulencidju = 91%

(a standardizalt rafert6z6 rendszerek
esetén is torzsenként nagyon kulonbozd
mortalitas) Harbin  nagyvirulencidju  58%

96108 nagyvirulencidaju  91%

HK46 nagyvirulencidaju  63%
GX nagyvirulencidaju  57%

Forras: van den Berg et al. 2004
Avian Pathol. 33(5) 470-

5 hetes SPF csirkén, 10°EIDg,
dozis




Patotipusok és Genotipusok

e Szubklinikal torzsek

B:B index (mean +/-5TD)
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Nincs klinikai tunet vagy elhullas
Enyhébb bursa karosodas: intenziv, gyors lymphocyta kiurules
gyulladas nélkul, vagy nagyon enyhe gyulladasos sejtes

beszlrbdessel

= Nincs kifejezett 6déma vagy bursa koruli izzadmany; nincs beverzés

= Jo/jobb regeneraldédasi képesseg, mint cv/vv virusoknal

-follicularis szerkezet megmarad, lymphocytak vissza tudnak telepulni

-az atvészelt allatok tobbségében a bursa mérete egész életre kisebb marad, de
funkcionalisan regeneralodik

UQ’ ¢ g@ EUvarians

izolatum G?

. - GQ“DeIEtbrzs G2

% w v SPF kontroll

sampling date (day post-infection) Forras: Patogenitasi vizsgalat 5 hetes SPF
csirkében; mintavétel: 8 dpi (Ceva-Phylaxia
MSP HWFR WDelE HSPF control Tudomanyos Tamogaté Igazgatésag)

D8 D12




Patotipusok és Genotipusok

® Szubklinikai torzsek (folyt.)
e Szamos genetikailag kalonbozd
torzscsoport tartozik ide:

e G2 USA variansok (Amerika, Azsia)
G4 Szubklinikai torzsek (vilagszerte)
G5 Mexikoi variansok (Mexiko)

G6 ITA variansok (Kozel-Kelet, Olaszo.)
G? eurdpai variansok (Eurdpa)

Nagyvirulenciaju IBDV
3. Genetikai csoport

ITA varians IBDV
6. Genetikai csoport

Klasszikus virulens és vakcinak
1. Genetikai csonort

Eurdpai variansok
?. Genetikai csopbort

>

4. Genetikai csoport

} Szubklinikai IBDV



Patotipusok és Genotipusok

® Szubklinikai torzsek (kiilonbségek) B-lymphocyta visszatelepiilés mértéke SPF
e Bursa regenerélédés mértéke és csirkében 4 héttel fertozést kovetoen

dinamikaja eltérd a szubklinikai H-E festés IHC- B-lymphocyta
0 ial 0ZC W Y= ) . — e el
| A ) % P ’4;

torzsek csoportjai kozott

Ez a kiilbnbség megnyilvanul a § A
lymphocyta visszatelepiilés S |
mértékében és az IBDV kilirilésében g i}
egyarant Z )
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WD8 wWD14 wD21 wD28 | D
Eltérd genetikaicsoportba tartozo torzsek 6l regenerélédott folliculus; 2 hetes SPF csirkék fertdzése per os
részlegesen regenerdlddott foll. Ceva-Phylaxia Tud. Tém. Igazgatdsdg

kuldonbozé ideig perzisztalhatnak a bursaban




Patogenitas kifejezodését befolyasolo tényezok

e Fertozo dozis

e Allatok kora
e 3-6 hetes korban a legfogékonyabb

e Hasznositasi tipus e N
e A tojohibridek fogékonyabbak, mint a hushlbrldek

e Maternalis immunitas
A

Varians IBDV
Nagyvirulenciaju IBDV
Klasszikus virulens IBDV
Intermedier+ vakcinak

Maternalis ellenanyag szint

L}
Keles
Vagas

e Egyéb immunszuppressziv agensek jelenléte
e CAV (mind a CAV mind az IBDV patogenitasa nd)




Reaszortans vv IBDV megjelenése

D3996/2/2/17BE
D3994/1/8/17N;
D4628/2/19EZ
D3976/1/17DE
D4051/2/1/17SE
D4320/6/18DK

D1526/1/10LV

e Eurépaban ma mar csak sporadikusan
fordul el6 nagy virulenciaju IBDV

e 2017-6ta Svédorszagban, Daniaban,

Hollandiaban, Belgiumban,
Németorszagban és Csehorszagban

TULA94/RU
D1806/1/11PT
D1393/16/10PT
D1920/3/3/12PT
D1102 /3/09PT
D1393/5/10PT
UK661/86GB

D1078/7/08ES
D1082/1/09UA
CS89/89GB

uj, alacsony patogenitasu IBDV .
torzsek jelentek meg, melyek rutin "

genetikai vizsgalat alapjan (genetikai = Nagyvirulenciaju 1BDV
markerek 222A,2561, 2491 és 299S)a o 3. Genetikai csoport
nagy virulenciaju torzsekkel mutatnak |
rokonsagot. Ezek a torzsek késobb
elterjedtek egész Europaban beleértve

Magyarorszagot is.
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G557/1/07RO
D1494/1/3/09RO
D991/3/08ES
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D1374/2/1/10FR
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D1311/19/10BR
G92/2/03BR

BR-3
D1588/5/3/11SK
D1420/2/1/10EZ
D1632/1/11SK
—— D691/6/10PL

patogenitast=>Reasszortacié?? ™ T

Mi okozza az alacsonyabb B

D1776/3/2/11PL
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IBD virus genom

e Szegmens A

e Kis ORF: VP5 nem strukturalis fehérje
e Nagy ORF: poliprotein
« VP2 16 kapszid fehérje, 6 neutralizalo
epitopok = hipervariabilis régio
* VP4 proteaz, poliprotein érése

« VP3 belsd kapszid fehérje, kapszid
osszeszerelb6dése

e Szegmens B
e Egy ORF: VP1, RNS fuggd RNS polimeraz

Szegmens A Szegmens B

—

“

VPS5



IBDV genom szegmensek szerinti fobb csoportok

e A szegmens: szamos genetikai csoport A1-A8 (G1-G8)

e B szegmens: két f6 genetikai csoport a klasszikus virulens B1
és a nagy virulenciaju B2
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eForras: Legardi et. al. 2023. Avian Pathology ROI: 10.1080/03079457.2023.2270531
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Termeészetes reasszortansok

A szegmens: vviIBDV
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A szegmens: 2 szerotipus e o
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ariant/
IBDV

classical
attenuat

very virulent

HBDY-1/China/KX592158
B UnUChioa KC100816

i
PA/00924/14/USA/KPE42112 ]

serotype 2

A szegmens: 2 szerotipus | -

Figure 1 Phylogenetic tree deduced from the full-length genome segment A (A) and B (B) of representative IBDV strains using

B S Zeg m e n S VV I B DV neighbour joining methods (1000 replicates). Red dot—polish reassortant strain, green dot—earlier identified reassortant strain.

(XY

serotype 2

attenuated IBDV

serotype 1

unidentified
origin

patotipus: SZU b kl | n | kal Forras: Pikula et. al. 2018. J. Vet. Res. 49:89.

= ha csak egyik szegmens vv, akkor nem viselkedik vv-ként
= ha legalabb egyik szegmens 2-es szerotipusu, akkor szubklinikai



Reasszortansok

e Nyugat eurdpai
reasszortans
A szegmens: vvIBDV
B szegmens: attenualt
vakcina
patotipus: szubklinikai

= Virulenciaja a vartnal
erosebben csokkent

e Lengyel reasszortans
A szegmens: vvIBDV
B szegmens: attenualt
vakcina
pathot.:nagyvirulenciaju !

= Virulenciaja a varttal
ellentétben nem csokkent
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Figure 1 Phylogenetic tree deduced from the full-length genome segment A (A) and B (B) of representative IBDV strains using
neighbour joining methods (1000 replicates). Red dot—polish reassortant strain, green dot—earlier identified reassortant strain.
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Kiilonb6z6 vvIBDV (A3Bx) torzsek patoldgiai

o0 Y 4 Y 4
osszehasonlitasa
100 gk 1 , R Ve
90 O =0O= D407/2/04/TR wIBDYV rafert6z6 torzs 2004 .bél
= 80— == [D6761/2/1/22/FR Francia reaszortans vvIBDV
g 70— -A= D6868/1/41/22/PT Portugal reasszortans vwIBDV
a 604 =@=- D5403/1/20 HU Magyar wiIBDV izolatum 2020
“g 50— =O= D6916/2/5/22/HU  Magyar wIBDV izolatum 2022
= 40 -]
Q O
S 30-
&
o 20—
10_ . r - ’
0 5 hetes kevertivari SPF csirkék
— 1 T T T T T T T T T T T 1
0 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 10° EID., virus izolatum szajon at fert6zve
Time (days)
o A két 2022-es A3B1 reasszortans virus nem okozott elhullast

A 2004-es A3B1 reasszortans virus 65% elhullast okozott

A 2020-as A3B2 vvIBDV 20% mig a 2022-es A3B2 vvIBDV 10%
elhullast okozott

WOAH Terrestrial manual 2024, Infectious Bursal Disease 1.9.1. Pathogenicity testing ,very
virulent’ IBDVs induce ~50-100% mortality in SPF White Leghorn chickens following a 10°
EID., challenge. Classical phenotype; ~10-50% mortality.




VP2 fehérje

e A virus kapszid felszinét alkoté VP2
fehérjén lévd nyulvanyok
felépitéséért felelés 4 hurok
aminosav szekvenciajat a VP2 geén
hipervariabilis szakasza kodolja
=ezt a regiot hasznaljuk rutin
genetikai jellemzésre

Py hurok Py hurok Pgc hurok Py hurok
S I i L

Fo6 hidrofil régio A Kis hidrofil régi6é A Kis hidrofil régié B Nagy hidrofil régié B

210 220 230 240 250 260 270 280 2350 300 310 320 330 340
52/70GB TARDDYQFSSQYQPGEVTITLESANIDAITSLSIGCGELVHQTSVOELVLGATIY LIGFDCTAVITRAVAADNGLTAGTDNLMPENLVIPTNEITQPITSIKLEIVYT SKSGGQACDOMSWSASGSLAVTIHGGNY PG
UK661/B6GE R T e I
VarE/B85US R 1 V... K = N..|. ... o 0 s -
2512/Tw T . e L N R I
D78 e Voo = S T........ I e R.o. ... .
P7/78Hu R = V..Goo]..... 5 T.T...... N..J|...... PI..... o
00273/73Au ... oo N..V.o....J ......] .. N..... V..... T.T...... L S..... Y A L...N............

Referancia: Coulibaly et. al. 2005. Cell. 120:761-772.



Kiilonb6z6 genotipusu torzsek hipervariabilis

régiojanak 6sszehasonlitasa

VP2

S &8 § B 3B NRES IS SIS
IBDV torzs Genotipus Pathotipus B R N N N N N AL e o
D6948 Nagy virulenciaju A3B2 Nagy virulenciaji Q YA* I Q G I*I D NAMI* S*Q S
89163 Nagy virulenciaju A3B2 Nagy virulenciaji . : I . . .. . B
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e Atorok A3B1 reasszortans aa szekvenciaja megegyezik a regi vwiBDV

torzsekével

e A szubklinikai patotipust mutaté torzsekben minden esetben a 279.
pozicidban aszparaginsav (D) helyett aszparagin (N) talalhato. Ezt az
aminosav cseréet az irodalomban a szovettenyeszethez valé adaptacio egyik
kulcs valtozasakeént tartjak szamon.

e A magyar vvIBDV torzsek esetében a 254 pozicioban glicin (G) helyett
szerin (S) talalhaté. Az eurépai A3B1 reasszortansok esetében pedig
aszparaginsav =receptorkotddes esetleges gyenqulése



Torok és Francia A3B1 osszehasonlitasa

B sejt specifikus immunfestés
Fert6zés utan 24 h Fert6zés utan 3. nap Fert6zés utan 21. nap
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A3B1 wIBDV

o A fert6zést kovetd 24. éraban a A3B1 lassabban indul

e A 21. mindkét virus esetében hasonldéan lassu
regeneracio




Virus izolalas a fertozést koveto kiilonbozo
idopontokban
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o A fertdzést kovetd 3. napon vett bursa szervmintakbdl a virus
torzseket sikerult izolalni.

o A21.és 28. napon viszont a 20 koruli ct-k ellenére a virus izolalas
sikertelen volt.



Osszefoglalas

Az IBD virusok virulenciaja a fobb patotipusokon beliil is jelentos
eltérést mutat

Szamos kiilso tényezo befolyasolja azt, hogy az aktualis torzs
virulenciaja milyen mértékben fejez6dik ki.

Szekvencia adatok alapjan a patogenitas teljes biztonsaggal nem
hatarozhato meg, de az esetek donté részében jo indikaciot jelent.

A VP2 szekvencia vizsgalata alapjan a kiilonbo6z6 torzsek
jarvanytani kapcsolatait lehet feltarni.

Amennyiben a klinikai kép jelentosen eltér a rutin genetikai
vizsgalat alapjan varttdl, hasznos lehet a B szegmens genetikai
vizsgalata is.

A vartnal sulyosabb korkép esetén a tarsfert6zések kizarasa is
elengedhetetlen.



Osszefoglalas

® A egész Eurdopaban elterjedt A3B1 reasszortans
nagy virulenciaju torzsek elhullast nem, de a
gyenge bursa regeneracio miatt
immunszupressziot okozhatnak.

® A magyar A3B2 nagy virulenciaju torzsek
virulenciaja csokkent, kevesebb elhullast
okoznak.
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