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BIOLOGIA | DIAGNOSTYKA WIRUSA'Y ZIEMNIAKA

Krzysztof Treder

Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin-P1B, Oddzial w Boninie,
Pracownia Diagnostyki Molekularnej i Biochemii, Bonin 3, 76-015 Manowo

Wirus Y ziemniaka (ang. Potato virus Y, PVY) jest typowym
przedstawicielem rodzaju Potywirus, nalezacego do rodziny Potyviridae. Wirus
przenoszony jest gtéwnie przez mszyce w sposob nietrwaly i niekrazeniowy,
cho¢ moze rozprzestrzenia¢ si¢ wraz z sokiem przez uszkodzenia mechaniczne,
przez szczepienie oraz wraz z woda. PVY jest obecnie najwazniejszym wirusem
infekujagcym ziemniaki. Stanowi powazny problem roéwniez w uprawach
pomidora, papryki i tytoniu. Od Kkilku dekad populacja wirusa ulega
dynamicznym zmianom. Pojawiaja si¢ nowe, rekombinowane szczepy, ktore
wywotuja lagodne, trudne do wykrycia objawy na ro§linach Ilub wystepuja
bezobjawowo. Jednoczesénie czesto indukujg nekrozy bulw, przyczyniajac sie do
dyskwalifikacji plonu. Dlatego z praktycznego punktu widzenia istotne jest nie
tylko czule wykrywanie wirusa, ale rowniez identyfikowanie szczepow
powodujacych nekrozy bulw. Tradycyjnie do tego celu stosuje sie test
biologiczny na ro$linach wskaznikowych, uzupetniony o test immunologiczny
roéznicujacy serotypy O i N wirusa. Metody molekularne oparte o RT-PCR
umozliwiaja bardziej specyficzng identyfikacje szczepdéw genetycznych.
Jednoczesne wykrycie wirusa i rozrdznienie jego serotypow umozliwia test
oparty o izotermiczng amplifikacj¢ kwaséw nukleinowych technikg RT-LAMP.

WEWNATRZGATUNKOWE INTERAKCJE MIEDZY
IZOLATAMI WIRUSA'Y ZIEMNIAKA (POTATO VIRUS Y,
PVY) | WIRUSA M ZIEMNIAKA (POTATO VIRUS M, PVM)
W INFEKCJACH MIESZANYCH

Anna Grupa-Urbanska

Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin-PIB, Oddzial MEOCHOW,
Pracownia Fitopatologii, Ul. Platanowa 15, 05-831 Mtochow

Wzajemne oddziatywanie wirusow niespokrewnionych ze soba ma
zwykle charakter synergistyczny lub obojetny. Natomiast w przypadku wiruséw
blisko ze soba spokrewnionych, w szczegdlnosci szczepOw/izolatow tego
samego gatunku, dominujg oddziatywania o charakterze antagonistycznym.

Celem badan bylo scharakteryzowanie interakcji migdzy roéznymi
genetycznie izolatami wirusa Y ziemniaka (Potato virus Y, PVY) w infekcjach
mieszanych w roslinach ziemniaka i tytoniu z wykorzystaniem metod
biologicznych, serologicznych, molekularnych i immunofluorescencyjnych.
Ponadto, oceniano zdolno$¢ mszycy brzoskwiniowo-ziemniaczanej Myzus
persicae do jednoczesnego przenoszenia dwoch izolatow PVY. Celem badan
byla réwniez analiza interakcji migdzy réznymi izolatami wirusa M ziemniaka
(Potato virus M, PVM) w infekcjach mieszanych w ro$linach gatunku bielun
surmikwiat (Datura metel L).

Wykazano, ze wewnatrzgatunkowe interakcje miedzy roéznymi
genetycznie izolatami PVY i PVM w infekcjach mieszanych majg charakter
antagonistyczny. Za pomoca zréznicowanych metod diagnostycznych
dowiedziono istnienia silnej konkurencji miedzy izolatami PVY. Efekt
rywalizacji zalezal od kondycji/zdolnoséci przystosowawczej izolatu, a takze od
terminu zaistnienia infekcji lub wykonania inokulacji kazdym z pary izolatéw
PVY. Pojedyncze mszyce gatunku M. persicae byly zdolne do réwnoczesnego
nabywania i przenoszenia dwoch izolatow PVY. Wykazano, ze infekcja
tagodnym izolatem PVM calkowicie lub cze$ciowo chronita rosliny D. metel
przed infekcja bardziej wirulentnym izolatem tego wirusa.



DYNAMIKA ZMIAN APOPLASTU W EFEKCIE

INTERAKCJI ZGODNEJ | NIEZGODNEJ PvYNTN.
SOLANUM TUBEROSUM

Katarzyna Otulak-Koziet, Edmund Koziet

Szkota Glowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, Wydziat Rolnictwa
i Biologii,
Katedra Botaniki, ul Nowoursynowska 159, 02- 776 Warszawa

Jednym z elementéw systemu monitorujacego stan komorki roslinne;j jest
sciana komodrkowa, intensywnie zmieniajaca si¢ podczas oddziatujacych
biotycznych czynnikow stresowych. Brak jednak informacji jakie i na ile istotne
zmiany towarzysza interakcjom roslina - wirus. Dynamika zmian
towarzyszacych interakcjom ro$lina-patogen koncentruje si¢ w duzej mierze na
analizach efektow dziatania patogenow aktywnie penetrujacych i wywotujacych
destrukcj¢ $ciany komorkowej, jako ,,pierwszego punktu kontaktowego”
patogena z infekowana rosling (jak grzyby, nicienie czy bakterie). Jednakze
najnowsze dane literaturowe na podstawie analizy transkryptomu wskazuja na
aktywacje metabolizmu S$ciany komorkowej podczas infekcji wirusowej.
Pozostaje dotychczas niezglebione, czy procesy zwigzane ze wzmacnianiem
struktury $ciany, czy tez z jej rozluznianiem sa skutkiem silnej przebudowy
apoplastu w efekcie infekcji wirusowej. Wydaje si¢, ze sa to procesy Scisle
skorelowane z typem interakcji ro$lina — wirus. Prezentowane wyniki
koncentruja si¢ na poréwnaniu charakteru i dynamiki zmian $ciany komorkowej
indukowanych w efekcie interakcji zgodnej oraz reakcji nadwrazliwosci
ziemniak- nekrotyczny szczep wirusa Y ziemniaka PVYN™, Lokalizacja
i dystrybucja kluczowych biatek zwigzanych ze struktura $ciany komoérkowej,
takich jak: B-1,3 glukanaza (PR-2), czy katalityczna podjednostka celulazy A4
(CesA4) oraz wplywajacych na aktywna rearanzacj¢ Sciany komorkowej, jak
ekstensyny HRGP pozwolity wnioskowa¢ o aktywnej wymianie komponentow
pomiedzy apoplastem i symplastem podczas stresu biotycznego infekcji
wirusowej i $cistej korelacji z typem odpowiedzi rosliny na patogena. Dynamika
zmian apoplastu w efekcie interakcji ziemniak - PVYN™N moze by¢ postrzegana

jako element zjawiska zwanego ‘SignWALLing® angazujacego aktywna
wymiang informacji pomigdzy symplastem i apoplastem.

Badania finansowane ze $rodkéw Narodowego Centrum Nauki, numer decyzji:
2018/02/X/NZ9/00832.



ANALIZA ULTRASTRUKTURALNA TRANSPORTU
MIEDZYKOMORKOWEGO | PATOGENEZY WIRUSA
KARELEOWATOSCI SLIWY (PRUNUS DWARF VIRUS (PDV))

Edmund Koziel, Katarzyna Otulak-Koziet

Szkota Glowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, Wydzial Rolnictwa
i Biologii,
Katedra Botaniki, ul Nowoursynowska 159, 02- 776 Warszawa

Wirus kartowatosci $liwy (Prune dwarf virus, PDV) to grozny patogen
atakujacy drzewa owocowe —§liwy, wisnie, brzoskwinie, a takze wiele roslin
zielnych. Pomimo, iz PDV jest intensywnie badany pod wzgledem zalezno$ci
filogenetycznych, funkcji gendéw czy tez biatlek wirusa, nadal jak dotad
brakowato informacji na temat mechanizmow transportu miedzykomorkowego i
patogenezy tego wirusa na poziomie ultrastrukturalnym. Niniejsze badania
wskazujg na zlozony charakter patogenezy podczas infekcji indukowanej przez
PDV. Analiza kolokalizacji  biatek uczestniczacych ~w  transporcie
migdzykomérkowym (MP) wraz z biatkiem kapsydu (CP) oraz zaangazowanie
organelli komorki roslinnej w procesie patogenezy pozwolily na wskazanie
szlaku transportu lokalnego tego wirusa. PDV moze by¢ transportowany w
postaci czastek dzigki strukturom tubularnym, udziat w tym procesie biatka MP
warunkuje transport przez plazmodesmy. Modelowanie struktury 3D biatek
transportowych wirusa PDV oraz wirusa mozaiki lucerny (AMV), rowniez
z grupy Bromoviridae, pozwolito na wskazanie istotnych podobienstw w
mechanizmie transportu lokalnego pomiedzy PDV a AMV.

WYKRYWANIE I IDENTYFIKACJA NEPOWIRUSOW
W ROSLINACH Z RODZAJU RUBUS

Elzbieta Dabrowska, Elzbieta Paduch-Cichal

Szkola Glowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, Wydzial Ogrodnictwa,
Biotechnologii i Architektury Krajobrazu,
Samodzielny Zaklad Fitopatologii, ul Nowoursynowska 159, 02- 776 Warszawa

Wirusy nalezace do rodzaju Nepovirus sa patogenami polifagicznymi.
Wiadomo, ze sze$¢ sposrod nich poraza rosliny nalezace do rodzaju Rubus
(Martin i in. 2013). Sa to: wirus mozaiki gesiowki (Arabis mosaic virus, ArMV),
wirus lisciozwoju czeres$ni (Cherry leaf roll virus, CLRV), wirus pier$cieniowej
plamistosci maliny (Raspberry ringspot virus, RpRSV), wirus pierscieniowej
plamisto$ci  tytoniu (Tobacco ringspot virus, TRSV), wirus czarnej
pierscieniowej plamistosci pomidora (Tomato black ring virus, TBRV), wirus
pierscieniowej plamistosci pomidora (Tomato ringspot virus, ToORSV). Materiat
badawczy stanowity liScie malin oraz jezyn pobrane w kwietniu i maju 2019 r. z
czterech lokalizacji w wojewddztwie mazowieckim. Celem badan byto ustalenie
stanu  porazenia  ro$lin  przez nepowirusy przy uzyciu testu
immunoenzymatycznego — ELISA. RpRSV oraz TRSV wykryto w 2/460 prob,
ArMV wykryto w 3/460 prob, TBRV wykryto w 9/460 prob. CLRV oraz
ToRSV nie zostaly wykryte. Planowane s3 dalsze badania: potwierdzenie
pozytywnych wynikéw testu ELISA przy uzyciu techniki RT-PCR,
przeprowadzenie testow biologicznych oraz obserwacja czastek wiruséw dzigki
technice immunoelektronomikroskopowej. Wykonana zostanie rowniez analiza
filogenetyczna uzyskanych izolatow oraz izolatow zdeponowanych w Banku
Gendw.



WIRUSY I WIROIDY ROSLIN W BADANIACH
PROWADZONYCH W INSTYTUCIE UPRAWY NAWOZENIA
I GLEBOZNAWSTWA W PULAWACH

Grazyna Korbecka-Glinka, Urszula Skomra, Teresa Doroszewska

Instytut Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa,
Zaktad Hodowli i Biotechnologii Roslin, ul. Kranicowa 8, 24-100 Pulawy

W Instytucie Uprawy Nawozenia i Gleboznawstwa (IUNG-PIB) od
blisko 100 lat prowadzone sg prace w zakresie hodowli chmielu i tytoniu.
Natomiast badania nad wirusami i wiroidami roslin wynikaja przede wszystkim
ze znaczenia jakie te patogeny maja dla uprawy obu gatunkow.

Tyton w warunkach polowych porazany jest glownie przez wirus Y
ziemniaka (PVY), wirus bragzowej plamistosci pomidora (TSWV) oraz wirus
mozaiki tytoniowej (TMV). Prace dotyczace charakterystyki odpornosci na te
patogeny w kolekcji odmian tytoniu oraz dzikich gatunkow z rodzaju Nicotiana
doprowadzily do identyfikacji zrdédet odpornosci, ktére sa lub moga by¢
wykorzystywane w hodowli odpornosciowej (Depta et al. 2018; Doroszewska
and Depta 2011; Laskowska et al. 2013). W ramach hodowli ukierunkowanej na
odpornos¢ na TSWV otrzymano linie hodowlane tytoniu z introgresja
pochodzaca od odpornego gatunku N. alata, przy czym aktualnie prowadzone sg
prace nad lokalizacja tej introgresji w genomie oraz poprawa fenotypu w celu
otrzymania odmiany odporne;.

Zréznicowanie  genetyczne PVY daje mozliwo$¢  poréwnania
efektywnosci roznych zréodet odpornosci/tolerancji na tego wirusa w testach
inokulacji izolatami PVY, ktoére reprezentujg rozne szczepy tego wirusa. Okazuje
sig, ze najbardziej zjadliwe szczepy PVY (PVYNN) s3 w stanie przetamaé
odpornos¢ wigkszosci odmian tytoniu z odpornoscia typu va, ale nie wywoluja
natomiast objawow nekrotycznych na tolerancyjnej linii hodowlanej tytoniu
BPA (Korbecka-Glinka et al. 2017). Do otrzymania tej linii wykorzystano
odporny gatunek N. africana (Doroszewska 2010).

Chmiel jest czesto porazany przez wirusy i wiroidy, ktéore moga powodowaé
obnizenie plonu oraz niekorzystne zmiany chemiczne surowca. Kumulacj¢ tych

patogendow w roélinach ulatwia wieloletni charakter uprawy oraz zabiegi
agrotechniczne, ktore czgsto prowadza do mechanicznych uszkodzen roslin. W
Polsce chmiel najczeSciej porazaja: wirus mozaiki chmielu (HpMV), wirus
mozaiki jabtoni (ApMV) oraz wiroid utajony chmielu (HpLVd) (Skomra 2001).
Najlepsza metoda na ograniczenie wystgpowania tych patogenow jest zaktadanie
plantacji przy uzyciu zdrowych sadzonek. W IUNG-PIB udoskonalono i
wdrozono metod¢ eliminacji tych patogendw poprzez regeneracj¢ merystemow
wierzchotkowych. Uzyskane w ten sposéb zdrowe rosliny sg obecnie
wykorzystywane do produkcji sadzonek wolnych od wirusow i wiroidow.

Poza wyzej wymienionymi patogenami chmiel moze by¢ porazany
réwniez przez inne wirusy i wiroidy. Aktualnie monitorowane jest wystepowanie
dwoch wirusow (HpLV, ArMV) i trzech wiroidow (HSVd, AFCVd, CBCVd) na
plantacjach na terenie Polski, ktére sg zlokalizowane w gltéwnych rejonach
uprawy tego gatunku. Prowadzona bedzie tez identyfikacja patogenéw chmielu
na drodze sekwencjonowania RNA metoda NGS.
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PIERWSZE WYKRYCIE SPRAWCY MOZAIKI BOROWKI
WY SOKIEJ (BLUEBERRY MOSAIC ASSOCIATED VIRUS,
BLMAV) W POLSCE

Mirostawa Cie$linska

Instytut Ogrodnictwa, ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice

Wirus wywotujacy mozaike borowki wysokiej (Blueberry mosaic
associated virus, BIMaV) nalezy do rodziny Aspiviridae, rodzaju Ophiovirus.
Jego genom sktada si¢ z trzech antysensownych czasteczek jednoniciowego
RNA (RNA1, RNA2 i RNA3).

Mozaika boréwki wysokiej wystepuje w USA, rzadziej w Kanadzie,
Nowej Zelandii, Europie, Afryce Potudniowej, Argentynie i Chile.
Charakterystycznym objawem choroby sa plamy i mozaikowe wzory na liSciach
koloru jasnozottego, a w pdzniejszych okresie wegetacji - roézowego do
czerwono-karminowego. Przebarwienia te moga wystgpowac tylko na niektorych
pedach, a niekiedy wirus nie wywotuje widocznych objawow. BIMaV powoduje
zmniejszenie plonu (np. 0 15% u odm. Bluecrop), obnizenie jako$ci owocow i
op6znienie ich dojrzewania.

Celem badan byta identyfikacja i charakterystyka molekularna izolatow
wirusa wykrytego w roslinach kilku odmian boréwki wysokiej. Proby lisci
pobrano z czterech ro$lin borowki wysokiej odmian: Rubel (woj. podlaskie),
Goldtraube (woj. t6dzkie) wykazujacych objawy mozaiki oraz Goldtraube (woj.
matopolskie) i Huron (woj. todzkie), na ktérych nie obserwowano zmian
chorobowych.

RNA wirusa izolowano z liSci metodg adsorpcji na zelu krzemionkowym
(ang. silica capture, SC), a nastegpnie fragment RNA1 amplifikowano w reakc;ji
RT-PCR. We wszystkich prébach wykryto BIMaV, a uzyskane izolaty
oznaczono: BIMaV: WIL (z odm. Rubel), BOT (z odm. Goldtraube, woj.
todzkie), KUS (z odm. Goldtraube, woj. matopolskie) i CIEP (z odm. Huron,
woj. todzkie). W celu okreslenia wlasciwosci genetycznych badanych izolatow,
w firmie Genomed S.A przeprowadzono sekwencjonowanie fragmentow RNA1
(przypuszczalnie kodujacy biatko  polimerazy RNA zaleznej od polimerazy),

RNAZ (przypuszczalnie kodujacy biatko transportowe) i RNA3 (przypuszczalnie
kodujacy nukleoproteing). Do analizy sekwencji uzyskanych fragmentow
genomu wykorzystano oprogramowanie pakietu Lasergene 7.1 (DNASTAR), a
analize filogenetyczng przeprowadzono metoda najwigkszej wiarygodnosci
(MEGA5.2).

Podobienstwo sekwencji fragmentow izolatow WIL, BOT, KUS i CIEP w
obrebie RNA1 wynosito - 90,6-99,4%, RNA2 - 95,5-98,9% i RNA3 -94,4-
99,8%. Najwigksze zroéznicowanie w sekwencji nukleotydow stwierdzono dla
izolatu BOT. Przeprowadzono analize filogenetyczna badanych sekwencji oraz
analogicznych sekwencji szczepéw BIMaV zamieszczonych w bazie GenBank.
Dwa badane izolaty wirusa — CIEP i WIL grupowaly si¢ na wspolnych gatgziach
drzew filogenetycznych RNAL, RNA2 i RNA3 wraz ze szczepem Arkansasb z
USA, co $wiadczyto o ich bliskim pokrewienstwie. Izolat BOT znacznie réznit
si¢ pod wzgledem wlasciwosci molekularnych od pozostalych analizowanych
izolatow wirusa i1 znajdowat si¢ na odrgbnych gat¢ziach drzew filogenetycznych
razem ze szczepem referencyjnym Jat8 z Japonii. Z kolei, pozycja filogenetyczna
izolatu KUS zalezala od analizowanego fragmentu genomu. Analiza sekwencji
nukleotydéw RNAT izolatu KUS wskazywata na jego blizsze pokrewienstwo z
izolatem BOT 1 szczepem Jat§8 z Japonii, podczas gdy, ze wzgledu na duze
réznice w sekwencji RNA2, izolat ten byl wydzielony od pozostatych. Z kolei,
analiza fragmentu RNA3 wykazala, ze izolat KUS grupowat si¢ wraz z izolatami
CIEP i WIL oraz amerykanskim szczepem Arkansas5 na tej samej gatezi drzewa
filogenetycznego.

Wyniki przeprowadzonych analiz wskazuja, iz badane izolaty roznily si¢
pod wzgledem genetycznym. Izolaty WIL i CIEP byly blisko spokrewnione ze
szczepem Arkansas5 z USA, za§ BOT - ze szczepem Jat8 z Japonii. W
zaleznosci od analizowanego fragmentu genomu, izolat KUS wykazywat
wlasciwosci charakterystyczne dla szczepu z USA lub szczepu japonskiego.

Badania byty prowadzone w ramach zadania 2.1 ,,Aktualizacja i opracowanie
metodyk integrowanej ochrony ro$lin i Integrowanej Produkcji Ro$lin oraz
analiza zagrozenia fitosanitarnego ze strony organizmow szkodliwych dla roslin”
Programu Wieloletniego Instytutu Ogrodnictwa (2015-2020).



PIERWSZE WYKRYCIE KWARANTANNOWEGO
PATOGENA ‘CANDIDATUS PHYTOPLASMA ULMI’
ZAGRAZAJACEGO WIAZOM W POLSCE

Mirostawa Cieslinska®, Klaudia Krajciczek?, Anna Patka®

1Instytut Ogrodnictwa, ul. Konstytucji 3 Maja 1/3, 96-100 Skierniewice

2 Wojewodzki Inspektorat Ochrony Roslin i
Nasiennictwa, Oddziatu w Raciborzu, Katowice

‘Candidatus Phytoplasma ulmi’ (‘Ca. P. ulmi’) jest kwarantannowa fitoplazma
wywolujacg zottaczke wigzu (Ulmus sp.) w USA i w Europie m.in. we
Wrioszech, Francji, w Niemczech, Czechach, Serbii i Chorwacji. Celem pracy
bylo okreslenie przyczyny zoétknigcia lisci i zamierania wigzow rosngcych na
terenie kilku le$nictw w potudniowe] czesci wojewodztwa Slaskiego. Lustracje
prowadzono w rejonie Bielska-Biatej, Cieszyna, Raciborza i Pszczyny. Z tyka
pedow pobranych z drzew wigzu pospolitego oraz wigzu gorskiego wyizolowano
DNA, z ktorego nastepnie amplifikowano fragment genu 16S rRNA w reakcji
PCR. Fitoplazme wykryto w sze$ciu probach z chorych drzew wigzu pospolitego
rosngcych na terenie le$nictwa Nedza. Profile restrykcyjne uzyskane po
trawieniu enzymem Bfal fragmentu 16S rDNA fitoplazmy z wigzéw roznit sig
od wzoru uzyskanego dla szczepu ‘Ca. P. ulmi’ (16SrV-A) i byt identyczny, jak
dla wzorcowego szczepu ‘Ca. P. rubi’ (16SrV-E). Analiza sekwencji wykazata,
ze mutacja punktowa skutkowala dodatkowym miejscem restrykcyjnym po
trawieniu enzymem Bfal, ktore nie wystgpowalo w referencyjnych szczepach
‘Ca. P. ulmi’. Sekwencja genu 16S rRNA polskich izolatow i szczepu EYCZ1
‘Ca. P. ulmi’ z Czech (nr dostgpu GenBank: EU184021) byla identyczna.
Najnizsze podobienstwo (99,7%) w obrebie tego regionu bylo pomigdzy
sekwencjami polskich izolatow i szczepu fitoplazmy z USA (AF122911).
Pozycja filogenetyczna 16S rRNA polskich izolatow byta niejednoznaczna i
lokowala si¢ na granicy podgrupy 16SrV-A (‘Ca. ulmi’) oraz 16SrV-C
(fitoplazmy wywotujace: flavescence dorée, zbttaczke olchy i miotlastos$é¢
zarnowca). W celu przeprowadzenia doktadniejszej charakterystyki molekularnej
wykrytych izolatow fitoplazm, zamplifikowano réwniez fragmenty genéw biatka

rybosomalnego (rpl22, rps3) i translokazy biatkowej (secY), a nastepnie
przeprowadzono analize¢ sekwencji nukleotydéw uzyskanych fragmentéow DNA.
Porownujac  sekwencje tych fragmentéow genomu wykazano wigksze
zréznicowanie genetyczne miedzy badanymi izolatami ‘Ca. P. ulmi’ i szczepami
tej fitoplazmy wykrytymi w innych krajach. Analiza filogenetyczna genow
rpl22, rps3 i secY wykazala pokrewienstwo fitoplazmy z wigzéw odpowiednio z
podgrupami rpV-A i secYV-A (’Candidatus Phytoplasma ulmi’). Polskie izolaty
byly spokrewnione ze szczepami EY1_SRB i EY10_SRB z Serbii oraz EYCZ1 z
Czech. Rezerwuarem fitoplazmy byly prawdopodobnie wigzy rosnace w
Czechach, z ktorych patogen ten mogt zosta¢ przeniesiony przez skoczKi na
drzewa rosnagce w obregbie leSnictwa Nedza potozonego w  rejonie
przygranicznym. Jest to pierwsze doniesienie o wykryciu fitoplazmy zottaczki
wiazu w naszym kraju.



POLIMORFIZMY OPERONU 16S RDNA W GENOMACH
FITOPLAZM ‘CANDIDATUS PHYTOPLASMA ASTERIS’
PODGRUPY 16SRI-B INFEKUJACYCH ROSLINY
UPRAWNE W POLSCE

Agnieszka Zwolinskat, Henryk Pospieszny!, Natasza Borodynko-Filas?

1lnstytut Ochrony Roslin-PIB, Zaklad Wirusologii i
Bakteriologii, ul. Wladystawa Wegorka 20, 60-318 Poznan

ZlnsZytut Ochrony Roslin-PIB, Klinika Chorob Roslin i Bank
Patogenéw, ul. Wiadystawa Wegorka 20, 60-318 Poznan

Fitoplazmy sa bakteriami fitopatogenicznymi, ktore namnazaja si¢ w tyku
ro§lin. Patogeny te zasiedlaja rowniez organy wewnetrzne piewikow
(Auchenorrhyncha) - owadow, ktore sa odpowiedzialne za ich przenoszenie. W
hemolimfie owada (wektora) fitoplazma wydajnie si¢ namnaza, a z czasem
przenika do $linianek skad wraz ze $ling moze zosta¢ przeniesiona na kolejna
ro$ling. Objawy wywotywane przez fitoplazmy, takie jak: zottaczka, miotlastose,
deformacja kwiatow (np. formy liciopodobne, tzw. fyllodia) czy kartowacenie,
prowadza do obnizenia zdrowotnosci roslin, a w przypadku roslin uprawnych, do
obnizenia jakos$ci i ilosci plonu. Doniesienia o nasileniu wystgpowania chordb
fitoplazmatycznych w Europie potudniowej i zachodniej oraz przypadki infekcji
obserwowane na grochu i rzepaku w Polsce, byly przestanka do podjecia
dalszych badan nad rozpowszechnieniem fitoplazm w polskim $rodowisku
rolniczym, a takze nad ich zréznicowaniem oraz przynaleznoscia taksonomiczna.
W latach 2012-2016 przeprowadzono lustracj¢ wybranych roslin uprawnych i
ozdobnych. Materiat badawczy stanowily ro$liny rolnicze z objawami
wskazujagcymi na infekcje fitoplazmatyczng. Analiza molekularna préobek
zebranych w zachodniej i centralnej Polsce oraz ro§lin otrzymanych od
producentow wykazata zakazenie fitoplazmami dziewigciu gatunkoéw roslin.
Szczepy ’Candidatus (Ca.) Phytoplasma asteris’ zidentyfikowano na marchwi,
buraku cukrowym, tubinie, grochu, kalafiorze, gorczycy, pszenicy, kukurydzy
oraz na jatowcu i aksamitce rozpierzchtej. Na podstawie analizy sekwencji 16S

rDNA zaklasyfikowano izolaty fitoplazm do podgrupy rybosomalnej 16Srl-B i
blisko spokrewnionych linii genetycznych (podgrupy: -L, -B/L). Badania
ujawnity wystepowanie trzech miejsc polimorficznych w sekwencji genu 16S
rRNA wsrdd czesei badanych izolatow fitoplazm wskazujac na heterogenicznos¢
dwoch operonéw rybosomalnych. Analiza pojedynczych kopii genu 16S rRNA
wykazata, Ze istniejg wigcej niz dwa warianty sekwencji 16S rDNA w izolatach
fitoplazm pochodzacych z pojedynczych roslin. Sytuacja taka moze by¢
nastepstwem infekcji dwoma lub wigcej szczepami fitoplazm lub obecnoscia
szczegblnego szczepu fitoplazmy, ktory posiada wigcej niz dwie kopie operonu
rybosomalnego. Filogeneza molekularna oparta na dwoch markerach
genetycznych tj. genach 16S rRNA oraz tuf pokazala jednoznacznie, ze
wszystkie badane izolaty fitoplazm nalezaty do gatunku ‘Ca. Phytoplasma
asteris’ i plasowaty si¢ na drzewachrazem z innymi przedstawicielami podgrupy
rybosomalnej 16Srl-B. Na podstawie uzyskanych wynikow badan wykazano po
raz pierwszy na swiecie, ze fitoplazmy z podgrupy 16SrI-B moga porazaé takie
ro$liny jak: burak cukrowy, tubin, groch uprawny, kalafior i gorczyce uprawna
oraz ze fitoplazmy z podgrupy 16SrI-L moga infekowaé buraka cukrowego,
kukurydze i groch uprawny. Ponadto opisano zmienno$¢ w sekwencji genow
16S rRNA w obrgbie genomu fitoplazm 16SrI-B i pokrewnych (paralogéw), oraz
w sekwencji genéw 16S rRNA poszczegdlnych szczepow fitoplazm
16Srl1-B i pokrewnych (ortologdw).

Cze$¢ badan sfinansowano z grantu HFSP RGP0024/2015. Pierwsza autorka

otrzymata stypendium doktorskie ETIUDA 4 ufundowane przez Narodowe
Centrum Nauki (UMO-2016/20/T/NZ9/00571).



WYKRYWANIE | CHARAKTERYSTYKA
MOLEKULARNA NOWYCH LINII GENETYCZNYCH
FITOPLAZM PODGRUPY 16SR V-C INFEKUJACYCH
OLCHE CZARNA (ALNUS GLUTINOSA L. GAERTN.) I

BYLICE (ARTEMISIA VULGARIS L.) W POLSCE

Marta Jurga, Agnieszka Zwolinska

Instytut Ochrony Roslin-PIB, Zakiad Wirusologii i Bakteriologii,
ul. Wiadystawa Wegorka 20, 60-318 Poznan

Fitoplazmy infekuja wiele gatunkow ro$lin uprawnych, a takze dziko
rosnacych np. drzew i krzewdw, ktére moga petni¢ role rezerwuaru tych
patogenéw w $rodowisku. Fitoplazm nie mozna hodowa¢ in vitro, a ich
klasyfikacja oparta jest o zroznicowanie sekwencji 16S rDNA.

Na olszy czarnej (A. glutinosa) rosnacej w potudniowym rejonie Polski
(okolice Raciborza) zaobserwowano w 2018 roku zwarty pokrdj czesci pedow
bocznych. Pojedyncze pedy mialy skrocone migdzywezla oraz jasniejszg barwe
lisSci w porownaniu z reszta korony. Do badan wlaczono réwniez rosngcg
nieopodal bylice pospolita (A. vulgaris) z objawami licznych znieksztatcen
morfologicznych. Pedy bylicy ulegly silnemu zwezeniu i poskrecaniu,
przypominajac wasy czepne ro$lin straczkowych. Obserwowano rowniez
nadmierng proliferacje skutkujaca powstawaniem tzw. czarcich miotet.

Do badan pobrano nadziemne, zdeformowane czesci roélin, z ktorych
wyizolowano DNA. Proby przetestowano pod katem obecno$ci fitoplazm za
pomoca zagniezdzonego PCR (ang. nested-PCR) z uzyciem zestawu
specyficznych starterow hybrydyzujacych do gendéw 16S rRNA oraz operonu
biatek rybosomalnych (geny rp). Uzyskane fragmenty obu loci o pozadanej
dtugosci ~ 1,2 kilo par zasad (kz) poddano sekwencjonowaniu. Analizg izolatu
fitoplazm z olszy poszerzono o gen secY (~ 1,1 kz). Uzyskane sekwencje
umieszczono w bazie GenBank pod nastgpujacymi nr akcesyjnymi: MK440303,
MK806438, MK992916 (olsza) oraz MK440304, MK814810 (bylica).
Przynalezno$¢ badanych fitoplazm do grupy 16S rRNA okreslono za pomoca
wirtualnego trawienia restrykcyjnego fragmentu genu 16S rRNA (1,2 kz) w

programie iPhyClassifier. Na podstawie otrzymanego profilu restrykcyjnego
fitoplazmy z olchy i bylicy zostaty zaklasyfikowane do podgrupy 16SrV-C.

Pokrewienstwo szczepdw okre§lono przeszukujac baz¢ danych GenBank
narzgdziem BLASTn oraz konstruujac drzewa filogenetyczne wraz z
sekwencjami  poszczegdlnych gatunkéw  fitoplazm. Analizy powigzan
ewolucyjnych przeprowadzone na podstawie badanych gendéw wskazaly, ze
fitoplazmy infekujace olsz¢ i bylicg sa ze soba blisko spokrewnione i dziela
wspolnego przodka z fitoplazmami z podgrup 16SrV-C i 16SrV-D.
Sekwencjonowanie genéw rp wykazato, ze szczepy z olchy i bylicy réznig si¢
synonimiczng mutacjag punktowag w obregbie genu kodujacego biatko
rybosomalne S3 (gen rps3). Ta pojedyncza zmiana jednonukleotydowa
wytyczyta nowa lini¢ genetyczng fitoplazm 16SrV-C i pozwolita na rozréznienie
obu szczepow.

Jest to pierwsze wykrycie fitoplazmy 16SrV-C w Polsce na olszy czarnej
oraz pierwsze na §wiecie wykrycie tej fitoplazmy na bylicy pospolitej. Porazenia
olszy czarnej fitoplazmami z podgrupy 16SrV-C odnotowano dotychczas we
Francji, Niemczech, Szwajcarii, Austrii, Wtochach, Serbii oraz Czarnogorze.
Fitoplazmy z grupy 16SrV takie jak ‘Candidatus Phytoplasma ulmi’ (16SrV-A)
oraz ‘Grapevine flavescence dorée phytoplasma’ (16SrV-C i 16SrV-D) sa
sprawcami groznych choréb wiazéw oraz winorosli, i wpisane sg na liste
organizmow kwarantannowych. Potwierdzenie obecnosci patogenu na olszy oraz
bylicy $§wiadczy o tym, Ze oba gatunki mogg stanowi¢ rezerwuar fitoplazmy
16SrV-C i odgrywaé znaczaca role w jej rozprzestrzenianiu si¢ na winoros§l w
Polsce.

Badania zostaty sfinansowane przez Human Frontier Science Program (HFSP) z
grantu badawczego nr. RGP0024/2015 oraz z tematu statutowego (WIB-02)
przyznanego przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego dla Instytutu
Ochrony Roslin - PIB.



CHARAKTERYSTYKA ODDZIALYWAN WIRUS-
GOSPODARZ NA PRZYKLADZIE PATOGENICZNOSCI
WIRUSA NEKROZY POMIDORA NA SOLANUM
LYCOPERSICUM

Przemystaw Wieczorek, Marta Budziszewska, Barbara Wrzesinska
Arnika Przybylska, Patryk Frackowiak, Aleksandra Obrepalska-

Steplowska
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Wirus nekrozy pomidora (Tomato torrado virus, ToTV), wywolujacy
nekrozy na podatnych odmianach Solanum lycopersicum, jest typowym
przedstawicielem torradowirusow. Ponadto, torradovirusy to patogeny
porazajace pomidory, satat¢, marchew, dyni¢ pizmows, czy koniczyne.

Zastosowanie innowacyjnej, wysoce czulej metody diagnostycznej, jaka
jest reakcja cyfrowego PCR (ang. digital PCR), umozliwia wykrycie nawet
pojedynczych kopii RNA wirusa ToTV w zainfekowanych roslinach oraz w jego
wektorze. Okre$lenie determinant patogenicznosci ToTV  przeprowadzono
technikg ekspresji przejsciowej gendw/biatek (lokalnej oraz systemicznej) W
pomidorze oraz Nicotiana benthamiana. Przypuszcza si¢, ze co najmniej trzy
geny ToTV moga determinowaé patogeniczno$é tego wirusa: domena 11K w
obrebie poliproteiny kodowanej przez RNAI, biatko 3A uczestniczace w
transporcie oraz podjednostki bialka plaszcza Vp26/Vp23. Biatko 3A
determinuje specyficznos¢ ToTV do porazania S. lycopersicum Ilub N.
benthamiana. Natomiast podjednostki biatka ptaszcza Vp26 oraz Vp23 moga
mie¢ wplyw na nekrotyczny charakter infekcji ToTV na pomidorze. Biorac pod
uwage odpowiedz rosliny na atak wirusa, wyniki badan pokazuja, ze pomimo
braku silnego supresora potranskrypcyjnego wyciszania genow kodowanego
przez ToTV, wirus ten przetamuje tg odpowiedz obronng gospodarza i w efekcie
wydajnie przemieszcza si¢ w jego tkankach. Potwierdzajg to wyniki badan, w
ktorych ToTV porazal mutanty N. benthamiana, w ktorych wyciszano geny
szlakow potranskrypcyjnego wyciszania genéw. Dzigki zastosowaniu

nowoczesnych metod badawczych mozliwe bylo zbadanie wzajemnych relacji
ToTV-gospodarz-wektor, w tym okre$lenie domen patogenicznosci (3A,
Vp26/Vp23 oraz 11K) oraz wskazanie determinant RNA uczestniczacych w
oddziatywania wirusa z wektorem.

Badania prowadzono w ramach projektéw NCN nr: 2016/21/D/NZ9/02478 i
2016/21/D/NZ9/02468 oraz stypendium EMBO Short-Term Fellowship 7022.



WPLYW INFEKCJI WIRUSEM KARLOWATOSCI
ORZECHA ZIEMNEGO (PSV) NA REGULACJE
EKSPRESJI GENOW NICOTIANA BENTHAMIANA
POWIAZANYCH Z PROCESEM FOSFORYLACJI
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Modyfikacje potranslacyjne biatek wptywaja na zmiany strukturalne biatek i ich
aktywnosci, lokalizacje¢ komoérkowa, stabilno$¢ oraz oddziatywania z innymi
biatkami lub czasteczkami. Jedng z nich jest fosforylacja, polegajaca na
przylaczeniu reszty fosforanowej najczesciej do seryny, treoniny lub tyrozyny,
majaca odwracalny charakter. Fosforylacja stanowi glowny mechanizm
kontrolny aktywnosci bialek w oddziatywaniach patogen-gospodarz, czy gtéwny
mechanizm przekazywania sygnatu w warunkach stresowych. W wyniku analizy
matych niekodujacych RNA (sRNA) roslin N. benthamiana zainfekowanych
PSV w obecnosci lub braku satelitarnego RNA (satRNA) zidentyfikowano
sRNA mogace regulowa¢ zaré6wno geny N. benthamiana, jak rowniez
uczestniczy¢ W procesie wyciszania genomowych RNA PSV. Nie wykazano
obecnosci sSRNA, ktorych celem jest satRNA PSV. Analiza funkcjonalna
transkryptow N. benthamiana bedacych miejscem dziatania SRNA skierowanych
takze przeciwko genomowym RNA PSV wykazala, iz duza liczba transkryptow
zwigzanych z biologicznymi procesami powigzana jest z fosforylacjg. Co wiecej,
w wyniku analizy fosfoproteomu roélin N. benthamiana zainfekowanych PSV i

PSV z satRNA otrzymano dane $wiadczace 0 znacznym spadku poziomu
fosforylacji biatek w obecnosci PSV  (bez satRNA). Takze dane
transkryptomiczne wskazuja na silny wpltyw infekcji samym wirusem na
fosforylacje. Zebrane wiclopoziomowe dane $wiadcza o znaczacym wplywie
obecno$ci PSV na proces fosforylacji w roslinach N. benthamiana, ktorej
regulacja zwigzana jest procesem wyciszania genow. Obecnos¢ satRNA w
obecnosci PSV powoduje natomiast wzrost poziomu fosforylacji biatek podczas
infekcji wirusowej, jednakze nie zidentyfikowano sRNA zwigzanych z
sekwencja satRNA.

Badania finansowane z grantu Narodowego Centrum Nauki OPUS: UMO-
2014/13/B/NZ9/02002.



METODA SEKWENCJONOWANIA NOWEJ GENERACJI
NARZEDZIEM DO IDENTYFIKACJI WIRUSOW ROSLIN
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Metoda sekwencjonowania nowej generacji (NGS) jest coraz bardziej

powszechng technikg wykorzystywana w badaniach biologicznych. Opiera si¢ o
rownolegle, masowe sekwencjonowanie od kilku tysigcy do kilkuset milionow
matryc, dzieki czemu uzyskuje si¢ znaczne ilosci danych w stosunkowo krotkim
czasie. Odpowiednio przeprowadzona analiza bioinformatyczna umozliwia m.
in. identyfikacj¢ wirusow poprzez mapowanie otrzymanych sekwencji do
genomoéw referencyjnych, wykrywanie wariantdéw genetycznych czy nawet
nowych gatunkow.
Zaktad Wirusologii i Bakteriologii IOR-PIB w Poznaniu posiada obszerng
kolekcje wiruséw porazajacych wiele roéznych gatunkow roslin gospodarczo-
waznych, ozdobnych, drzew, krzewow i chwastow. Od wielu lat kolekcja ta jest
wzbogacana poprzez prowadzenie corocznych monitoringdw upraw oraz
dziatalno$¢ Kliniki Chordb Roslin. Jednakze w ciagu ostatnich lat w kolekcji
zwieksza si¢ liczba probek, w ktorych nie udato si¢ okresli¢ gatunku wirusa za
pomocg konwencjonalnych technik identyfikacji patogendw ro$lin. Celem
prowadzonych badan byta analiza wybranych probek za pomoca techniki NGS.
Do badan wybrano 12 probek pochodzacych z nastgpujacych gatunkow roslin:
bobik, cukinia, lepnica biata, ogorek, ostrozka belladonna, robinia akacjowa i
werbena. Z ro$lin izolowano catkowity RNA, usunig¢to rybosomalny RNA, a
nastgpnie skonstruowano biblioteki. Sekwencjonowanie testowe wykonano z
uzyciem sekwenatora MiSeq (Illumina), w technologii sparowanych koncow
2x250 nt. Nastgpnie przeprowadzono sekwencjonowanie wlasciwe z uzyciem
sekwenatora NextSeq500 (Illumina), w technologii sparowanych koncoéw 2x36

nt. Analiz¢ bioinformatyczng otrzymanych danych przeprowadzono za pomoca
programéw CLC Genomics (Qiagen), MEGANG6, FastQC oraz algorytmow
Bowtie2 i Spades.

Wykorzystanie techniki NGS umozliwito identyfikacje i otrzymanie
pelnych sekwencji genomow nastepujacych wirusow: afidorodnego wirusa
zottaczki dyniowatych w ro$linie cukinii, wirusa czarnej pierScieniowej
plamistosci pomidora w ro$linie werbeny, wirusa karlowatosci orzeszka
ziemnego w roslinie robinii akacjowej, wirusa mozaiki arbuza w ro$linie cukinii,
wirusa mozaiki gesidwki w roslinie ostrozki belladonny, wirusa mozaiki ogorka
w roélinie ogorka, wirusa zo6ttej centkowato$ci melandrium w roslinie lepnicy
biatej, wirusa w roslinie ogorka, zottej mozaiki cukinii w roélinie cukinii, wirusa
zotte] mozaiki fasoli w roslinie bobiku, wirusa zoéttej mozaiki koniczyny w
ro$linie werbeny, oraz Chenopodium quinoa mitovirus 1 w roslinie komosy
ryzowej. W wielu przypadkow wirusy identyfikowano w postaci infekcji
mieszanych. Badania potwierdzaja wysoka skuteczno$¢ techniki NGS w
diagnostyce wiruséw roslin. Niezwykle istotna jest tez mozliwos¢ wykrycia
nowych, dotad nienotowanych w Polsce wirusow np. Chenopodium gquinoa
mitovirus 1.
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Wirus mozaiki stoktosy (Brome mosaic virus, BMV) jest typowym
przedstawicielem rodzaju Bromovirus w rodzinie Bromoviridae. BMV poraza szeroki
zakres roslin zywicielskich i jest przenoszony przez wektory owadzie, glownie przez
skrzypionki z rodzaju Oulema i Phylotrella. Jego wystgpowanie potwierdzono w USA,
Europie oraz potludniowej czeSci Afryki. W Polsce wirus wykryto po raz pierwszy w
porazonych roslinach pszenicy, w 1999 r. Pomimo tego, ze BMV zaliczono do dziesigtki
najwazniejszych wiruséw roélin i jest wykorzystywany jako model molekularny do badan
nad ekspresja gendw wirusow, replikacja i rekombinacja RNA oraz interakcjami wirus —
gospodarz, to jednak wiedza o zréznicowaniu genetycznym populacji tego wirusa jest nadal
ograniczona. W bazie NCBI GenBank zdeponowano jak dotad tylko 5 kompletnych
sekwencji genomu BMV.

W wyniku prac prowadzonych w latach 2013-2018, w IOR-PIB stworzono unikalng
kolekcje BMV. Izolaty wirusa pochodza z porazonych ro$lin, zar6wno gospodarczo-
waznych (kukurydza i pszenzyto) oraz dziko rosngcych traw (kupkéwka pospolita,
jeczmien plonny, wiechlina roczna, stoklosa migkka). Rosliny zbierano w réznych
lokalizacjach na terenie Wielkopolski i Slaska. Ponadto, po raz pierwszy na $wiecie,
wykryto infekcyjne izolaty BMV w wodach pobranych z rowoéw melioracyjnych i kanatow
otaczajacych pola. Zgromadzone izolaty charakteryzuje duza zmienno$¢ wlasciwosci
biologicznych, wyrazajaca si¢ szeroka gamg objawow wywotywanych na porazonych
ros$linach jeczmienia, poczawszy od bardzo silnego ograniczenia wzrostu roslin (BMV -
Sosn) poprzez mozaike lisci (BMV - Sze, - Sr, - Choj, - N, - ML-1, - ML2, -S,-DBS, -
R), az do bezobjawowych infekeji utajonych (BMV- Ch).

Pierwsze wyniki badan doprowadzily do poznania sekwencji nukleotydow
fragmentow genomu, w tym genu kodujacego biatko plaszcza (CP) poszczegélnych
izolatow wirusa. Wstegpna analiza tych danych wykazatla wystgpowanie zmiennosci

genetycznej pomigdzy badanymi izolatami BMV, ktora moze warunkowac ich
odmienne wilasciwosci biologiczne. Podobienistwo sekwencji nukleotydow w
obrebie genu CP ksztattowato si¢ na poziomie od 96,4% do 100%. Obecnie
trwajg prace nad uzyskaniem sekwencji nukleotydow kompletnego genomu
badanych izolatow z zastosowaniem techniki sekwencjonowania nastepnej
generacji (next-generation sequencing, NGS). Uzyskane wyniki w znaczacy
sposob poszerza wiedze na temat filodynamiki BMV 1 jego zdolnoéci adaptacji
do réznych gospodarzy. Zgromadzone dane umozliwia poszerzenie
og6lno$wiatowe] wiedzy na temat ewolucji tego wirusa, a takze pozwolg na
okreslenie relacji filogenetycznych pomigdzy badanymi i dotychczas opisanymi
izolatami BMV, zaréwno z naturalnych gospodarzy, jak i tych pozyskanych z
probek wody.

Prowadzone badania byty finansowane z NCN w ramach projektu Nr
2018/02/X/NZ9/02474, w konkursie MINIATURAZ.
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Wirus czarnej pierscieniowej plamisto§ci pomidora (Tomato black ring
virus, TBRV) nalezy do grupy B w rodzaju Nepovirus (rodzina Secoviridae).
TBRV poraza ro$liny gospodarczo-wazne (pomidory, ziemniaki, truskawki,
maliny), gatunki ozdobne (floks, aksamitka) oraz drzewa i krzewy (robinia
akacjowa, bez czarny). Wirus ten moze powodowac duze straty w uprawach
roslin. W Polsce na roslinach z rodzaju Fragaria L. oraz Rubus L. ma on status
organizmu kwarantannowego.

W sktad kolekcji Zaktadu Wirusologii i Bakteriologii IOR-PIB wchodzi
47 izolatow TBRV pochodzacych z réznych gospodarzy, zebranych w réznych
regionach Polski. W ramach prowadzonych badan amplifikowano i
sekwencjonowano gen kodujacy biatko ptaszcza (CP) polskich izolatéw TBRV.
Uzyskane sekwencje porownano z innymi zdeponowanymi w Banku Gendw, a
nastgpnie analizowano strukture, zréznicowanie i dynamike ewolucyjna
populacji TBRV. Sekwencje sprawdzano pod wzglgdem wystgpowania zjawiska
rekombinacji przy wykorzystaniu takich programéw jak SplitsTree4, RDP4 oraz
algorytmu GARD (serwer Datamonkey). W celu okre$lenia presji selekcyjnej
dziatajacej na poszczegélne kodony sekwencje analizowano za pomoca
algorytmow: FEL, FUBAR, SLAC i MEME. Ponadto okreslono relacje
filogenetyczne wystepujace pomigdzy poszczegélnymi izolatami oraz
przeprowadzono analiz¢ dynamiki ewolucyjnej populacji TBRV wykorzystujac
pakiet BEAST 2 opierajacy si¢ na wnioskowaniu bayesowskim. Badania
wykazaty, ze populacja TBRV jest bardzo zréznicowana,

a podobienstwo pomigdzy sekwencjami poszczegodlnych izolatow waha si¢ od
76,9% do 99,8%. Nie stwierdzono korelacji pomiedzy zréznicowaniem
genetycznym izolatow, ich pochodzeniem, gospodarzem i pozycja zajmowang na
drzewie filogenetycznym. Wsrdd analizowanych izolatow stwierdzono obecnos¢
rekombinantow, a miejsce przeskoku rekombinacyjnego okreslono na 475
nukleotyd w sekwencji genu CP. Ponadto, zastosowanie algorytmow: FEL,
FUBAR, SLAC i MEME pozwolito wykry¢ kodony znajdujace si¢ pod
negatywng jak i pozytywna presja selekcyjna. Uzyskane wyniki wskazuja, ze
zarowno zjawisko rekombinacji, jak i pozytywna presja selekcyjna wplywaja na
dynamike ewolucji i strukture populacji wirusa.

Badania zostaly wykonane w ramach projektu badawczego Opus
2015/17/B/NZ8/02407 finansowanego przez Narodowe Centrum Nauki.
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opracowano i wydano w Zeszytach Problemowych Postepéw Nauk Rolniczych

(zeszyty nr 591-594) propozycje polskich nazw gatunkéw wiruséw roslin,
wiroidéw oraz grzybow. Zestaw czterech prac pod wspolnym tytutem” Wirusy
ro$lin w aktualnym (2017) ukladzie taksonomicznym ICTV z propozycjami
polskich nazw gatunkow” obejmowat w czesci 1. Wirusy o genomie w postaci
DNA, w cze¢$ci 2. Wirusy o genomie w postaci dsSRNA, ssRNA o antysensownej
(-) lub ambisensownej (+/-) orientacji oraz nietypowe wirusy o genomie
w postaci (+)ssRNA i wiroidy, w czgsci 3. Wirusy o izometrycznych wirionach
oraz genomie (+)ssRNA a w czgéci 4. Wirusy o nitkowatych lub pateczkowatych
wirionach i genomie (+)ssRNA. W sumie zaproponowano 1435 polskich nazw. W
pracach znajduja si¢ rowniez komentarze dotyczace zmian w zasadach
klasyfikacji i nazewnictwa wirusoOw oraz bardzo krotkie charakterystyki glownych
taksonow. Poniewaz corocznie opisywane i klasyfikowane sa nowe wirusy oraz
modyfikowane ich nazwy, dlatego kolejne propozycje polskich nazw gatunkow
zostang przygotowane.



