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VILCEK, S.:A molecular survey and genetic diversity of Hepatitis E virus in domestic swine 
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Uplatnenie výsledkov projektu 

Prioritné výsledky riešenia projektu na medzinárodnej a národnej úrovni nájdu uplatnenie vo 
virológii, epizootológii/epidemiológii a vo veterinárnej praxi. Poznatky o enterálnych vírusoch 
vyplňujú biele miesta na epizootologickej mape Európy a to rozšírením našich vedomostí o 
výskyte a genetickej povahe astrovírusov, sapovírusu, kobuvírusu u ošípaných a diviakov v 
oblasti strednej Európy. Podrobnejšia analýza ohniska nákazy spôsobeného chimerickým 
prasacím koronavírusom na Slovensku rozširuje poznatky o klinických príznakoch 
koronavírusovej nákazy u ošípaných, jej možnej eliminácii, ako aj vzťah tohto kmeňa k iným 
koronavírusom infikujúcich ošípané v Európe. Identifikácia a analýza zoonotických vírusov, 
ako je rotavírus A a vírus hepatitídy E naliehavo upozorňuje na ich možný prenos zo zvierat 
a ich potravinových produktov na človeka aj v našom geografickom regióne. Analýza 
enterálneho virómu prasiat poukázala na to, že nie vždy existuje vzťah medzi výskytom 
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enterálnych vírusov v enterálnom trakte a hnačkou. Výsledky zároveň navodzujú otázku, či 
prítomnosť enterálnych vírusov vždy zohráva iba negatívnu úlohu v zdraví zvierat. 
Dosiahnuté výsledky nájdu uplatnenie aj v pedagogickej praxi pri vzdelávaní veterinárnych 
lekárov a u zoonotických vírusoch aj pri osvete laickej verejnosti. 
 
Súhrn výsledkov riešenia projektu a naplnenia cieľov projektu v slovenskom jazyku 
(max. 20 riadkov) 
Ciele projektu, ktorý bol zameraný na identifikáciu a genetickú charakterizáciu enterálnych 
vírusov zdravých a hnačkujúcich prasiat a diviakov bol splnený. Porcinný astrovírus (PAstV), 
porcinný sapovírus (PSaV) a porcinný kobuvírus 1 (PKV-1) boli identifikované u zdravých a 
hnačkujúcich prasiat rôznych vekových skupín. Naproti tomu výskyt rotavírusu A (RVA) u 
ciciakov koreloval s vývojom hnačky (39% hnačkujúcich versus 9,2% u zdravých zvierat). 
Pri genetickej typizácii PAstV bolo u prasiat zo Slovenska identifikovaných všetkých päť 
genetických línií (PAstV-1 – PastV-5), u diviakov len PAstV-2 a PAstV-4. Fylogenetická 
analýza chimerického koronavírusu (SeCoV) z ohniska na dvoch farmách ošípaných na 
Slovensku nepotvrdila príbuznosť SeCoV s PEDV z Maďarska. Porcinné izoláty RVA zo 
Slovenska patrili do genotypov G4, G5, G11 a G3, z P genotypov do P[6] a P[13], z G-P 
genotypov do G4P[6], G5P[6] a G5P[13]. U ľudských pacientov boli identifikované  genotypy 
G3 sa G1. Fylogenetická analýza nepotvrdila vzťah medzi slovenskými prasacími a 
ľudskými RVA izolátmi. Avšak bola pozorovaná výrazná nukleotidová podobnosť niektorých 
prasacích RVA sekvencií zo Slovenska s humánnymi sekvenciami z Maďarska. HEV izoláty 
z ošípaných na Slovensku boli detegované u 17% vzoriek a to aj u prasiat presúvaných na 
bitúnok. Fylogenéza potvrdila genotyp HEV-3, ale analýza indikovala aj nový doteraz 
neznámy subtyp. V pečeni diviakov, ktorá je potravinová komodita, bol HEV (genotyp HEV-
3) identifikovaný u 15 % analyzovaných vzoriek. V rektálnych výteroch ľudských pacientov 
suspektných na vírusovú hepatitídu E bol zistený HEV-3 genotyp, ale priamy vzťah k 
prasacím izolátom zo Slovenska nebol zistený. Pri analýze virómu metódou NGS bolo 
zistené široké spektrum vírusov u zdravých aj hnačkujúcich prasiat bez výraznejších 
rozdielov u zvierat rôznych vekových skupín. 
 
Súhrn výsledkov riešenia projektu a naplnenia cieľov projektu v anglickom jazyku 
(max. 20 riadkov) 
The aim of this project which was focused on the identification and genetic characterisation 
of enteric viruses of healthy and diarrheic pigs and boars was fulfil. Porcine astrovirus 
(PAstV), porcine sapovirus (PSaV) and porcine kobuvirus (PKV-1) were identified in healthy 
and diarrheic pigs of different age. On the other hand, the occurrence of rotavirus A (RVA) 
correlated with the development of diarrhoea in piglets (39% in diarrheic versus 9.2% in 
healthy animals). Genetic typing of PAstV identified all five genetic lineages (PAstV – PastV-
5) in pigs originating from Slovakia, but AstV-2 and PAstV-4 were found in boars only. 
Phylogenetic analysis of chimeric porcine coronavirus (SeCoV) on two pig farms in Slovakia 
did not confirm any relationship with PEDV in Hungary. Porcine RVA isolates from Slovakia 
were typed as genotypes G4, G5, G11 and G3, of P genotypes as P[6] and P[13], and of G-
P genotypes as G4P[6], G5P[6] and G5P[13]. Human RVA isolates were identified as 
genotypes G3 and G1. Phylogenetic analysis did not reveal the relationship between Slovak 
porcine and human RVA isolates. However, significant nucleotide identity was observed 
between several porcine RVA sequences from Slovakia and human sequences from 
Hungary. A part of 17% HEV rectal swab samples were positive in pigs originating from 
Slovakia and virus was also confirm in samples of animals sent to slaughter-house. The 
virus phylogeny in those samples revealed HEV-3 genotype but new subtype was also 
confirmed. HEV-3 was identified in 15% of boar liver samples (food commodity). HEV-3 
genotype was also confirmed in rectal swab samples of human patients suspected of virus 
hepatitide E but direct relationship to pig isolates from Slovakia was not identified. The 
analysis of enteric virome in healthy and diarrheic pigs revealed a broad spectrum of viruses 
in healthy and diarrheic pigs. Not significant differences were found in most animals of 
different age. 
 


