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UTMUTATO A SZERZOK SZAMARA

A kozlemények terjedelmét a mondanivalo jellege
szabja meg, de ne legyen a kettes sortavolsagra nyom-
tatott szoveg a mellékletekkel egyiitt 15 oldalnal hosz-
szabb. A kéziratot bevezetd, anyag és modszer, eredmé-
nyek (kovetkeztetések, kdszonetnyilvanitds), irodalom
6 fejezetekre kérjiik tagolni és a Szerkesztdség cimére
elektronikus levélben bekiildeni. A kézlemény cimét a
Szerz6(k) neve, munkahelye és a rovid dsszefoglald ko-
vesse, a dolgozat az irodalommal fejez6djon be. A tabla-
zatok és abrak (angol és magyar cimjegyzékkel egyiitt)
a dolgozat végére keriiljenek. Csak jo minéségi, laser-
nyomtatoval késziilt abrat, illetve fekete-fehér fotot foga-
dunk el. Szines fotot csak a boritora kérlink. Belsd szines
abrak elhelyezésére kozlési dij befizetése vagy szponzor
anyagi tdmogatasa esetén van lehetdség.

Az angol nyelvii 6sszefoglalo uj oldalon kezddédjon.
Magyar és angol nyelven kulcsszavak kozlése is sziikséges.

A kéziratban csak a latin neveket kérjiik kurzivval
(egyszeri alahtizas vagy italic nyomtatas) jel6lni, egyéb
tipizalds mellézendd. A technologia részbe szant kéz-
irathoz 0sszefoglalot nem kériink. A Szerkeszt6ség csak
az eldirasoknak megfeleld eredeti kéziratot fogad el.

A Szerkesztd bizottsag az internet honlapokrol szar-
maz6 adatokra vald hivatkozasokat nem tartja elfogad-
hatonak, ezért felhivja a Szerzék figyelmét, mellézzék
ezeket. Kivételt képeznek az interneten ,,on-line” elér-
hetdé tudomanyos foly oiratok, amelyek lektoralt, szak-
mailag ellendrzott dolgozatokat kozolnek. Az ezekre
torténd hivatkozas esetén a szokasos bibliografiai ada-
tokat kell megadni.

A kézirat beadasaval egyidejiileg kérjik a Szerz6(k)
személyi adatait (név, lakcim, munkahely, munkahely
cime, telefon, fax, e-mail) megadni.

Kéziratot csak Word dokumentumban, abrak csak
jpg-ben fogadunk el!

CIMKEP: A Georgikon Kar
Pro Universitate Pannonica
nagy ezust érdemrendje

Foto: Vécsy Attila
Kapcsolodo cikk: 415-459. oldal
COVER PHOTO:

The great silver medal ‘Pro Universitate
Pannonica’ award of the Georgikon
Faculty

Photo by: Attila Vécsy

Ez a lapszam a Magyar Tudomanyos
Akadémia tamogatasaval készlilt.
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KOSZONTJUK A 80 EVES GABORJANYI RICHARDOT,

AKI PEDAGOGUSNAK SZULETETT

Egy sikeres agrar-cégcsoport lgyveze-
t6 igazgatodja szerint a magyar agrar-fels6-
oktatast a 70 pluszosok tartjak lélegeztetd
gépen. llyen ember Gaborjanyi Richard,
aki évtizedek 6ta oktatja angol és magyar
nyelven a névénykortant és a névényi kor-
élettant szeretett egyetemén, a Pannon
Egyetem Keszthelyi Georgikon Karan. Ez
a hivatas koézel all hozza, ami nem csoda,
hiszen édesanyja pedagdgus volt, felesé-
ge, Monika ugyszintén, sét lanyuk, Barbara
is kbvette 6ket ezen a nemes életpalyan.
Igaz hat a régi mondés: a bor nem valik viz-
zé! Gaborjanyi Richard elkotelezett tanar,
aki hiven koévette a Georgikont megalapi-
egy mezbgazdasz szakember kim(ivelése
a lehet6 legszebb és legfontosabb feladat.
A Georgikon szellemisége, az elmélet és
gyakorlat szoros 6sszekapcsolasa bizto-
sitotta a ol felkészitett gazdasz-nemze-
dékek sorozatat. Gaborjanyi professzor is
e kuldetésnek megfelel6en allitotta 6ssze
tantargyait; hatalmas interaktiv illusztracio-
sorozatokkal mutatta be a névénykortan-
korélettan legujabb eredményeit. Nemcsak
a vilaghalordl letoltott abrakat illesztett els-
adasaiba, hanem maga is szamos sajat
felvétellel gazdagitotta a tananyagot. Tébb
egyetemi jegyzetet, tankdnyvet, fejeze-
tet irt: Novényvirusok és virolégiai vizs-
galati modszerek (szerk.: Horvath Jozsef
és Gaborjanyi Richard, Mez&gazda
Kiad6), NoOvénykérokoz6 mikroorganiz-
musok (szerk: Ersek Tibor és Gaborjanyi
Richard, ELTE Eo6tvos Kiadd 1998), Mole-
kularis névénykértan — tamadas és véde-

kezés (szerk: Gaborjanyi Richard és Kiraly
Zoltan Agroinform Kiadd 2007).

Az évek soran oriasi tudasanyagot hal-
mozott fel, elsésorban a ndvényviroldgia
terlletén, amelynek egyes agait, igy a
gabonavirusok targykérét szamos eredeti
tudomanyos eredménnyel és felismeréssel
gazdagitotta. Mindig szerény és segitékész
volt, vallalta a sok tér6déssel jaro, s olykor
bizony halatlan feladatokat: tudomanyos
igazgato-helyettesként szolgalta az MTA
Novényvédelmi Kutatointézetét, majd, inté-
zetigazgatdként és dékanhelyettesként tet-
te ugyanezt a Georgikon Karon.

Gaborjanyi Richard professzor tudo-
manyos és oktatoi tevékenységét, a fels6-
oktatasban végzett kiemelkedé munkajat
Szent-Gyorgyi  Albert-dijjal  jutalmaztak.
A szivének legkedvesebb elismerést azon-
ban tanitvanyaitdl és munkatarsaitol
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MAGYAR K

OETATASIES KULS LIS MINISZTERE

br. Giborjdmyi Richard

RESZERE

3

Szent-Eyingyi Albert-dijat

ADOMANYOZZA,

2007. janudr 22.
BUDAPEST

kapta, amikor a Georgikon Kar legmaga-
sabb érdemrendjével, a Pro Universitate
Pannonica nagyezist fokozataval tlintették
ki. Most egy szép, kerek évfordul6 alkalma-
bél kdszontjuk 6t: 80. szlletésnapjan kiva-
nunk Neki csaladja kérében, egészségben,
békességben eltdltétt tovabbi szép éveket,
és meghitt pillanatokat, amikor a Bece
hegyrdl végigtekint az 6 szeretett Balaton-
jan. S reméljuk, a festéssel sem hagy fel!

MI, A PANNON EGYETEM REKTORA ES
] SZENATUSA
TUDATJUK MINDAZOKKAL, AKIKET ILLET,
HOGY

DR. GABORJANYI RICHARD

EGYETEMI TANAR URAT,
MAGYAR ALLAMPOLGART,
A PANNON EGYETEM |JAVARA KIFE|TETT
KIMAGASLO TEVEKENYSEGEERT
A

PRO UNIVERSITATE
PANNONICA

NAGYEZUST FOKOZATA
KITUNTETESBEN RESZESITETTUK.

VESZPREM, 2010. SZEPTEMBER HO 8.

Balazs Ervin és Hornok Laszlo
A fotokat Vécsy Attila készitette



NOVENYVEDELEM 2021, 82 [N.S. 57]: 10. 417

TULIPAN SZINTORES SZINDROMAT OKOzO VIRUSFAJOK
AZONOSITASA ES ROKONSAGI VISZONYAINAK FELTARASA
MAGYAR ES HOLLAND MINTAK ALAPJAN*

Agoston Janos', Almasi Asztéria?, Salanki Katalin? és Palkovics Laszl6®

"Neumann Janos Egyetem, Kertészeti és Vidékfejlesztési Kar, Agrartudomanyi Tanszék,

6000 Kecskemét, Mészdly Gyula tér 1-3.
2E6tvds Loérand Kutatasi Halozat, Agrartudomanyi Kutatokézpont, Névényvédelmi Intézet,

1022 Budapest, Herman Otto ut 15.
3Széchenyi Istvan Egyetem, Mezb6gazdasag- és Elelmiszertudomanyi Kar, Névénytudomanyi Tanszék,
9200 Mosonmagyarévar Var tér 2.

e-mail: palkovics.laszlo.amand @sze.hu

A tulipan gazdasagilag a legjelentdsebb hagymas névény a vilagon. A tulipanokat — ahogyan
az Osszes tobbi hagymas novényt is — vegetativan szaporitjak és szabadfoldi koriilmények kozott
nevelik. A fajtak kizardlagosan vegetativ uton torténd felszaporitisa az egyontetiiség és fajtaazo-
nossag miatt, valamint a viszonylag alacsony vegetativ szaporodasi rata miatt a kultura hajlamos
a korokozok felhalmozasara és igy a virusos betegségek miatti leromlasra. Vizsgalatainkhoz a min-
tavételeket 2014-ben Hollandiaban, valamint 2017-2018-ban Magyarorszagon végeztiik szintore-
ses tiineteket mutato tulipanokrol. A mintakon eloszér potyvirus specifikus ELISA tesztet végeztiink,
ezzel parhuzamosan laboratoriumi tesztndvényeket (Chenopodium foetidum, Ch. murale, Nicotiana
benthamiana, N. tabacum 'Xanthi’) inokuldltunk szévetnedvvel, melyeken a tiineteket 5 héten keresz-
tiil figyeltiik meg. A nukleinsav kivondst kévetéen Potyvirus nemzetség specifikus RT-PCR tesztet
végeztiink. A keletkezett PCR termékeket gélbédl izolaltuk, majd pGEM®-T Easy vektorba ligaltuk,
klonoztuk, majd az inzertek nukleotid sorrendjét megallapitottuk, a kapott nukleotid sorrendeket
rend Osszehasonlitast végeztiink a MEGA X programmal, majd Maximum Likelihood térzsfat épi-
tettiink, melynek megbizhatosagat a Bootstrap modszerrel ellendriztiik. Vizsgadlataink eredménye
képpen 3 virusfajt sikeriilt azonositanunk: Tulip breaking virus, Lily mottle virus és Rembrandt
tulip-breaking virus. A fajok és izolatumok rokonsagi viszonyainak vizsgalatakor a liliom foltossdg
virus esetében megerdsitettiik a két alcsoport létezését, mely egybe vag Rivas és munkatarsainak
eredményeivel, ezen feliil a Rembrandt tulipan szintérés virus esetében is sikeriilt két alcsoportot
elkiilonitentink.

Kulesszavak: tulipan, Tulipa, Rembrandt tulip-breaking virus, Tulip breaking virus, Lily mottle
virus, Potyvirus, Magyarorszag

Bevezetés €s Magyarorszagon (Honfi és mtsai. 2014,
Némethy 1994b, Schmidt és mtsai. 2000).
A tulipan kertészeti és gazdasagi jelentosége 2018-ban a masodik legkeresettebb vagott

virag volt a holland viragtézsdéken, népsze-

A tulipan gazdasagilag a legjelentdésebb  rliségét csak a rozsa multa felill (International

hagymas novény a vilagon (Jelitto és mtsai.  Association of Horticultural Producers (AIPH)
1995, McGovern ¢s Elmer 2018, Mowat 1995), 2018).

*A kozleményt Gaborjanyi Richardnak ajanljuk 80. sziiletésnapja alkalmabol.
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A tulipant, mint diszndvényt elséként
Carorus Crusius (1576) irta le, késbb Lippay Jinos
Posoni Kert cimii munkajaban emliti (1753).
A tulipanok a Tulipa nemzetségbe tartoznak
(Bryan 2002, Jelitto és mtsai. 1995), jelenleg
102 elfogadott faj (WCSP 2020) és tobb, mint
6700 hibridje 1étezik (Koninklijke Algemeene
Vereeniging voor Bloembollencultuur (KAVB)
2021). A fajtak tGlnyomo tobbsége a Tulipa
gesneriana fajhibridjei (Baardse és Krabbendam
1967, Bryan 2002, 2005, Hessayon 1997, Jelitto
¢és mtsai. 1995, Krabbendam és Baardse 1966).
A tulipadnokat — ahogyan az 9sszes tobbi hagy-
mas novényt is — vegetativan szaporitjak ¢és
szabadfoldi koriilmények kozott nevelik. Kiza-
rolag nemesitok és gyljték nevelik magrol
Oket. A csirazastol az elsd virag megjelenéséig
altalaban 6 év telik el (Baardse és Krabbendam
1967, de Hertogh és le Nard 1993, Hop 2018,
Krabbendam ¢és Baardse 1966), ¢és jellemzden
csirazastol 25 év kell ahhoz, hogy egy uj fajta
a piacon bevezetésre keriiljon (de Hertogh és le
Nard 1993, Hop 2018).

A hosszt juvenilis fazis, a fajtak kizarola-
gosan vegetativ uton torténd felszaporitasa az
egyontetliség ¢s fajtaazonossag miatt, valamint
a viszonylag alacsony vegetativ szaporodasi
rata miatt a kultura hajlamos a korokozok fel-
halmozasara és igy a virusos betegségek miatti
leromlasra (McGovern és Elmer 2018). A ter-
meldk szaktudasa, a termesztésre optimalis
id6jaras és talajviszonyok miatt Hollandia lett
a tulipdAn masodlagos géncentruma (Baardse
és Krabbendam 1967, Bryan 2002, Jelitto és
mtsai. 1995, Krabbendam és Baardse 1966,
McGovern és Elmer 2018). Magyarorszagon
a tulipan termesztés hdskora a ’70-es és *80-as
években volt (Honfi és mtsai. 2014, Komiszar
2003). Ebben az idészakban a magyar termel6k
tulipan hagymat exportaltak Hollandiaba, mert
nalunk a hagymak korabban értek be, igy a pre-
paralas hamarabb elkezd6dhetett, és a holland
hajtatd kertészetek mar december elejére ki
tudtak virdgoztatni ezeket a hagymakat. Sajnos
a magyar termeldk szaktudasanak hianyossa-
ga miatt, — mely foként a virusos tiinetek fel-
ismerésében €s a szigor szelekcid hianyaban
nyilvanult meg — valamint a tenyészidészakban

magas levéltetli nyomas miatt ezek az alloma-
nyok hamar leromlottak, a termelés rohamosan
csokkent, majd megsziint (Komiszar 2003). Ma
mar minden tulipant Hollandiabdl importalunk
(Honfi és mtsai. 2014, Schmidt és mtsai. 2000),
ahol a termel6knek szigori novény-egészség-
iigyi vizsgalatokon kell atesniiik, ha EU-n kivii-
li harmadik orszagba szeretnének exportalni
(Bloembollenkeuringsdienst (BKD) 2014).

A tulipan termesztés egyik legfontosabb
mozzanata a virusok elleni védekezés. Hollan-
didban a beteg tovek szelekciojat viragzas elott
¢s alatt 2—3 naponta végzik, viragzas utan pedig
heti 1-2 alkalommal. A virustiinetes névények
megsemmisitését eddig csak jol képzett dol-
gozok végezhették, am 6k sem talaljak meg
a beteg novények 100%-at. Ez a leginkabb
munkaerdigényes feladat, hiszen a tobbi 1épés
mar gépesitett (de Geuss 2017), ezért virus-
fert6zést felderitd onjard robotokat kezdtek el
fejleszteni. Egyelore még csak kisérleti sta-
diumban vannak ezek a gépek, de mar biztatod
eredményekrdl szamolnak be a kutatok (van der
Lee 2019, Polder, G. és mtsai. 2010, Polder,
Gerrit és mtsai. 2014, 2012, 2019, van der Veer
2019, Zevenbergen 2019).

A szintoréses tulipanok megjelenése

A XVII. szazad eleji leirasokban talalko-
zunk elészor a tulipan szintoréssel. A szintoreé-
ses tulipanok leplein kiilonféle mintdzatok és
szinvariaciok keletkeztek, melyek akkoriban
nagyon népszertiek voltak. A korabeli arisz-
tokrata osztaly elGszeretettel gyijtotte ezeket a
tulipanokat, melyek statusszimbolumma valtak
(Baardse és Krabbendam 1967, Krabbendam ¢és
Baardse 1966), késébb pedig a tulipan maniat
(Tulipomania) okozta (Bryan 2002, Byther és
Chastagner 1993, Dennin 2019, Hoog 1933,
Jelitto és mtsai. 1995, Lesnaw ¢és Ghabrial
2000, Moelling 2016, Mowat 1995, Pollan
2001). A kor hires festdi is szivesen orokitették
meg ezeket a kiilonleges virdgokat, erre példa
Remeranot van Rin Flora (1634) cimii alkotésa,
magyar festék kozil pedig Bospan Jakas mun-
kaja érdemel emlitést. Késdbb pont Remsranpt
munkdssaganak hatasara a szintdréses tulipano-
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kat Rembrandt tulipanoknak nevezték el, ezal-
tal kronologiailag a masodik, de minden mas
szempontbdl a legelsd jol dokumentalt névényi
virusos megbetegedés lett (Bos 1995). Akkori-
ban a holland termeszték még nem ismerték a
tudomanyos hatterét a szintérésnek, de rajottek,
hogy a tlinetes hagyma egy darabjat ha beoltjak
egy egészséges, egyszinli virdagh fajta hagy-
majaba, akkor a szintorés atviheté (Bos 1995,
Hoog 1933, Lesnaw és Ghabrial 2000, Valverde
¢és mtsai. 2012). A kutatast Dorotny M. CayLey
karolta fel ujra 1928-ban. Megfigyelte, hogy a
szintoréses fajtak levelein szabalytalan vonalas
mintazottsag és foltossag lathato, ami virusfer-
tozésre utal. Cikkeiben tovabb jellemzi a kisérd
tiineteket: a szintdréses novények novekedésben
visszamaradnak, torpiilnek, gyokérzetiik kevés-
bé fejlett, de még néhany évig vegetativan tovabb
szaporithatok, mieldtt jelentésen leromlana az
allomany. Teszteli a ,,hagyma oltasos” modszert,
ami alapjan megallapitja, hogy a korokozo fer-
t6z6 (Cayley 1928a, 1928b, 1932). A viroldgus
tarsadalom ezt tekinti a tulipan szintorés virus
(Tulip breaking virus, TBV) els6 hivatalos leira-
sanak (Brunt 1996). Késdbb Durrenoy vizsgalta a
fert6zott ndvények leveleinek sejttani sajatossa-
gait, ¢és felfedezte, hogy a beteg sejtek sejtmag-
janak kornyékén vakudlumok talalhatoéak, ami
pedig a potyvirusokra jellemz6 szélkerék alaku
zarvanytestek elsé leirasanak szamit (Dufrénoy
1931).

A tulipan szintérés kisérd tiinetei

A tulipdn szintérés (masnéven tulipan
mozaik) szabalytalan langnyelv-, és tollszer(i
mintdzatot okoz a viragokon, a leveleken pedig
mozaik tiinetek latszanak (Valverde és mitsai.
2012). A legtdbb angol, holland és magyar
szakirodalom egyetlen egy koérokozora, a tuli-
pan szintdrés virusra vezeti vissza a betegséget
(Baardse és Krabbendam 1967, Balint és mtsai.
1978, Gleason és mtsai. 2009, Hamori 2006,
Krabbendam ¢és Baardse 1966, Némethy 1990,
1992, 1994a, 1994b).

Mas tiinetek, mint példaul a cstcs-szinto-
rés (Tulip top breaking virus) és szalagos virag
szintorés (Tulip band breaking virus) kiilon

virusfajként keriiltek leirdsra, mindkettének a
tulipan ¢és liliom volt a kizarolagos gazdandvé-
nye (Dekker és mtsai. 1993).

Minden tulipanon szintérést okozo6 virus
levéltetvekkel nem perzisztens modon terjed,
atvihet6k még szovetnedvvel és vegetativ sza-
poritassal is. A tiinetek jellemzden viragzas elott
vagy alatt jelennek meg, ritkan viragzas utan is
lathatoak. A fajtak érzékenysége és a kialakult
tiinetek, valamint a tiinetek erdssége nagyon
valtoz6. Néhany fajta csak bizonyos tipusu
tiineteket mutat. A tiinetek a tenyészidészaknak
csak egy rovid ideje alatt jelentkeznek, melyek
szarazsag, meleg és paras id6jaras, valamint a
névények intenziv novekedése alatt maszkiro-
zodhatnak (de Best és mtsai. 2000). A tenyész-
idészakban megfert6z6dott novények csak a
kovetkez6 évben mutatnak tiineteket (de Best és
mtsai. 2000, Dekker és mtsai. 1993, Valverde
¢és mtsai. 2012), hasonldan a narciszt megbete-
gitd virusokhoz (Mowat és mtsai. 1988). Kihaj-
taskor a novények levelei mereven felfelé all-
nak, torzulnak, vagy szivar szerlien sodrédnak,
gyakran az egészségestdl kisebbek (de Best
és mtsai. 2000, Bloembollenkeuringsdienst
(BKD) 2010a, 2019, Némethy 1990, 1994b).
Néhany fajta esetében megfigyeltek lilasbordo,
vagy soOtét és vilagos zold csikozast a levél
sz¢élénél a fonaki oldalon. Ezek a tiinetek csak
atmenetiek, hamar kifakulnak, vagy maszki-
rozodnak, ahogy a novények intenziven ndve-
kedni kezdenek. A virdgzas kezdetén, vagy
elviragzas utan a leveleken megjelenik a tipikus
csikos, vagy gytiriis mozaik (de Best ¢s mtsai.
2000, Bloembollenkeuringsdienst (BKD)
2010a, 2019, Némethy 1990, 1994b, 1994a).
A fertézott novények hamarabb vonulnak nyu-
galomba, mint az egészségesek (de Best és
mtsai. 2000). A Darwin-hibridek esetében és
az Egyéb fajtacsoportba tartozo fajtaknal (van
Scheepen 1996) a levéltiinetek a viragzas ide-
jére teljesen maszkirozddnak. A virdgszaron
viragzas elott rovid ideig lilasbordo, vilagos,
vagy sotétzold elmosddott szElii csikozottsag
lathatd. A viragbimbok és a viragszar kisebb,
a leplek nem csukddnak be szabalyosan. Fehér,
krém és sarga viragh fajtaknal a zold bim-
bo allapot tovabb tart, a bimbo sotétebb vagy
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sziirkésebb arnyalatd, a kinyilt virdg kissé
deformalt. A lepel csucsa kicsipett, hullamos,
fodros, befelé¢ hajlo, vagy gorbiilt. A beteg
névény viraga feliilrél nézve estére nem csu-
kodik be szabalyosan (de Best és mtsai. 2000).
A szintérés mintazata, a szinvaltozas tipusa és
kontrasztja fajtafiiggé (de Best és mtsai. 2000,
Bloembollenkeuringsdienst (BKD) 2010a,
2019). Fehér, krém és sarga viragh fajtaknal a
lepleken nem szintorést latunk, hanem fényes
foltokat, melyek szabadfoldi koriilmények
kozott nehezen észrevehetok. Ilyen fajtak ese-
tében az idegenelésnél (fajtaidegen és fert6zott
tovek eltavolitasa) fontos segitség a viragtorzu-
las és a bibe szinvaltozasa. Zold bibéji fajtak
esetében a bibe kivilagosodik, vilagos bibéjliek
esetében pedig kifehéredik. Piros viragh fajtak-
nal a z6ld term6kon pirosas fedészin alakulhat
ki. Minden esetben a szinvaltozas a viragzas
elérehaladtaval erésodik. A beteg novények
viragzasa elnyulik. A Holland szakirodalom
szerint a tlineteket a tulipdn szintorés virus
(Tulip breaking virus, TBV), a liliom foltos-
sag virus (Lily mottle virus, LMoV), a tarlorépa
mozaik virus (Turnip mosaic virus, TUMV) és a
Rembrandt tulipan szintdrés virus (Rembrandt
tulip-breaking virus, ReTBV) okozhatja (de
Best és mtsai. 2000). Mind a 4 virus jelenleg is
tagja, vagy volt tagja a Potyviridae csaladnak,
ezen beliil pedig a Potyvirus nemzetségnek (de
Best és mtsai. 2000, Dekker ¢s mtsai. 1993).

Egyéb virusok, mint az Arabis mosaic virus,
Cucumber mosaic virus, Lily symptomless
virus, Tobacco necrosis virus, Tobacco rattle
virus, Tulip severe mosaic virus, Tulip virus
X is okozhatnak szintorést, de ezek tiinetei
jelentdsen eltérnek a virdgon és a levélen a
potyvirusokétol (de Best és mtsai. 2000, Hamo-
ri 2006, McGovern és Elmer 2018, Némethy
1990, 1992, 1994b, Sastry és mtsai. 2019,
Valverde és mtsai. 2012).

A tulipan szintoréshez kéthetd potyvirusok
taxonomidja

A liliom foltossag virust (LMoV) el6szor
1993-ban, majd 1996-ban emlitik a szakiroda-
lomban (Brunt 1996, Dekker és mtsai. 1993),

faj szintre 2000-ben emelték (van Regenmortel
¢és mtsai. 2000).

A Rembrandt tulipan szintorés virust
(ReTBV) eldszor 1995-ben emelték faj szint-
re (Murphy és mtsai. 1995), de az ICTV
FT2003.021P.01. gyorsitott javaslata alapjan
feltételesen fogadtak be a nemzetségbe, mert
csak egy részleges kopenyfehérje gén nukleotid
sorrend allt akkor rendelkezésre (ICTV Report
Consortium 2003), melyet 2004-ben ratifikaltak
(Mayo 2005).

A tulipan szalagos szintdrés virust (TBBV)
1995-ben emelték faj szintre (Murphy és
mtsai. 1995), melyet 2000-ben eltoroltek (van
Regenmortel és mtsai. 2000), a liliom foltos-
sag virus szinonimaja lett az FT2003.020P.01.
(ICTV Report Consortium 2003) gyors javas-
lat alapjan. A javaslat szerint nem jogosult a
faj mindsitésre, mert nagyon magas a nukleotid
sorrend azonossag a liliom foltossag virussal.
Mas irodalmak a tulipan szintorés virus liliom
torzseként is emlitik (Horst 2013), helytelentiil.

A tulipan szint6rés virus (TBV) (Brunt 1996,
Mowat 1995) mechanikailag (McGovern ¢és
Elmer 2018) és levéltetvekkel nem perzisztens
modon atvihet6 (Adams 2006, Brierley és McKay
1938, Brunt 1996, McKay és mtsai. 1929, Mowat
1995, Valverde és mtsai. 2012). Fajként 1976-
ban fogadtik el (Fenner 1976), de az elso tel-
jes kopenyfehérje gén nukleotid sorrendet csak
1994-ben publikaltak (Ohira és mtsai. 1994).

A tulipan klorotikus folt wvirust (Tulip
chlorotic blotch virus) (Brunt 1996, Mowat
1995) 2000-ben beolvasztottak a tarlorépa
mozaik virus fajba (van Regenmortel és mtsai.
2000).

A tulipan mozaik virust (Tulip mosaic virus)
(Brunt 1996) 2005-ben emelték faj szintre
(Fauquet és mtsai. 2005).

A tulipan cstlics-szintorés virust (Tulip top
breaking virus) faj szintrél az ujabb infor-
maciok alapjan 1993-ban a tarlorépa mozaik
virus torzséveé nyilvanitottak (Dekker és mtsai.
1993). Tulipanban nem gyakori. 2002-ben
Hollandidban egy *Arma’ tablaban talalta meg
a holland hatésag. A virdgokon nem a tipikus
csucs-szintorést okozta, hanem fehér csikozott-
sagot, a lombon keskeny, vilagos és sotétzold
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csikos mozaik latszott. A tabla mellett brokko-
lit termesztettek, ami tarlorépa mozaik virussal
volt fertézodve. Feltételezések szerint levéltet-
vek vitték at a virust a brokkolirdl a tulipanra

(Bloembollenkeuringsdienst (BKD) 2010b).

Anyag és modszer

A mintavételeket 2014-ben Hollandidban,
valamint 2017-2018-ban Magyarorszagon vé-

geztiik. A Tulipa Fringed ’Lambada’ (704) és
Tulipa Fringed ’Crystal Beauty’ (705) mintak
a Budai Arborétumbodl keriiltek begytijtésre.
Minden minta tiinetes levélbdl szarmazott, 1-5
g tomegl volt. A mintavétel utan a minta hiitve,
vagy fagyasztva (—20 °C) keriilt beszallitasra a
laboratoriumba, ahol —70 °C-on taroltuk tovab-
bi felhasznalasig. A vizsgalatokhoz gytjtott
mintak fontosabb adatait az /. tablazatban tin-
tetjiik fel.

1. tablazat
A vizsgalatba vont mintak adatai. A tulipanok fajtacsoportba torténé besorolasa
van Scheeren Nyoman tértént (1996)
Ké,d' Gazdandvény tudomanyos neve - T(]nete.k, Datum Telepulés
szam levélen | viragon
536 Tulipa Rembrandt ,Zomerschoon’ 1620 + + 2014-04-26 |Limmen
642 | Tulipa Rembrandt ,Absalon’ 1780 + + 2018-01-15  |Budapest
645 | Tulipa Rembrandt ,Zomerschoon’ 1620 + + 2018-01-24  |Budapest
646 Tulipa Rembrandt ,Insulinde’ <1915 + + 2018-01-24 |Budapest
675 | Tulipa Fringed ,Barbados’ + + 2018-03-25 |Nyarsapat
696 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-01 Puspokladany
704  |Tulipa Fringed ,Lambada’ + + 2018-04-16 |Budapest
705 | Tulipa Fringed ,Crystal Beauty’ + + 2018-04-16  |Budapest
707 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-16  |Balatonalmadi
712 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-18 [Deszk
713 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-18  |Murony
714 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-22 | Torokszentmiklos
716 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-19  [Miskolc
717 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-19  |Felsétarkany
718 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-19  [Batonyterenye
719 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-20 |Nemesbdd
720 |Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-20 |Gydrajbarat
721 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-20 |Komarom
722 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-21 |Szada
723 | Tulipa Triumph ,Oscar’ + + 2018-04-21 [Szada
725  |Tulipa Triumph ,First Class’ + + 2018-04-21 |Szada
726 Tulipa Double Late ,Blue Diamond’ + + 2018-04-21 Szada
727 |Tulipa Parrot Blue Parrot’ + + 2018-04-21 |Szada
728 |Tulipa Darwin-hybrid ,Gudoshnik’ + + 2018-04-21 |Szada
731 Tulipa Fosteriana ,Purissima’ + + 2018-04-21 Szada
732 Tulipa Parrot ,Texas Gold’ + + 2018-04-21 Szada
734 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-21  |Gardony
735 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-22  |Tolna-Mézs
736  |Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-22 |Pécs
738 | Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2018-04-22 |Zalaegerszeg
739 |Tulipa Lily-flowered ,Claudia’ + + 2018-05-02  |Méatraszentimre
A1 Tulipa Viridiflora ,Groenland’ + + 2017-05-06 |Go6doll6
36/3 |Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ + + 2017-04-18  |Godolld
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A 707 mintat Siray Rexa, 722-732 mintakat
Armist Aszreria, Al és 36/3 mintakat Savinki
Karaun gytijtotte.

A vizsgilatokat a Magyar Agrar- és Elet-
tudomanyi Egyetem, Novényvédelmi Intézet,
Novénykortani Tanszékének Laboratdriuma-
ban, valamint az E6tvos Lorand Kutatasi Halo-
zat Agrartudomanyi Kutatokdzpont Novényveé-
delmi Intézetének Viroldgiai Laboratoriumaban
végeztik.

Szerologiai vizsgalat

A potyvirus specifikus ELISA kit-et — amely
MADb PTY1 monoklonalis detektald antitesten
alapul (Jordan és Hammond 1991) — az Agdia-
tol vasaroltuk. Az elsédleges antitest egérben
eléallitott anti PTY1 (potyvirus kopenyfehérje
klon) IgG, mig a masodlagos antitest az alka-
likus foszfataz enzimmel (AP) konjugélt nyul-
bol szarmazo egér 1gG-t felismerd poliklonalis
antitest. A pozitiv kontrollt az eldallitd cég biz-
tositotta (burgonya Y virus), a negativ kontroll
vektormentes iiveghazban nevelt Chenopodium
amaranticolor magonc ndvénybodl szarma-
zott. A mintakat két ismétlésben vizsgaltuk, a
gyartd utasitasai szerint eljarva. Mindkét anti-
test 1:100 torténd higitasban keriilt felhaszna-
lasra. Az abszorbancia értékeket Labsystems
Multiskan MS spektrofotométeren detektaltuk
405 nm-en az 1 mg/ml 4-nitro-fenil-foszfatot
(PNPP) tartalmazé szubsztrat oldat hozzaadasa
utan 60 és 120 perc inkubacios id6 elteltével.
Az abszorbancia értékeket a csak puffert tartal-
maz6 (blank) minta OD értékével korrigaltuk.
Pozitiv eredménynek a negativ kontrollok OD
értékének haromszorosat, illetve az azt megha-
lado értéket tekintettiik.

Molekularis azonositds, ossz-nukleinsav
kivonas, RT-PCR

Az 6ssz-nukleinsav kivonast Wure és Karer
moddszere alapjan végeztiik (1989). A kapott
nukleinsavakat —70 °C-on taroltuk tovabbi
felhasznalasig. A cDNS szintézis 10 pl vég-
térfogaton tortént. Elsé 1épésként 2 ul Gssz-
nukleinsavat mértiink ki, majd 2 pl steril

nukledz mentes H,O-t adtunk hozza, végiil
1 pl 100 mM poly T, reverz primert (5’-CGG
GGATCCTCGAGAAGCTTTTTTTTTTTTTT
TTT-3") mértiink az oldatba (Salamon és Pal-
kovics 2005). A keveréket 5 percig 65 °C-on
inkubaltuk, majd 2 percre jégre allitottuk. Ez
utan a kovetkezd vegyszereket mértiink hozza:
1 pl 10 mM dNTPs, 1 pl nukledz mentes steril
H,O0, 2 pl 5% RT puffer (250 mM Tris-HCI (pH
8,3, 25 °C-on), 250 mM KCl, 20 mM MgCl,, 50
mM DTT) (Thermo Scientific), 0,5 ul RiboLock
RNase Inhibitor (Thermo Scientific), 0,5 ul
RevertAid Reverse Transcriptase (Thermo
Scientific), majd 1 6ran at 42 °C-on inkubaltuk,
végiil 2 percre jégre helyeztiik, hogy a szintézis
megalljon. A ¢cDNS-t —20 °C-on taroltuk fel-
hasznalasig.

A PCR reakcio 50 pl végtérfogaton folyt a
kovetkezo osszetevokkel: 2 ul cDNS, 5 pl 10x
Taq puffer + KCI (100 mM Tris-HCI (pH 8,8,
25 °C-on), 500 mM KCl, 0,8% (v/v) Nonidet
P40) (Thermo Scientific), 3 pl 25 mM MgCl,,
2 ul 10 mM dNTPs, 1 pl poty7941 forward
primer (5’-GGAATTCCCGCGGNAAYAAY
AGYGGNCARCC-3) (Salamon és Palkovics
2005), 1 pl poly T, reverz primer, 1 ul Tag DNA
Polymerase (rekombinans) (Thermo Scientific),
és 35 pl steril nukledz mentes H,O.

A PCR program 3 perc 94 °C-os denatura-
lassal kezd6dott, majd a ciklus 30 masodperc
94 °C-os denaturalassal folytatodott, amit 30
masodperc 50 °C-os anellacio kovetett, végiil
2 perc 72 °C-os polimerizacioval folytatodott.
A ciklus 40x ismétlédott, amit végiil 10 perces
72 °C-o0s végsO polimerizacio kovetett, majd
4 °C-ra hiitéssel zarult.

A keletkezett specifikus PCR terméket
etidium-bromidos 1%-os TBE agar6z gélen tet-
tiik lathatova.

A fenti primerpar a potyvirus nemzetség
tagjainal az RNS fliggé RNS polimerazanak
(RdRp, NIb) C-terminalis végébol a konzer-
valt GNNSGQP motivumtél kezdodden a
teljes kopenyfehérje régiot, a teljes 3’ nem
transzlalodo régiot (3°UTR), valamint a polyA
vég elsé néhany bazisat szaporitotta fel. Virus-
fajtol fiiggden 1400-1800 bp kozotti PCR ter-
mek keletkezett. A specifikus PCR terméket a
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g¢lbdl kivagtuk, majd High Pure PCR Product
Purification Kit-tel (Roche) tisztitottuk ki a
gyartd utasitasait kovetve.

A molekularis azonositasnal pozitiv kont-
rollként a burgonya Y virus O torzsét hasznaltuk
(Basky és Almasi 2005), melyet cecei tipusu pap-
rikan (Capsicum annuum ‘Cecel’) tartottunk fenn.

Laboratoriumi tesztnévények mechanikai
inokuldlasa

Az inokulalashoz 25-50 mg fert6zott levél-
szovetet dorzsoltiink el 200 pul 2 mM Sorensen-
féle foszfat pufferben (pH 7,0), cellit jelenlé-
tében (Horvath és Géborjanyi 1999), majd a
keverékkel inokulaltuk a kovetkezd tesztnové-
nyeket: Chenopodium foetidum, Ch. murale,
Nicotiana benthamiana, N. tabacum ’Xanthi’.
Az inokulalt névények vektormentes iiveghaz-
ban keriiltek elhelyezésre 18-24 °C kozotti
hémérsékleten. A tiinetek megjelenését 5 héten
keresztiil kovettiik figyelemmel, a megjelend
tiineteket feljegyeztiik.

Ligalas, transzformalas, nukleotid sorrend
meghatdarozds

A tisztitott PCR termékek ligalasa 10 pl
végtérfogaton tortént. A keverék a kdvetkezd
Osszetevokbol allt: 3 pl tisztitott PCR termék,
1 ul 10x T4 DNA Ligase puffer (300 mM Tris-
HCL (pH 7.8), 100 mM MgCl,, 100 mM DTT,
10 mM ATP) (Promega), 0,2 pul pGEM®-T
Easy vektor (Promega), 1 pl T4 DNA Ligase
(Promega), 4,8 pl nukledz mentes steril H,O. A
ligalas 4 °C-on, overnight tortént.

Masnap reggel 100 pl Escherichia coli DH5a
(Sambrook ¢és Russell 2001) sejtet 10 perc-
re jégre allitottunk, hogy kiolvadjon. A teljes
ligdtumot hozzamértiik a kompetens sejtekhez
¢és tovabbi 20 percen at jégen tartottuk, majd 1
percre 42 °C-on inkubaltuk, és 5 percig ismét
jégen tartottuk. Ez utan 400 pl Luria-Berrant
(LB) taplevest (Atlas 2010) mértiink hozza, és 1
oran at 37 °C-on razatva inkubaltuk. 150 pl bak-
térium szuszpenzidt szélesztettiink Ampicillines
(100 mg/l) LB lemezre (1000 ml LB tapleves
+ 20 g/l bakteriologiai agar) kiegészitve 10 pl

IPTG-vel (100 mM/ml), 40 pl X-Gal-lal (20 mg/
ml). A kolonidkat overnight 37 °C-on ndvesz-
tettiik, majd 1 o6rara 4 °C-ra helyeztik a kék-
fehér szelekcio eltt. A fehér koloniakat 3-5 ml
ampicillines (100 mg/l) LB taplevesbe oltottuk
le, majd egy éjszakan at 37 °C-on razattuk. A
plazmidokat GeneJET Plasmid miniprep Kkit-
tel nyertiik ki (Thermo Scientific). Az inzertek
nukleotid sorrendjének meghatarozasat szolgal-
tatd cégek végezték Sancer moddszere alapjan
(Sanger és Coulson 1975, Walker és Lorsch
2013). A nukleotid sorrend meghatarozashoz
kezdetben az M13 primereket hasznaltunk M13-
for (5’-GTAAAACGACGGCCAGT-3"), M13-
rev  (5-GGAAACAGCTATGACCATG-3"),
de késobb  attértink az = sqGMTZ-for
(5’-GGGCGAATTGGGCCCGACG-3’) és
sqGMTZ-rev  (5’-CCAACGCGTTGGGAGC
TCTCCC-3") primerekre (Agoston 2021),
melyek 75-77 bazissal kozelebb helyezkednek
el a vektor klonozo helyéhez (Multiple Cloning
Site, MCS), igy a kromatogrammok illesztése
jobb volt.

Nukleotid sorrend elemzés

A szolgaltatoktol megkapott kromatog-
ramok nukleotid sorrendjét az NCBI GenBank
megaBLAST (Morgulis és mtsai. 2008) prog-
ramjaval vizsgaltuk, a fajmeghatarozas végett
(Adams, Antoniw, és Fauquet 2005, Wylie
¢s mtsai. 2017). Minden virusfaj esetében
egy referencia szekvencia keriilt kivalasz-
tasra. A kromatogramok ez utan a megfele-
16en homoldg referencidhoz lettek illesztve
az Unipro Ugene v1.30 (Okonechnikov és
mtsai. 2012) programmal. A “trimming quality
threshold” 0, a “mapping minimum similarity”
50%-nak allitottuk be. Minden egyes illesz-
tést ellendriztiink, a bizonytalan bazisokat
a kromatogram csucsok alapjan manualisan
javitottuk, a kromatogramok javitott konszen-
zus szekvencidit GenBank fajlformatumba
mentettiik el. A szekvencidk annoticidja, a
kodold régio, a poliprotein hasitd helyek beje-
16lése, valamint a primerek adapter régidinak
(5’-GGAATTCCCG-3’ poty7941 esetében, és
5’-CGGGGATCCTCGAGAAGC-3’ poly T,
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esetében) eltdvolitdsa utan a teljes kopenyfe-
hérje régiot ismételten ellendriztiik az adatba-
zisban megaBLAST programmal. A keletkezett
¢és ellendrzott nukleotid sorrendek feltdltésre
kertiiltek az adatbazisba.

Filogenetikai elemzés

Filogenetikai elemzéshez minden esetben a
MEGA X programcsomagot hasznaltuk (Kumar
és mtsai. 2018). El6szor ClustalW modszerrel
(Larkin és mtsai. 2007, Thompson és mtsai. 1994)
Osszehasonlitast végeztiink az adatbazisban sze-
repld virusokkal, melyek legnagyobb nukleotid
sorrend azonossagot mutattak az altalunk izolalt
hasonlitdsnal a program alapbeallitasait hasz-
naltuk, egy kivétellel, a sulyozasi matrixnal a
ClustalW 1.6 verziojat valasztottuk ki.

Az Osszehasonlitds utdn megkerestettiik
a programmal a legjobban illeszkedd6 DNS
nukleotid helyettesitési modellt. Legjobban
illeszked6 modellként a legkisebb korrigalt
Akaike Information Criterion (AICc) értékil
modellt valasztottuk ki (Nei és Kumar 2000) majd
ezzel a modellel Maximum Likelihood (ML)
filogenetikei torzsfat épitettiink (Felsenstein
1981, Guindon ¢és Gascuel 2003). A torzsfa meg-
bizhatosagat Bootstrap maddszerrel ellendriztiik
(Felsenstein 1985) 1000%-es ismétlésben. Cso-
porton kiviili szekvencianak minden esetben a
dohény karcolatos virust (7Tobacco etch virus,
RefSeq: NC_001555) valasztottuk, a torzsfakat
ehhez az izolatumhoz gyodkeresitettiik.

A tulipanrol azonositott virusokon kiviil a
tulipant fert6z6 virusok filogenetikai elemzésé-
hez a kovetkezd GenBank azonositdju szekven-
cidkat hasznaltuk fel:

e tulipan szintorés virus: ABO078007,
AB090385, KF442403, KT923168,
544147, X63630,

e liliom foltossag virus: AB053256,
AF531458, AJ310203, EU267778,
FJ618539, JNI127341, KF553658,

KJ561805, MF781080, MH360239,

¢ Rembrandt tulipan szintérés virus:
AB674535, JIN127335,

¢ dohany karcolatos virus: NC 001555.

Eredmények

A szeroldgiai vizsgalatok eredményeinek
ismertetésekor eltekintiink a kontrollok és a
mintadk abszorbancia eredményeinek részletes
kozlésétol, csak a negativ kontrollok és a min-
tak atlaganak hanyadosat kozoljikk. A szerolo-
giai vizsgalatok eredményeit a 2. tabldazatban
foglaltuk 6ssze.

A korokozok molekularis azonositasanak
eredményei

Minden tesztelt ndvénybdl sikeriilt poty-
virust kimutatnunk, de mintanként csak
1 potyvirus fajt tudtunk azonositani. Eredmé-
nyeinket a 3. tablazatban ismertetjik.

A tulipant fert6zo virusok eloszlasa
Magyarorszagon, fajta preferencia

A 3. tablazatban ismertetett eredmények
alapjan, Osszevetve a mintdk szarmaza-
si helyével (1. tablazat) elmondhatd, hogy
a Rembrandt tulipan szintérés virus csak
Rembrandt tulipanokon fordult el6 Magyar-
orszagon. A liliom foltossag virus és a tuli-
ban eléfordult (1. dbra), sét egyazon tulipan
populéacion beliill a korokozok gyakorisaga
megegyezett. Gazdanovényiik a vizsgalt min-
tak alapjan tulipan, a liliom foltossag virus
esetében tulipan és liliom, valamint egyik
virusfaj sem mutatott tulipanfajta, vagy -faj-
tacsoport preferenciat.

Tesztnovények mechanikai inokuldlasanak
eredmeényei

Az 0t hetes megfigyelési idGszak alatt
semmilyen tiinetet nem figyeltink meg
egyetlen egy inokulalt tesztnévényen sem,
mely egybevag a korabbi irodalmi adatokkal
(Adams 2006, Brunt 1996). Ezek alapjan az
izolalt virusok vélhetéen csak egysziki, a
fertdzott novényekkel kozeli rokon fajokat
képesek megfertdzni.
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2. tablazat

A szeroldgiai vizsgalatok eredményei. Minden hanyados 3-nal magasabb, igy az eredmények alapjan
minden vizsgalt minta pozitiv, tehat minden névényt valamilyen potyvirus faj fert6z6tt meg.

Kodszam Gazdanovény A negati\;‘ I;z;;rgcl)lsis a minta
536 Tulipa Rembrandt ,Zomerschoon’ 1620 11,400
642 Tulipa Rembrandt ,Absalon’ 1780 13,400
645 Tulipa Rembrandt ,Zomerschoon’ 1620 4,200
646 Tulipa Rembrandt ,Insulinde’ <1915 11,600
675 Tulipa Fringed ,Barbados’ 29,642
696 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 7,605
704 Tulipa Fringed ,Lambada’ 51,164
705 Tulipa Fringed ,Crystal Beauty’ 30,200
707 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 50,970
712 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 4,984
713 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 11,000
714 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 10,200
716 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 15,600
717 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 22,200
718 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 6,200
719 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 6,600
720 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 4,600
721 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 11,030
722 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 4,700
723 Tulipa Triumph ,Oscar’ 37,400
725 Tulipa Triumph ,First Class’ 26,400
726 Tulipa Double Late ,Blue Diamond’ 50,910
727 Tulipa Parrot ,Blue Parrot’ 51,313
728 Tulipa Darwin-hybrid ,Gudoshnik’ 51,746
731 Tulipa Fosteriana ,Purissima’ 8,800
732 Tulipa Parrot ,Texas Gold’ 27,500
734 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 3,900
735 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 7,800
736 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 3,500
738 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 5,300
739 Tulipa Lily-flowered ,Claudia’ 68,100
A1 Tulipa Viridiflora ,Groenland’ 5,300
36/3 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ 4,100
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3. tablazat
A vizsgalatba vont mintakban azonositott virusok, és azok GenBank azonositoi

Kodszam Gazdandvény Azonositott virusoI.< tudomanyos GenBaplf
nevei azonosito

536 Tulipa Rembrandt ,Zomerschoon’ 1620 Rembrandt tulip-breaking virus MG637051
642 Tulipa Rembrandt ,Absalon’ 1780 Rembrandt tulip-breaking virus MK368780
645 Tulipa Rembrandt ,Zomerschoon’ 1620 Rembrandt tulip-breaking virus MK368781
646 Tulipa Rembrandt ,Insulinde’ <1915 Rembrandt tulip-breaking virus MK368782
675 Tulipa Fringed ,Barbados’ Tulip breaking virus MK368783
696 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Lily mottle virus MK368784
704 Tulipa Fringed ,Lambada’ Tulip breaking virus MK368785
705 Tulipa Fringed ,Crystal Beauty’ Tulip breaking virus MK368786
707 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368787
712 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Lily mottle virus MK368788
713 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368789
714 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Lily mottle virus MK368790
716 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368791
717 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Lily mottle virus MK368792
718 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Lily mottle virus MK368793
719 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Lily mottle virus MK368794
720 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368795
721 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368796
722 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368797
723 Tulipa Triumph ,Oscar’ Tulip breaking virus MK368798
725 Tulipa Triumph ,First Class’ Tulip breaking virus MK368799
726 Tulipa Double Late ,Blue Diamond’ Tulip breaking virus MK368800
727 Tulipa Parrot ,Blue Parrot’ Lily mottle virus MK368801
728 Tulipa Darwin-hybrid ,Gudoshnik’ Lily mottle virus MK368802
731 Tulipa Fosteriana ,Purissima’ Lily mottle virus MK368803
732 Tulipa Parrot ,Texas Gold’ Lily mottle virus MK368804
734 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368805
735 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Lily mottle virus MK368806
736 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368807
738 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Tulip breaking virus MK368808
739 Tulipa Lily-flowered ,Claudia’ Lily mottle virus MK368809
Al Tulipa Viridiflora ,Groenland’ Tulip breaking virus MF983710
36/3 Tulipa Darwin-hybrid ,Apeldoorn’ Lily mottle virus MF983709

Félkovér: Magyarorszagrél eddig nem azonositott virus

Alahuzott: Magyarorszagrol mar leirt virus, de Magyarorszagon Gjnak szamitdé gazdandévény.
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Pirossal jel6lve a Rembrandt tulipan szintdrés virus, lilaval a liliom foltossag virus, zélddel a tulipan szintérés
virus, lila-z6ld szinnel a liliom foltossag virus és tulipan szintérés virus egy gazdanévény populacioban vald

k6z6s el6fordulasat jeloltik.

Filogenetikai elemzés eredményei

A teljes kopenyfehérje régido esetében a
Tamura-Ner szubsztitucidos modell (1993) Gam-
ma disztribucioval és invarians helyekkel adta a
legkisebb AICc értéket: 11042,30. Az elkésziilt
és annotalt torzsfat a 2. abran mutatjuk be.

Az ML torzsfa alapjan vilagosan lathato,
hogy a harom virus — tulipan szintorés virus,
Rembrandt tulipan szintorés virus és liliom fol-
tossdg virus — faj szinten jol elkiiloniilnek, de
egy kozos Osre vezethetok vissza. A tulipan
szintdrés virus egy kiilon kladot, mig a liliom
foltossag virus és a Rembrandt tulipan szinto-
rés virus egy masik kozos dsre visszavezethetd
kladot alkot. Ebben a k6z6s kladban mindkét
virusfaj kiilon agon helyezkedik el. Ezeket a f6
agakat 100%-o0s Bootstrap értékek tamasztjak
ala statisztikailag. A liliom foltossag virus és
a Rembrandt tulipdn szintdrés virus eseté-
ben a faj két jol elkiilonitheté alcsoportot
alkot, melyet szintén 100%-os Bootstrap érté-

kek tamasztanak ald. A két liliom foltossag
virus alcsoportot Znene €s munkatarsai ,, Tulip
breaking virus lily strain”-nek és “Tulip band
breaking virus”-nak nevezték el (2003), de ezen
csoportok nevei nem létezé virusfajokon ala-
pulnak. Vizsgalataink Rivas és munkatarsainak
eredményeit tamasztjak ala, akik a ,,Tulip band
braking virus” csoportot a liliom foltossag virus
1. alcsoportjava (subgroup 1.), a ,, Tulip breaking
virus lily strain” csoportot pedig a liliom foltos-
sag virus II. alcsoportjava (subgroup II.) nevez-
te at (2016). Megjegyzendd, hogy az altalunk
vizsgalt 0sszes liliom foltossag virus izolatum
az I. alcsoportba tartozik. Ebben az alcsoport-
ban 3 izolatum kiilonb6z6 liliom fajokrol szar-
mazott, egy Japanbol, egy Kinabdl és egy Dél-
Koreabol, valamint volt egy tulipanrol szarmazo
Japan izolatum is. Az AB078007 azonositoju
izolatum mutatja a legkdzelebbi rokonsagot a
Magyarorszagrol azonositott izolatumokkal,
azonban ez az izolatum a GenBank-ban tulipan
szalagos viragszintorés virusként szerepel, de
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2. abra. Tulipant fert6z6 virus izolatumok teljes kdpenyfehérje génjének ML torzsfaja.
A Bootstrap értékek a térzsfa again %-os értékben tuntettuk fel.

a filogenetikai torzsfank alapjan rendszertani-
lag a liliom foltossag virushoz tartozik. A II.
alcsoport tagjai kiilonboz6 liliom fajokrol és
fajtakrol szarmaznak ausztral, 0j-z¢landi, japan,
kinai, indiai, amerikai és holland izolatumok,
ezek alapjan ez az alcsoport az egész vilagon
elterjedt. Az ebbe a csoportba tartozé S44147
azonositoju izolatum — ami Hollandiabol Lilium
longiflorum ’Flevo’ fajtardl szarmazik — tulipan
szintdrés virus ,,Lily strain”-ként keriilt azono-
sitasra, de a torzsfa alapjan hatarozottan liliom
foltossag virus.

Rembrandt tulipan szintdérés virus esetén is
lathato, hogy a faj két kladra oszlik. A korab-
ban liliomrdl leirt izolatumok a II. alcsoporthoz
tartoznak, a JN127335 azonositoju szekvencia
Ausztraliabol szarmazik, és Lily virus A-ként
azonositottak. A masik alcsoportba (I.) kizard-
lag tulipanrol leirt izolatumok talalhatok.

A tulipan szintorés virus esetében az
izolatumok egy sokkal kompaktabb kladot
alkotnak, kizardlag tulipanrdl szarmazo szek-
vencidk vannak, a holland, magyar és japan
izolatumok egy f6 agon helyezkednek el.

A torzsfan 1évé kladok és a CP gén nukleotid
sorrend azonossagok alapjan a 3 virus 6nalld
fajt alkot, ami 0sszhangban van az ICTV 10.

jelentésével (Wylie és mtsai. 2017) és Apawms és
munkatarsainak eredményeivel (2005).

Osszefoglalas

Kisérd tlinetek tekintetében eredménye-
ink jelentds mértékben megegyeztek az iro-
dalmi adatokkal (de Best és mtsai. 2000,
Bloembollenkeuringsdienst (BKD) 2010a,
2019, Némethy 1990, 1994a, 1994b). A virus
faja és a fajtakon megfigyelt tiinetek kdzott nem
volt 0sszefiiggés. Egy azon tulipanfajtan azonos
virusfajjal valé fertézédés esetén is valtozatos
tiinetek jelentkeztek, valamint kiilonb6z6 virus-
fajok azonos fajtan okoztak azonos tlineteket is.
Ezen eredményeink alapjan javasoljuk, hogy a
betegség magyar neve a tulipan szintdrés szind-
réma legyen.

Molekularis vizsgalataink alapjan harom
virusfajt sikeriilt azonositanunk (tulipan szin-
torés virus, Rembrandt tulipan szintérés virus
¢és liliom foltossag virus), ezek kozil két faj
(tulipan szintorés virus, liliom foltossag virus)
sz¢leskoriien elterjedt az orszagban (1. dabra).
A populécié vizsgalatok alapjan megallapi-
tottuk, hogy a tulipan szintorés virus ¢s liliom
foltossag virus egy populacion beliil azonos
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mértékben van jelen, és nincs fajta preferencid-
juk. A virusok orszagos eloszlasa véletlenszert,
gyakorisaguk azonos.

A filogenetikai elemzések soran a torzsfan
(2. abra) a harom virusfaj jol elkiiloniilt, melyet
a magas Bootstrap értékek is igazoltak. Tovab-
ba lathat6, hogy mindharom faj egy kdzos Gsre
vezethetd vissza (2. dbra), igy eredményeink
alapjan a Rembrandt tulipan szintdrés virus faj
szintre emelhetd.

Vizsgalataink Rivas €s munkatarsainak ered-
ményeit tamasztjak ala (2016), a liliom foltos-
sdg virus esetében, ahol két alcsoportot (I. és 11.)
sikeriilt azonositani, az izolatumok filogenetikai
helyzete megegyezik a korabbi eredményekkel.
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IDENTIFICATION AND PHYLOGENETIC RELATIONS OF VIRUSES CAUSING TULIP
BREAKING SYNDROME BASED ON HUNGARIAN AND DUTCH SAMPLES

J. Agoston', A. Almasi’, K. Salanki’ and L. Palkovics®

!John von Neumann University, Faculty of Horticulture and Rural Development, Department of Agriculture,

H-6000 Kecskemét, Mészély Gyula square 1-3. Hungary

’Eétvés Lorand Research Network, Centre for Agricultural Research, Plant Protection Institute, Department of Plant
Pathology, H-1022 Budapest, Herman Otto road 15. Hungary

ISzéchenyi Istvan University, Faculty of Agriculture and Food Sciences, Department of Plant Sciences,

H-9200 Mosonmagyarovar, Var square 2. Hungary

Tulips are economically the most important bulbous ornamental plants. Tulips — as all bulbous
ornamental plants —are propagated vegetatively under open-field conditions. Cultivars are propagated
only vegetatively to keep them true to name and uniform — but this propagation method is slow — the
cultivation is suffering by the accumulation of pathogens, especially deterioration by viruses. Our
samples were collected in 2014 in the Netherlands, and in 2017 and 2018 in Hungary. First samples
were subjected to potyvirus group specific ELISA tests, simultaneously laboratory test plants have
been sap-inoculated (Chenopodium foetidum, Ch. murale, Nicotiana benthamiana, N. tabacum
’Xanthi’), symptoms were observed during a 5-week period. After nucleic acid extraction Potyvirus
genus specific RT-PCR tests were carried out. The resulting PCR products were isolated from gel
and then ligated into pPGEM®-T Easy vector, then they were cloned, and the nucleotide sequences
of the inserts were determined, after annotation the sequences were uploaded to GenBank. For
phylogenetic analysis, we used the MEGA X program. First, we aligned the complete coat protein
region of the identified viruses, then we built Maximum Likelihood tree. The reliability of the tree
was tested with the Bootstrap method. As a result of our investigations, we were able to identify
3 virus species: Tulip breaking virus, Lily mottle virus and Rembrandt tulip-breaking virus. When
examining the relationships between species and isolates in the case of Lily mottle virus we were
able to confirm the existence of the two subgroups, which coincides with the reporting of Rivas et
al., moreover we were able to identify two subgroups in the case of Rembrandt tulip-breaking virus.

Keywords: tulip, Tulipa, Rembrandt tulip-breaking virus, Tulip breaking virus, Lily mottle virus,
Potyvirus, Hungary

Erkezett: 2021. szeptember 27.
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A KOLES, MINT VIRUSREZERVOAR GYOMNOVENY*

Pasztor Gyérgy, Nagyné Galbacs Zsuzsanna, Kossuth Tamas, Demian Emese, Nadasy Erzsébet,
Takacs Andras Péter és Varallyay Eva

Magyar Agrér- és Elettudomanyi Egyetem, Novényvédelmi Intézet, 1118 Budapest, Ménesi (it 44.
e-mail: varallyay.eva@uni-mate.hu

A kéles a vetemények veszélyes gyomnovénye. Magja dormancia nélkiil is csirazasra képes, ezért
kénnyen terjed és bukkan fel kukorica, buza és mas gabona iiltetvényeken is. Korabbi felméréseink,
melyben DAS-ELISA tesztekkel vizsgaltuk a gyomként kel koélesek virusfertozottségét azt mutattak,
hogy a koles virusrezervodr szereppel is birhat. Azokban a tanulmdanyokban a virusok jelenlétére
jellemz6 tiinetek megjelenésére koncentraltunk, a hasznalt szerologiai tesztek pedig csak arra adhat-
tak valaszt, hogy a vizsgalt patogén jelen van-e a vizsgalt mintaban. Jelen kutatasunkban egy masik,
metagenomikai modszert, a kis RNS-ek (sRNS-ek) nagy-ateresztoképességii szekvenaldsat (high-
throughput sequencing — HTS) hasznaltuk virusdiagnosztikai céllal. Ehhez két kukoricatablaban
gyiijtottiink mintakat az ott arvakelésként nové torpiilést, klorozist, levélcsikossagot mutato, vagy
tiinetmentes koleserol. Evedményeink harom virus jelenlétét mutattik ki, amit fiiggetlen modszerrel,
RT-PCR-rel is visszaigazoltunk, nemcsak az adott teriiletre, hanem az dsszes mintazott névényre
vonatkozoan. A buza csikos mozaik virus (WSMYV) jelenlétén kiviil két olyan virust: az arpa sarga
csikos mozaik virus (BYSMV) és az arpa G virus (BVG) is azonositottunk, melyek jelenléte Magyar-
orszagon eddig nem volt ismert.

Eredmeényeink megerdsitik korabbi megdllapitasainkat és felhivjik a figyelmet arra, hogy a
kéles, mint gyom virusrezervodarként megjelenve fokozott fertézési kockazatot jelent, ezért gabona-
foldeken valo novekedését s megjelenéset szigoruan kontrollalni kell.

Kulesszavak: koles, gyom, virus, kis RNS HTS

A termesztett kdlest (Panicum miliaceum)
vilagszerte nagy mennyiségben termesztik,

(P. capillare, P. ruderale, P. dichotomiflorum)
(Novak és mtsai 2011).

allati takarmanyként, illetve alternativ gabona-
novényként hasznositjadk. A ndvénytermesztés
intenzivvé valasanak eredményeként a termesz-
tett valtozatok kivadultak, valamint felszapo-
rodtak a gyomként megjelend fajok is, melynek
kovetkeztében a fajcsoport az utdbbi évtize-
dekben veszélyes gyomnovénnyé valt (Ryves
és mtsai 1996; Van De Wouw és mtsai 2008;
Novak ¢és mtsai 2009; Moravcova és mtsai
2010).

Jelenleg a kolesfajok koziil a Panicum
miliaceum subsp. miliaceum-ot termesztik,
de kozel 50 gyomosité fajt tartanak szamon

A kolest tobb virus is fertdzheti. Annak
érdekében, hogy meg tudjuk hatarozni a koles
virusrezervoar szerepét, korabbi munkainkban
DAS ELISA mddszer segitségével vizsgaltunk
45 kolesmintat. A teljes mintamennyiségbdl
19 mintabdl tudtunk biza csikos mozaik virust
(Wheat streak mosaic virus — WSMYV), blza
torpiilés virust (Wheat dwarf virus — WDV),
arpa csikos mozaik virust (Barley stripe mosaic
virus — BSMV), arpa sarga torpiilés virust
(Barley yellow dwarf virus — BYDV) valamint
rozsnok csikos mozaik virust (Brome streak
mosaic virus — BStMV) Onmagaban, vagy

*A kozleményt Gaborjanyi Richardnak ajanljuk 80. sziiletésnapja alkalmabol.
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komplex fertézésként kimutatnunk (Pasztor és
mtsai 2017).

Mig a szeroldgiai vizsgalatok csak a vizs-
galt korokozo jelenlétét tarjak fel, az uj,
metagenomikai alapu vizsgalatok leirhatjak az
Osszes jelenlévé virust, még akkor is, ha jelen-
létik nem volt egyértelmli (a vizsgalt minta
nem mutatott tiineteket, a szerologiai mod-
szerek nem voltak képesek kimutatni a virust)
(Roosinck ¢és mtsai 2015). A nagy ateresztd-
képességii szekvenalas (HTS) biztositja a tech-
nikai hatteret az ilyen tipusu vizsgalatokhoz.
A virusfertézés sordan a novények RNS-alapu
védelmi rendszere kis, a fert6z6 virusokkal azo-
allit el6 (Pooggin, 2018). Ennek eredményeként
a kis RNS (sRNS) HTS széles korben elterjedt
virusdiagnosztikai modszerré valt (Massart és
mtsai 2018). Bar a gazdaszervezet RNS inter-
ferencia folyamatai hatékonyan miikodnek
a behatold virusok ellen, kimutattak, hogy a
siRNS-ek tulnyomorészt a nagymértékben
strukturalt egyszalti virus RNS-b6l (Molnar és
mtsai 2005) szarmaznak, és az sSRNS megko-
zelités nem mindig képes teljes mértékben ¢és
megbizhatdan rekonstrualni a fert6zo virus tel-
jes genomjat, kiillondsen, ha az komplex fert6-
zésben van jelen. A bliza és az arpa sSRNS HTS
viromjanak elemzése szamos virus elsé leirasa-
hoz vezetett (Golyaev ¢és mtsai 2019; Singh és
mtsai 2020), kiemelve az ilyen tipust vizsgala-
tok fontossagat.

Mig a kultirnévények virusfert6zottségét
széles korben vizsgaljak, a természetes flora
viromjaival kapcsolatos ismeretek korlatozot-
tak. Egy uttor6 geometagenomikai tanulmany,
amely a mez6gazdasagnak a virusok eloszlasa-
ra és elterjedtségére gyakorolt hatasat vizsgalta,
arra a kovetkeztetésre jutott, hogy a miivelésbe
vont teriileteken nagyobb a virusok eléfordula-
sa, és hogy a mezdgazdasagilag fontos virusok
a nem kultarfajokat is megfertézik (Bernardo
¢és mtsai 2018). Ugyan széles korben elfogadott
az 6shonos, vagy invaziv gyomok jelentdsége a
virusok eloszlasaban, elterjedésében és sokféle-
ségében, ezt a kérdést kisérletesen nem vizsgal-
tak részleteiben.

A WSMV, a Potyviridae csalad Tritimovirus
nemzetségéhez tartoz6 faj, vilagszerte pusztitd
koérokozo a blizatermeszté régidkban. Magyar-
orszagon az 1980-as években diagnosztizaltak
(Nyitrai és Gaborjanyi, 1988). Maggal torténd
atvitele nem jelentds, de konnyen terjedhet a
polifag Aceria tosichella vektorral (Navia és
mtsai 2013). A virus és a vektor gazdandvény-
kore széles, beleértve a kolest és a fuféléket,
még az éveldket is, amelyeken attelelhetnek
(Chalupnikova és mtsai 2017; Singh és mtsai
2018).

Az arpa sarga csikos mozaik virus (Barley
yellow striate mosaic virus — BYSMYV)
Cytorhabdovirus, amelynek negativ egysza-
Id RNS genomja van. Elséként a Laodelphax
striatellus fajbol mutattak ki (Conti, 1969). Bar
1étezését mar sok évvel ezelbtt bizonyitottak, a
BYSMV teljes genomjat csak 2015-ben hata-
roztdk meg SRNS HTS és RT-PCR segitségével
(Yan és mtsai 2015). Elséként Olaszorszagban
¢s Franciaorszagban irtdk le (Conti, 1969), a
BYSMV féként Azsiaban, Torokorszagban
(Makkouk ¢és mtsai 1996), Iranban (Almasi
¢s mtsai 2010; Izadpanah és mtsai 1991), Szi-
ridban (Makkouk ¢és mtsai 2004), valamint
Kinaban (Di ¢és mtsai, 2014) és Marokkdban
(Lockhart és mtsai, 1986) okoz komoly problé-
mat, azonban a mai napig nem irtak le Magyar-
orszagon. A BYSMYV azonositisa elsdsorban
tiineteken és szerologiai vizsgalatokon alapul.
A szekvenciainformaciok lehetdvé tették, hogy
megallapitsak, hogy a BYSMV nagyon magas
szekvencia-egyezéssel rendelkezik a kukori-
ca steril torpiilés virussal (Maize sterile stunt
virus — MSSV) szemben, igy ugyanazon virus
kiilonbozé torzseinek tekintheték. A BYSMV-t
kolesbdl is leirtak (Izadpanah és mtsai, 1991).

Az arpa G virust (Barley virus G — BVGQG),
egy nemrég leirt polerovirust elészor Dél-
Koreaban talaltak meg arpaban (Zhao ¢és mtsai
2016). Ezt kovetden termesztett (P. miliaceum)
(Park és mtsai, 2016) és olasz kolesben (Setaria
italica) (Oh és mtsai, 2017), valamint Ausztra-
lidban arpaban és zabban (Nancarrow ¢s mtsai,
2019) talaltak meg. Hollandiaban is kimutattak,
ahol egy importalt, tiineteket mutatd Panicum
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virgatum ndvényben azonositottdk (Kumar és
mtsai 2017).

Munkdénkban tovabb vizsgaltuk a termesz-
tett koles gyomosité valtozatanak lehetséges
virusrezervoar szerepét két teriiletrdl, az sSRNS
HTS-t hasznalva diagnosztikai moddszerként
annak érdekében, hogy a mintdkban jelenlevé
Osszes virust kimutassuk. Az eredmények meg-
erbsitették a WSMYV fokozott jelenlétét. Tovab-
ba Magyarorszagon elsdként diagnosztizaltuk a
BYSMV-t és a BVG-t.

Anyag és modszer

Novényanyag és mintaeldkészités

A ndvényi mintdkat két magyarorszagi
helyszinr6él gytjtottik 2019 augusztusaban.
Mindkét helyszinen, ,,Biidos-arok” (BA) és
,Ujmajor-susnyas” (US), 1010 névényegyedet
mintaztunk meg véletlenszertien. A leveleket a
gyokérrel és koles maggal egyiitt gytjtottiik,
amennyiben ez lehetséges volt. A koles min-
takbol az RNS-t fenol kloroformos modszerrel
izolaltuk. (White és Kaper, 1989). Az izolalt
Ossznukleinsavat felhasznalasig —70 °C-on
taroltuk.

SRNS konyvtar készités és szekvenalas

Az egyedekre jellemz6 RNS keverékeket
ugy készitettiik, hogy egy ndvény kiilonbozo
szerveibOl azonos mennyiségli RNS-t kever-
tiink 0ssze. Az 0sszegyljtott mintakbol a min-
tavételi hely szerinti keverékeket ugyanazzal a
stratégiaval allitottuk eld, egyenlé mennyiségii
RNS-t kevertiink 0ssze az adott helyen 1évd
megmintazott ndvényegyedbol.

Ezeket a keverékeket hasznaltuk az sRNS
konyvtar készitéshez. Az sRNS frakcidok
poliakrilamid-gélelektroforézissel torténd izo-
lalasa utan, sajat, modositott protokollunk
alapjan, amely TruSeq Small RNA Library
Preparation Kit (Illumina) leirasan alapul, két
sRNS konyvtarakat készitettiink. (Czotter és
mtsai 2018) A sRNS konyvtarak szekvenalasat
HiScanSQ-val  végeztettik, UD-Genomed
altal (Debrecen, Hungary) (50-bp, single-end

szekvenalas). FASTQ file-ok bekertiltek a GEO
adatbazisaba és a GSE147185 hozzaférési sza-
mon elérhet6ek.

A HTS eredmények bioinformatikai elemzése

A HTS eredmények bioinformatikai elem-
zését CLC Genomic Workbench (Qiagen)
segitségével végeztik.

Az olvasatok mindségellendrzése utan a
nem redundans sRNS olvasatokbol hosszabb
szakaszokat, kontigokat épitettiink. Azon viru-
sok esetében, amelyeket legalabb egy kontig
reprezentalt, az olvasatokat kdzvetleniil a refe-
renciagenomhoz térképeztiikk, és megallapi-
tottuk a normalizalt redundans readek szamat
(read/milli6 read) A térképezés soran kon-
szenzus szekvenciat is készitettiink, amelyet a
virus genom lefedettségének (%) kiszamitasa-
ra hasznaltunk. Ha a kovetkezok koziil i/virus
specifikus kontig jelenlét, ii/a normalizalt virus
specifikus redundans olvasatok szama >200,
iii/ a virus genom lefedettsége >60%, legalabb
két paraméter teljesiilt, akkor tovabb vizsgal-
tuk a virus jelenlététegy fiiggetlen modszerrel,
RT-PCR-rel.

Virus diagnosztika RT-PCR-rel

Az sRNS HTS-hez hasznalt, a mintavételi
teriiletet és a mintazott névényeket reprezentalo
RNS keverékeket templatként hasznalva, ran-
dom primerekkel, RevertAid First Strand cDNA
Synthesis Kit (Thermo Fisher Scientific, USA)
segitségével cDNS-t szintetizaltunk a gyarto
leirasait kovetve. A virus jelenlétét RT-PCR-
rel igazoltuk vissza, az amplifikdciohoz Phire
Hot Start II DNA polimerazt (Thermo Fisher
Scientific) ¢és virusspecifikus  primereket
(Pasztor és mtsai, 2020) hasznaltunk. A Sanger
szekvenalashoz, az egyedek RNS keveré¢kébol
késziilt cDNS-eket hasznaltuk templatként.
Az amplifikaciot Q5 Hot Start High-Fidelity
DNS Polimerazzal (New England Biolabs,
UK) végeztik. PCR termék tisztitasahoz a
GeneJET Gel Extraction Kit-et (Thermo Fisher
Scientific) hasznaltuk, ezeket pJET vektorba
klénoztuk, majd nukleotid sorrendjiiket meg-
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hataroztattuk. A szekvenciakat feltoltottik az
NCBI GenBankba.

Eredmények

Két kiilonbozd teriiletrdl szarmazo kéles
populdacio viromjanak megallapitisa sSRNS
HTS-sel

2019 augusztusaban két tertiletrdl gyiijtot-
tink koles mintat Nyugat-Magyarorszagon, a
Balaton kozelében. A mintakat kukoricatablak
gyommal boritott szélein gyljtottiik, ahol tobb
éveld egyszikli gyomnovény is fellelhetd volt.
A BA mintavételi helyszinen burgonyat, az US
teriileten pedig buzat termesztettek el6z6 évben.
Mindkeét helyszinen 10—10 névényegyedet min-
taztunk meg véletlenszeriien, olyan novénye-
ket valasztva, melyeken kiilonbozé tiineteket
figyeltiink meg, vagy tiinetmentesek voltak (/a
és 1b abra). Az RNS-t levelekbdl, gydkerekbdl
és fejlodé magokbdl vontuk ki. Teriiltenként
egy-egy SRNS konyvtarat készitettiink és
szekvenaltattunk meg 1llumina platformon,
melynek eredményéiil 19,5 és 31,7 milliéo sSRNS
olvasatot kaptunk. A bioinformatikai analizis
soran 3 virus jelenlétét mutattuk ki. WSMV,
BYSMV virusok mindkét teriileten, amig a
BVG virus csak az US helyszinen volt jelen.

A gyomkdles WSMV-vel erdsen fertozétt

A WSMV jelenléte mindkét mintavéte-
li helyszinen kimutathaté volt, és a mintazott
egyedek WSMV fert6zottségét az RT-PCR
analizis is alatamasztotta. A két mintavételi
teriileten hét, illetve kilenc fertézott egyedet
talaltunk (2. dbra).

A két tertiletrdl szarmazo 13-13 klén
szekvenciajanak elemzése azt mutatta, hogy a
hazankban levd variansok a virus ,,B” kladjaba
tartoznak (3. dbra). A ,,B” és a,,D” klad kozotti
kiilonbség alapja, egyetlen kodon hianya a CP
cisztronon beliil. Ez jellemz6 a megszekvenalt
,magyar”, valamint az Europa kiilonb6zo
részein leirt torzsekre is: Csehorszag, Auszt-
ria (Rabenstein és mtsai 2002), Németorszag
(Schubert és mtsai 2015), Szlovakia (Kudela

¢s mtsai 2008) és Lengyelorszag (Trzmiel és
mtsai 2015). A kozelmultban kimutattak, hogy
a WSMYV Csehorszagban éveld fiiveket is meg-
fert6zi, az arpa és a zab termo6foldek szélein
azonositott virustorzsek is a ,,B” kladhoz tartoz-
nak (Chalupnikova és mtsai 2017; Schubert és
mtsai 2015). A ,,B” kladdal ellentétben a ,,D”
klad, beleértve a torok és az amerikai torzseket,
kevésbé tlinik variabilisnak. Feltételezések sze-
rint a WSMV atka vektoraval egyiitt keriilhe-
tett Amerikaba a mult szazadban (Rabenstein
és mtsai 2002). Az US teriileten magasabb volt
a fert0zottségi arany, egy ndvény kivételével
valamennyi egyedben kimutattuk a WSMV
jelenlétét. Ezen a teriileten burgonyat termesz-
tettek az el6z6 években, igy itt feltételezhetoleg
az atteleld novények és ével6 fiivek, mig az US
esetében az el6z6 évben ott termesztett bliza
szolgalhatott a WSMV fertézési forraskeént.
Sajnos az el6z06 évben ott termesztett buza fajtat
nem ismerjiik, igy ezt a hipotézist nem tudjuk
alatdmasztani.

A kolesr6l, mint WSMV gazdaszervezet-
r6l szo6lo ismereteink hidnyosak, ugyanis az
eddigi, gazdaszervezetre vonatkozd vizsgala-
tok a kolesre és az éveld fiivekre nem terjedt
ki (Coutts és mtsai 2014; Rabenstein és mtsai
2002). A magas fert6zottségi arany viszont a
koles WSMYV rezervoar szerepére enged kovet-
keztetni. Sajnos jelenleg nincs hatékony meg-
el6zési modszer sem a virus, sem az atka vek-
tor terjedésének megel6zésére (Singh és mtsai
2018), ezért az egyetlen megoldas a reziszten-
cidra nemesités, amely a kiillonbdzé varidansok
egyidejl jelenléte miatt akadalyokba titkozhet.

A két mintavételi helyszinen ket kiilonbozo
BYSMYV térzset azonositottunk

Az sRNS HTS eredményei alapjan a
BYSMYV jelenlétét mindkét mintavételi teriile-
ten kimutattuk. Az RT-PCR sordn a virus CP
sokszoroztuk meg és a virus jelenlétét a BA
mintavételi teriileten hdrom, mig az US teriile-
ten egy novényben mutattuk ki (4. dbra).

Az azonositott torzsek filogenetikai elem-
zése sajnos nem engedi meg, hogy a tdrzsek
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M1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 P C+ C-

(a)

M 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 P C-

WSMV_HUUS1-9 (MT780559-MT780567)

2. abra. AWSMV jelenlétének igazolasa RT-PCR technikaval az a/BA és a b/US mintavételi pontokrél (M
méretmarker, P az Ultetvény dsszes egyedét reprezentald mintakeverék — pool, C+ pozitiv, C- negativ kontrol)
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3. abra. A BA (kék kiemelés) és US (zdld kiemelés) mintateriletekrél szarmazéd mintakbol kimutatott WSMV
torzsek filogenetikai elemzése (ONMV-Oat necrotic mottle virus). A kodok mellett a térzsek GenBanki
azonositojat is feltintettuk
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MT260884_BYSMV_HUUS

4. abra. A BYSMV jelenlétének igazolasa RT-PCR technikaval az a/ BA és a b/ US mintavételi pontokrol. (M
méretmarker, P az Ultetvény 6sszes egyedét reprezentald mintakeverék — pool, C+ pozitiv, C- negativ kontrol)

eredetére kovetkeztessiink, mivel a CP kodo-
16 régidra vonatkozd szekvenciainformaciok
csak a referenciagenombol érhetdk el (3. abra).
A BYSMV HUUS ¢és a BYSMV _HUBA3
azonosnak bizonyult, mig a BYSMV_HUBAI1
és a BYSMV_HUBAZ2-t61 kiilonbozott. Ez a
kiilonbség arra utal, hogy egymastol kissé eltérd
valtozatok vannak jelen, egy adott helyen, vagy
minimalis tavolsagra egymastol. Bar az sRNS
olvasatok egyenletesen oszlanak el a genomban,
a lefedettségi adatok nem tették lehetové, hogy
az 1j ,,magyar” BYSMV torzsek filogenetikai
eredetének részletesebb elemzését kozvetlentil
elvégezziik. A jovoben sziikség van ezeknek
a torzseknek az RdRp (RNA dependent RNA
polymerase, RNS fiiggd RNS polimeraz) kodo-
16 régi6 nukleotid sorrendjének meghatarozasa-
ra, ami talan segithet abban, hogy informaciot
kapjunk e variansok eredetérdl.

A Magyarorszagon eddig nem leirt BVG
fertozeését is kimutattuk az Uimajor-susnydsban

Az US sRNS konyvtirban nagyszami
BVG eredetti sRNS-t azonositottunk, ame-
lyek egyenletesen fedték le a virusgenomot.

A virusspecifikus primerekkel inditott RT-PCR
reakcid egy ndvényben igazolta a BVG jelenlé-
tét (6. dbra).

A filogenetikai vizsgalatok az mutatjak,
hogy a BVG_HUUS izolatumbdl leirt virus-
torzs tavoli rokonsagot mutat az Ausztralidban
¢és a Dél-Koreaban leirt izolatumokhoz képest.
Filogenetikailag leginkabb a Hollandidban a
P. virgatum-bél leirt BVG izolatumhoz hasonlit
(6. abra). Ezen kiviil a BVG-t Gorogorszagban
irtak le, ahol kukoricaban talaltak meg (Gavrili
¢s mtsai 2021). Kiilonds, hogy a virus jelenlétét
éppen gyomként novo kolesben azonositottuk,
igy eredetének meghatarozasa tovabbi vizs-
galatokat igényel. Bar a fertézott ndvény nem
mutatott semmiféle jellegzetes, virusfert6zésre
utald tlinetet, nem kizdrhat6 hogy hatassal van
a gabona- ¢s biomassza termelésre (Kumar és
mtsai 2017).

Kovetkeztetések

sRNS HTS alapt virusdiagnosztikai felmé-
réstink eredménye ramutatott arra, hogy még
ilyen kevés mintaszamu felmérés is segitheti a
hazai iltetvények virusfertézottségének meg-
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010
5. abra. A BA (kék kiemelés) és US (z6ld kiemelés) mintaterlletekrdl szarmazo6 mintakbdél kimutatott Barley
yellow striate mosaic virus térzsek filogenetikai elemzése (MSSV-Maize sterile stunt virus, MYSV-Maize
yellow striate virus, NCMV-Northern cereal mosaic virus, MMV-Maize mosaic virus, PeVA- Persimmon virus A,
LNYV-Lettuce necrotic yellows virus, LNYMoV-Lettuce yellow mottle virus). A kbdok mellett a toérzsek GenBanki
azonositojat is feltintettik
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6. abra. Az US mintaterlletr6l szarmazo6 Barley virus G t6rzs kimutatasa RT-PCR-rel és filogenetikai elemzése

(MYDV-Maize yellow dwarf virus). A kodok mellett a térzsek GenBanki azonositéjat is feltintettik. (M

méretmarker, P az Ultetvény dsszes egyedét reprezentald mintakeverék — pool, C+ pozitiv kontroll, C— negativ

kontroll)

allapitasat ¢és akar hazankban eddig nem leirt
virusok azonositasahoz vezethet. A WSMYV fer-
tézottségének elterjedtsége alatdmasztja Schu-
bert és munkatarsai (2015) hipotézisét arrdl,
hogy a virusok, az iiltetvények szélein atteleld

éveld fiivekben attelelve elterjedtek lehetnek a
gabonatermesztés soran. Eppen ezért alapvetd
fontossagu, hogy atfogd, a jelenlevd virusokat
¢és azok variansait azonositani tudé felmérések
késziiljenek, amelyek nélkiil a rezisztenciara
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nemesités eredményessége sem lesz biztositott.
Eredményeink ravilagitanak arra, hogy a kéoles
nemcsak, mint egy, a levéltetvek taplalékaul
szolgalé kompetitiv gyom, hanem mint virus-
rezervoar is novényegészségiigyi kockazatot
jelent, igy az attelelése és az arvakelése ellen
feltétlentiil védekezni kell. Viromjanak megha-
tdrozasa és elemzése Uj eredmény, ami segithet
minket abban, hogy felderitsiikk a segitségével
terjedd virusokat és segitsen minket az elleniik
valo hatékony védekezés stratégiajanak kidol-
gozasaban.
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MILLET AS A WEED CAN SERVE AS A VIRUS RESERVOIR

Gy. Pasztor, Zs. N. Galbacs, T. Kossuth, E. Demian, E. Nadasy, A. P. Takacs and E. Varallyay

Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, Institute of Plant Protection, Ménesi road 44, H-1118 Budapest,
Hungary

Millet is a dangerous weed in crop fields. Lack of seed dormancy helps it to spread easily and
be present at maize, wheat and other crop fields. Our previous report, based on virus specific DAS-
ELISA tests revealed the possibility that millet can also play a role as a virus reservoir. In that
study we focused on visual symptoms and detected the presence of several viruses in millet using
serological methods, which can only detect the presence of the investigated pathogen. In this current
work we used SRNA HTS as an unbiased virus diagnostic method to uncover presenting viruses
in randomly sampled millets grown as a volunteer weed at two maize field, showing stunting,
chlorosis, striped leaves. We have found hits for three viruses which results were validated with
an independent method: RT-PCR not only for the fields, but also for the individuals. Our result
confirmed the widespread presence of wheat streak mosaic virus at both locations. Moreover, barley
yellow striate mosaic virus and barley virus G, none of them have been described from Hungary
before were also identified. As these viruses can cause severe diseases on wheat and other cereals
their presence on a weed means a potential infection risk. Our study indicates that the presence of
millets on the fields needs a special control in order to prevent emergence of new virus diseases at
crop fields.

Keywords: millet, weed, virus infection, small RNA HTS

Erkezett: 2021. szeptember 27.

FIGYELEM!

Coragen 20 SC rovar6lo szer, Un. szitkkséghelyzeti engedélyt kapott a nyugati
diéburok-furélégy ellen
https://magyarnovenyorvos.hu/coragen-20-sc-rovarolo-szer-un-szukseghelyzeti-
engedelyt-kapott-a-nyugati-dioburok-furolegy-ellen-2021-08-17

*k*k

2021. augusztus hénapban a NEBIH megjelentetett Uj, eseti, szarmaztatott,
parhuzamos, médositott, illetve visszavont névényvédoszer-engedélyek
https://magyarnovenyorvos.hu/novenyvedo-szer-engedelyek-szukseghelyzeti-
engedelyek




NOVENYVEDELEM 2021, 82 [N.S. 57]: 10. 445

AZ UBORKA MOZAIK VIiRUS ES A FOLDIMOGYORO
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A VIRUSTUNETEK ES A GAZDANOVENYKOR
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A Cucumovirus nemzetség tagjai koziil uborka mozaik virus (Cucumber mosaic virus, CMV)
szeles, valtozatos gazdanévénykorrel rendelkezik és egyike a legjelentdsebb gazdasagi karokat oko-
z0 virusoknak, mig a foldimogyoro satnyulds virus (Peanut stunt virus, PSV), lényegesen sziikebb
gazdanovénykérrel rendelkezik és az altala indukadlt betegségtiinetek is lényegesen gyengébbek.
Korabbi vizsgalatok alapjan a cucumovirusok genomjarol atirodo mind az ot fehérjéje esetében
bizonyitottik, hogy szerepet jatszik a patologiai jellemzdk meghatdrozdasaban. Ilyen vonatkozdasban
jelenleg a mozgasi fehérjérol (MP) érheto el a legkevesebb informacio.

Kisérleteink soran bizonyitottuk a MP modositasanak hatdsat a patologiai tulajdonsdagok meg-
valtozasaban, illetve 6sszehasonlitottuk a CMV MP és a PSV MP szerepét a tiinetek és a gazdand-
vénykor meghatarozasaban Nicotiana benthamiana, Nicotiana tabacum cv. Xanthi, Chenopodium
murale és Cucumis sativus névényeken. A MP 6 funkcioja a virus sejtrél-sejtre terjedésének els-
segitése, sejten beliili lokalizacidja elsésorban a plazmodezmdaknal figyelheté meg. Vizsgalataink
soran megallapitottuk, hogy a MP lokalizdcio valtozasanak kulcsszerepe van a virustiinetek és a
gazdandévénykor meghatarozasaban.

Kulesszavak: uborka mozaik virus, foldimogyoro satnyulas virus, mozgasi fehérje, gazdandvénykor

A novényvirusok vilagszerte sulyos termés-
veszteségeket okoznak a mezdgazdasagban.
A fertézések fellépését csakis preventiv véde-
kezéssel akadalyozhatjuk meg, tobbek kozott
egészséges szaporitdanyag haszndlataval, az
allomany rendszeres monitorozasaval €s a tiine-
tes novények azonnali eltavolitasaval, a virus-
vektorok (levéltetvek, tripszek, kabdcak) elleni
kémiai védekezéssel, illetve rezisztens fajtak
termesztésével. Maig megoldasra vard problé-
ma a ndvényvédelem €s a ndvénynemesités sza-
mara a kultirnévényeinket fert6zo virusok visz-

szaszoritasa, amihez fontos, hogy minél jobban
megismerjiik a virusok alapveté mikodését, igy
a gazdandvénykort meghatarozd virusgenetikai
tényezoket, ndvény és a patogén kozott fellépd
kolesonhatasok sokféleségét.

Az uborka mozaik virus (Cucumber mosaic
virus, CMV), a foldimogyoré satnyulds virus
(Peanut stunt virus, PSV) és a paradicsom
magtalansag virussal (Tomato aspermy virus,
TAV) a Bromoviridae csalad Cucumovirus
nemzetségébe tartoznak. A CMV széles gazda-
ndvénykdre és sulyos kartétele miatt az egyik

*A kozleményt Gaborjanyi Richardnak ajanljuk 80. sziiletésnapja alkalmabol.
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legnagyobb gazdasagi jelentséggel bird virus-
ként tartjdk szamon. Az egyik legszélesebb
gazdanovénykorrel rendelkezé ndvénypatogén
virus, legalabb 100 novénycsaladbol, tobb mint
1200 egyszikli és kétszikii novényfaj esetén
bizonyitottak, hogy képes fertézést kialakitani
(Edwardson ¢és Christie, 2018). Foként papri-
kan, paradicsomon, kabakosokon, zelleren ¢és
szamos termesztett diszndvényfajon okoz kart.
A cucumovirusok hasonlé genomszerkezete
¢és fehérjéinek azonos funkcidi ellenére a PSV
joval sziikebb és eltéré gazdandvénykorrel ren-
delkezik. Foként pillangds virdguakat fertdz,
illetve CMV-vel kdz6s gazdandvényein is elté-
6, rendszerint sokkal enyhébb tiineteket alakit
ki. A Cucumovirus nemzetségbe tartozé fajok
osztott genomja harom pozitiv egyszali RNS-
bl és két szubgenomi RNS-bél all. Az RNS1
¢s RNS2 a virus replikaciohoz sziikséges fehér-
jék koédolasaért felelds (1a és 2a fehérje), mig a
mozgasi fehérje (MP) és a kopenyfehérje (CP)
az RNS3-rol irodik at. A cucumovirusok 6todik,
legkisebb fehérjéje a 2b, amelyet szubgenomi
RNS koédol és £6 feladataként az RNS géncsen-
desités szupresszioért felel.

A gazdandvénykort €s tiineteket meghataro-
z6 folyamatok a virus és a novény komplex kol-
csonhatasainak, fehérje-fehérje interakcidinak
eredménye. A CMV mindegyik fehérjéje eseté-
ben igazoltak mar, hogy szerepet jatszhatnak a
patogenitas kialakitasaban, ugyanakkor a PSV
¢és a TAV esetén 1ényegesen kevesebb informa-
ci6 all rendelkezésiinkre. Bizonyitottak a CMV
RNS1-r6l atirod6 la fehérje szerepét a beteg-
ségtlinetek kialakulasaban cukkini névényeken
(Roossinck és Palukaitis, 1990, Gal-On ¢és mtsai
1994), illetve egyetlen aminosav valtozasnak
(461. aminosav) a szerepét kiilonleges lokalis
nekrotikus tiinetek kialakitasaban Nicotiana
tabacum cv. Xanthi és Nicotiana glutinosa
tesztnovényeken (Divéki és mtsai 2004; Salan-
ki és mtsai 2007). A CMV RNS2-r6l atirodo 2a
fehérje szerepét is tobb esetben igazoltak, pél-
daul az CMV-Fny torzse nekrotikus léziokat
okoz tehénborsé ndvényen (Vigna unguiculata),
de két aminosav megvaltoztatasa utan (631.
fenilalanin és a 641. alanin) szisztemikus tiine-
tek alakulnak ki (Kim és Palukaitis, 1997; Hu

¢és mtsai 2012). Szintén a 2a fehérjéhez, mégpe-
dig a 276. aminosavhoz kothet6 a szisztemikus
mozaik, vagy a klorotikus tiinetek kialakitasa
cukkini névényeken (CMV-Fny és CMV-Pf
torzseket felhasznalva) (Choi és mtsai 2005).
A 2b fehérje patologiai szerepét is tobb eset-
ben igazoltdk a gazdandvény specifitasban és
a virus hosszitavii mozgasaban is (Ding és
mtsai 1995). PSV esetében a 2b fehérje szerepét
bizonyitottak a virus virulenciajaban Nicotiana
benthamiana és N. tabacum névényeken (Netsu
¢és mtsai 2008). CMV 2b fehérje mutécioi leg-
gyakrabban a géncsendesités szupresszio haté-
konysaganak valtozasan keresztiil van hatassal
a tlinetek kialakitasara (Xu és mtsai 2013).

Az RNS3 kddolja az Gn. 3a fehérjét, ami
a virus mozgasi fehérjéje (movement protein,
MP). A CMV MP szerepét tiinetek kialakitasa-
ban két esetben bizonyitottak, a ciklikus tiine-
tek kialakulasaban dohany novényeken (CMV-
Fny, 51 as aszparagin/lizin; 240 as izoleucin/
fenilalanin) (Gal-On és mtsai 1996), valamin
a szisztemikus tiinetek jellegének meghataro-
zasaban tok novényeken (168 as) (Kaplan és
mtsai 1997, Choi és mtsai 2005). A kopenyfe-
hérje esetén sokkal tobb patologiai adat all ren-
delkezésre, igy bizonyitottdk szerepét uborka
ndvényeken a szisztemikus tiinetek kialakulasa-
ban (Taliansky és Garcia-Arenal 1995) amiben
a BB-BC loop harom aminosava kulcsfontossa-
gu (Salanki és mtsai 2011), nekrotikus 1ézidk
kialakuldsadban Arabidopsis C24-es dkotipusan
(Takahashi és mtsai 2001), a kialakitott tiinetek
valtozatossagaban a 129. aminosavnak van fon-
tos szerepe (Mochizuki és Ohki 2012).

A virusfertézés Osszetett folyamat, eld-
szor egyetlen ndvényi sejt fertézédik meg, a
cucumovirusok esetén leggyakrabban levéltet-
vek kozvetitésével. A megfertdzott sejtekben a
virus RNS kiszabadul a kopenyfehérje burka-
bol, a fehérjéi a novény transzlacios rendszerét
hasznalva atirodnak, majd a virus szaporodasa
(replikacidja) kdvetkezik. A fert6zott sejtekbol
a virusnak at kell jutnia a szomszédos sejtekbe.
A cucumovirusok esetén ehhez feltétleniil szik-
séges a MP, aminek f6 funkcidja a virus sejt-
rél-sejtre terjedésének eldsegitése. A fert6zott
sejteken beliil els6sorban a plazmodezmaknal
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lokalizalodik. A plazmodezma szerkezetének
megvaltoztatasaval lehet6vé teszi, hogy a virus
RNS a megfertdzott sejtbol atjusson a szomszéd
sejtekbe. A virus RNS sejtrél-sejtre terjedésé-
hez a kdpenyfehérje is nélkiilozhetetlen. Ezek-
nek a folyamatoknak kovetkeztében alakul ki a
lokalis fert6zés. A virus szisztemikus terjedése
sordn a ndvény tavolabbi részei is megfertézod-
nek, ez virion formajaban a szallitdszoveteken
keresztiil torténik.

Anyag és méodszer

A kisérlet soran hasznalt mindkét virus-
izolatumot kordbban jellemeztik (Rs-CMV,
Divéki és mtsai 2004, Rp-PSV, Kiss és mtsai
2008). A tesztndvényeket fitotronban neveltiik
hosszu nappalos korilmények kozott (16 h
vilagos ¢és 8 h sotét periodus, 20-23 °C-on).
Nicotiana benthamiana, Nicotiana tabacum
cv. Xanthi és Chenopodium murale névényeket
4 leveles korukban fertoztiikk, mig a Cucumis
sativus cv. Szenzacid ndovényeket szikleveles
korban.

A rekombinans (PSV3CP-RNS3 CMV-
MP ¢és PSV-CP kombinaciojat tartalmazza) és
pontmutacioét tartalmazo (S28A) CMV RNS3
virusmutansokat PCR-alapit  modszerekkel
készitettiik. Az elkészitett konstrukciokat pPGEM
T-Easy vektorba klonoztuk és Escherichia coli
baktériumba transzformaltuk, majd ellendriz-
tiik a nukleotid sorrend helyességét. A tesztno-
vények fertdzését in vitro transzkriptumokkal
végeztik el. A CMVI1, CMV2, CMV3, PSV3,
PSV3CP, S28A fertdzoképes klonokrol késziilt
in vitro transzkriptumait kiilonb6z6 kombinaci-
okban kevertiik hozza 40 pl inokulald pufferhez
ugy, hogy az inokulum azonos mennyiségben
tartalmazzon 1-es, 2-es és 3-as RNS-nek meg-
feleld transzkriptumot. Minden tesztnovény
2-2 fiatal levelére 20-20 pl inokuladldé puf-
ferbe kevert transzkriptumot juttattunk steril
iivegspatula segitségével.

A vad tipust és mutans MP-ket zold fluo-
reszcens fehérjéhez (green fluorescent protein,
eGFP) kapcsoltuk overlap PCR segitségével.
Akiilonbozé MP-ket tartalmazo génszakaszokat
binaris vektorba klonoztuk és Agrobacterium

transzformaltuk.

ey

tumefaciens  baktériumba
denzitas (optical density, OD) alapjan hataroz-
tuk meg. Spektrofotométer segitségével 600
nm-en megallapitottuk a vad tipusu és mutans
MP-eGFP-t tartalmaz6 szuszpenziok értékét,
majd az agroinfiltralaskor a baktériumelegyhez
0,5-0s, mig a pl4 szupresszor fehérjét 0,2-es
koncentracioval adtuk hozza. Az Agrobacterium
szuszpenziot fecskendd segitségével injektal-
tuk 4-5 leveles dohanynovények (N. tabacum
cv. Xanthi, N. benthamiana) levélfonakjaba
(Nemes ¢és mtsai 2014). A plazmodezmak spe-
cifikus jelolését anilinkék festékkel végeztik.
A fluoreszcens jelek detektalasat Leica SP8
konfokalis 1ézer pasztazé mikroszkop segitsé-
gével végeztik. Az alkalmazott fluorokromok
a kovetkezok voltak: anilinkék (gerjesztés 405
nm, detekcio 410-480 nm), GFP (gerjesztés
488 nm, detekcid 490-540 nm).

Eredmények

A CMV a legtdbb novényt szisztemikusan
fertézi, mint példaul az egyik leggyakrabban
hasznalt teszt ndvényt, a dohanyt (N. tabacum
cv. Xanthi), mig kiilonbdz6 libatop féléken csak
lokalis fertézésre képes, igy a Ch. murale nové-
nyen is (1. dbra). A virusfehérjék mikodésének
szabalyozasaban a fehérje atirddas utani modo-
sitasoknak  (posttranslational ~modification)
fontos szerepe van. Ilyen modositas tortén-
het a CMV MP 28-as szerin aminosavan is.
A MP-nek ezt az aminosavat megvaltoztattuk,
¢és vizsgaltuk az igy kialakitott virus fert6zési
sajatsagait. N. tabacum cv. Xanthi novényeket
inokulalva megfigyeltiik, hogy a fert6zést kove-
té par napban eltérés tapasztalhato a kialakult
tiinetek jellegében ¢és a fert6zés dinamikéajaban
(1. dbra). Ot nappal a fertézés utan, amikor a
vad tipust CMV mar er6s szisztemikus tiinete-
ket okozott (erés levél deformaciod, klordzis), az
S28A mutans esetében csak halvany ér menti
klorézist figyeltiink meg. Hosszabb id6 eltelté-
vel a S28 A mutans virus is képes volt erdsebb
szisztemikus tiineteket indukalni. A tiinetek
kialakulasat Ch. murale tesztnovényeken is
vizsgaltuk, amely a CMV lokal 1ézi6s gazda-
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novénye. A CMV-vel fertézott leveleken 5 nap-
pal a fertézést kdvetden nagyméretii 1éziokat
figyeltiink meg. Az S28A mutanssal torténd
fert6zéskor jol lathatd volt a kiilonbség, csak
nagyon aprd, pontszeri 1ézidk alakultak ki
(1. abra). Ennek a kisérletiinknek az eredmé-
nyét Osszefoglalva megallapithatjuk, hogy a
CMV MP egyetlen aminosavanak megvaltozta-
tasa dont6 hatassal lehet a tiinetek kialakitasara
mind szisztemikus fert6zést mind lokalis 1€zid
kialakulasa esetén.

1. abra. CMV és 28A MP mutans virusok tunetei N. tabacum Xanthi és Ch.
murale névényeken. A nyilak jel6lik a jellegzetes tlneteket.

A CMV ¢és a PSV altal okozott tiine-
tek szamos gazdandvényen eltérnek, példaul
N. benthamiana tesztnovényen a CMV erds
levéldeformaciot és mozaikot okoz, mig PSV

fert6z¢s esetén gyenge mozaik tiinetek figyelhe-
tok meg levéldeformacio nélkiil (2. abra). Az a
reasszortans virus, amelyik a CMV RNSI1 ¢és 2
mellett a PSV RNS 3-t tartalmazza (C12P3), a
PSV-hez nagyon hasonlé tiineteket okoz. Ha a
PSV RNS3-ban kicseréljiik a PSV MP-t a CMV
MP-re (C12CP), akkor kialakulnak a CMV-re
jellemzd tiinetek, levél deformacio €s erds moza-
ik tiinetek jelennek meg (2. abra, felsd sor).
Uborka névényeket a CMV szisztemikusan
fertézi, mig a PSV fert6zés utan tiinetek nem
alakulnak ki, és RT-PCR
moddszerrel sem mutatha-
to ki a virus a nem fertd-
zott felsé levelekbdl, még
harom héttel a fert6zés utan
sem. A CMV RNSIés 2
mellett PSV RNS3-t tartal-
mazo6 reasszortans (C12P3)
sem képes szisztemikusan
mozogni, azonban a
CMV  MP-t tartalmazo
rekombinans virus (C12CP)
mozaik tiineteket okoz a nem
fert6zott fels leveleken és
RT-PCR moddszerrel kimu-
tathato (2. dabra, also sor).
Kisérleteink alapjan a
CMV MP felel6s az erdsebb
tiinetek kialakitasaért N. benthamiana tesztno-
vényen ¢és az uborka szisztemikus fertézéséért
is (CMV, C12CP), mig a PSV MP jelenlétében
gyengébb szisztemikus tiinetek alakulnak ki,

Kontrolig

2. abra. CMV, PSV, reasszortans és rekombinans virusok tiinetei N. benthamiana (fels6 sor) és C. sativus (alsé
sor) névényeken. A nyilak jeldlik a jellegzetes tlineteket.
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illetve a PSV MP jelenléte nem teszi lehetévé
az uborka novények szisztemikus fert6zodését
(PSV, C12P3, CI12RP).

Mivel a kiilonb6z6 gazdandvényeken vég-
zett fertdzéses kisérletek soran a mozgasi fehér-
jét (illetve a mozgasi fehérje egy aminosavat)
azonositottuk, mint a tiineteket vagy a gazdano-
vényt meghatarozo faktort, megvizsgaltuk a MP
sejten beliili lokalizaciojat N. benthamiana és N.
tabacum cv. Xanthi tesztnovényeken. A CMV
MP-hez illetve a PSV MP-hez kapcsoltuk a
GFP fehérjét (CMV MP-eGFP, PSV MP-eGFP,
CMYV S28A-eGFP), majd az igy jelolt MP-eket
expresszaltuk agrobaktériumos infiltralassal a
kiilonbozo tesztnovények levelében.

A CMV MP minden esetben a plazmodez-
maknal lokalizalodott, a GFP-vel jelolt MP
(z6ld szin) a sejtfalon ugyanott volt megfigyel-

Anilin kék

CMV MP

S28A

plazmolizis
CMV MP

S28A

GFP+Anilin kék

hetd, mint az anilin kékkel (piros szin) jelolo-
dé plazmodezmak (3. és 4. dbra). Plazmolizis
utan, amikor a sejtfal és a plazmamembran
elvalik egymastol, a CMV MP dontd tobbsége
tovabbra is a plazmodezmaknal lokalizalédott,
bizonyitva, hogy beépiilt a plazmodezmakba
(3. és 4. abra).

A CMV MP S28A konstrukcidk sejten
beliili lokalizaciojat N. tabacum cv. Xanthi
ndvényeken vizsgaltuk. Megallapitottuk, hogy
a vad tipusi CMV-vel ellentétben a virusmu-
tans joval kisebb mértékben lokalizalodik a
plazmodezmaknal, ezért az S28A-eGFP zold
fluoreszcens jelei szignifikansan kevesebbszer
estek egybe az anilinkék piros jelével (3/4
dbra). Ezt a megfigyelést a plazmolizises vizs-
galatok is igazoltak: a mutans fehérje nem volt
képes kapcsolodni a plazmodezmakhoz, ezért

Fluor. intenzits

Vil{'t z0s litdteres m.

3. abra. A) CMV MP-eGFP, S28A MP-eGFP ndvényi sejten bellli lokalizacioja N. tabacum cv. Xanthi
névényeken, plazmodezma kolokalizacié mérése fluoreszcencia intenzitas diagrammokkal. Anilin kékkel festett
plazmodezmakat piros szinnel jeldltik, eGFP-vel jeldlt MP-ket pedig z6ld szinnel. B) CMV MP-eGFP, S28A
MP-eGFP plazmolizalt névényi sejten belili lokalizaciéja N. tabacum cv. Xanthi névényeken, plazmodezma
kolokalizaci6 mérése fluoreszcencia intenzitas diagrammokkal, piros fliggvény plazmodezmakat jelzi, mig a zold

flggvény az eGFP-vel jelolt MP-ket.
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a plazma membrannal egyiitt visszahuzddott
a citoplazmaba (3/B dabra). Kisérletiink bizo-
nyitotta, hogy a CMV MP 28. aminosavéanak
fontos szerepe van a MP plazmodezma lokali-
keresztiil szabalyozodlk a virus RNS atjutasa a
szomszédos sejtekbe (Saray és mtsai 2021).
Hasonl6  modszerekkel  hasonlitottuk
Ossze a CMV MP és a PSV MP lokalizacio-
jat N. benthamiana sejtekben. Mig a CMV
MP a plazmodezmaknal lokalizalodik, a PSV
MP kisebb hatékonysaggal lokalizalodott a
plazmodezmaknal és a citoplazmaban is homo-
génen jelen volt (4/4 abra). A plazmodezmakhoz
vald kotédés pontosabb vizsgalatdhoz plazmo-
lizist végeztink. CMV esetében a GFP-vel
jelolt MP tovabbra is a plazmodezmaknal a
sejtfalban volt megfigyelhetd, azonban a PSV

GFP

Anilin kék

CMV MP

PSV MP

CMV MP

plazmolizis

PSV MP

GFP+Anilin kék

| ..."-

| ...

MP a plazmolizis soran a plazma membrannal
egyiitt elvalt a sejtfaltol és az anilinkékkel fes-
tett plazmodezmaktol (4/B dbra). Kisérletiink
bizonyitotta, hogy a PSV MP nem képes telje-
sen integralodni a plazmodezmak szerkezetébe.

A MP-k plazmodezma kolokalizaciojat
fluoreszcencia intenzitds diagrammokkal is
megjelenitettiik (3. és 4. dbra). CMV MP ese-
tén N. benthamiana és N. tabacum cv. Xanthi
ndvényen az ép és a plazmolizalt sejteken piros
szinnel jelolt plazmodezma és zdlddel jeldlt
GFP-fuziés MP fiiggvények csucsai egybe
esnek, ezzel jelezve a kolokalizaciét. A PSV
MP-eGFP ¢és a CMV S28A-eGFP fluoresz-
cencia intenzitds fiiggvény bizonyitja, hogy a
plazmolizalt sejtekben a fehérje nem kolokalizal
a plazmodezmakkal, a két fiiggvénynek nincse-
nek kozos csucsai.

Vildgos latoteres m. Fluor. intenzités

4. abra. A) CMV MP-eGFP, PSV MP-eGFP névényi sejten belili lokalizaciéja N. benthamiana névényeken,
plazmodezma kolokalizacié6 mérése fluoreszcencia intenzitas diagrammokkal. Anilin kékkel festett
plazmodezmakat piros szinnel jeldltik, eGFP-vel jelélt MP-ket pedig z6ld szinnel. B) CMV MP-eGFP, PSV MP-
eGFP plazmolizalt ndvényi sejten bellli lokalizacioja N. benthamiana névényeken, plazmodezma kolokalizacié
meérése fluoreszcencia intenzitas diagrammokkal, piros fliggvény plazmodezmakat jelzi, mig a zéld fliggvény az

eGFP-vel jeldlt MP-ket.
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Kisérleteink bizonyitottdk, hogy a CMV
MP-nek és a PSV MP-nek fontos szerepe van
a tiinetek jellegének és a gazdandvénykornek a
meghatarozasaban, nagy valdsziniliséggel plaz-
modezma lokalizacid €s integracié hatékonysa-
gan keresztiil.

A CMV egyik potencialis foszforilacios
helyére bevitt pontmutacié meghatarozo ténye-
zének bizonyult a tiinetek kialakitasanak litemé-
ben és a fehérje sejten beliili lokalizacidjaban.
Azzal, hogy a CMV S28A MP-mutansban a
mozgasi fehérje kevésbé hatékonyan lokaliza-
l6dik a plazmodezmdakhoz, a virus lassabban
képes atterjedni a szomszédos sejtekbe. Emiatt
figyelhetiink meg a Ch. murale esetében kisebb
1ézidkat, N. tabacum ndvényeken pedig lassabb
szisztemizalodast. fgy a CMV MP 28. amino-
sava alapvetéen szabalyozza a plazmodezma
lokalizaciot. Az aminosav pontos szerepét még
nem ismerjiik, akar egy ndvény-patogén kozot-
ti fehérje-fehérje kolcsonhatasban van szerepe,
akar két virusfehérje kozotti interakcidért felel,
a mostani eredményiink tovabbi kisérleteknek
adhat teret a virus mozgasi fehérjék kutatasaban.

A PSV esetében korabban semmilyen adat
nem allt rendelkezésiinkre a MP lokalizaciorol
és funkcidjarol, igy a jelenlegi eredményeink
fontos, hianypotld adatokkal szolgalnak a virus
mozgasi fehérjéjérdl és a virustiinetek kialakitas-
rél, a gazdanovénykor meghatarozasarol. A PSV
MP esetén megallapitottuk, hogy ugyan a PSV
MP plazmodezma lokalizacidja kimutathatd, de
nem kotédik azokhoz olyan hatékonyan, mint a
CMV MP, ez okozza C. sativus esetében a két
virus kozti gazdanovény kiilonbséget, illetve N.
benthamiana névényen a CMV és PSV altal indu-
kalt tiinetek eltérd jellegét. Tovabbiakban PSV
legfontosabb gazdandvényein, a pillangds viraga
ndvényeken (pl. akac, bab) fogjuk meghatarozni
a MP lokalizaciot, és a fehérje-fehérje kdleson-
hatasok részletes vizsgalataval még pontosabb
képet kaphatunk a virusfertézések folyamatarol.
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THE ROLE OF CUCUMBER MOSAIC VIRUS AND PEANUT STUNT VIRUS MOVEMENT
PROTEIN IN SYMPTOM FORMATION AND HOST RANGE DETERMINATION

D. Pinczés'?, R. Saray'?, A. Fabian®, L. Palkovics® and K. Salanki'

'Eétvés Lorand Research Network, Centre for Agricultural Research, Plant Protection Institute, Department of Plant

Pathology, H-1022 Budapest, Herman Ott6 road 15. Hungary
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Villanyi road 29-43. Hungary
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Resources, H-2462 Martonvasar, Brunszvik street 2.
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Among the members of the genus Cucumovirus, Cucumber mosaic virus (CMV) has an extremely
wide and variable host range and one of the economically most important viruses, while Peanut
stunt virus (PSV) has a much limited host range and its symptoms are significantly weaker as well.
Previous studies proved that all of the five proteins transcribed from the genome of cucumoviruses
have a role in determining pathological characteristics. In this respect, the least information is
currently available on the movement protein (MP).

In our experiments, we demonstrated the effect of MP modification on pathological properties
and compared the role of CMV MP and PSV MP in the determination of symptom formation and
host range on Nicotiana benthamiana, Nicotiana tabacum cv. Xanthi, Chenopodium murale and
Cucumis sativus. The main function of the MP is to promote cell-to-cell movement of the virus, and
its intracellular localization can be observed primarily at the plasmodesmata. In the present study
we demonstrated that changes in MP localization play a key role in determining viral symptoms and
host range.

Keywords: Cucumovirus, Cucumber mosaic virus, Peanut stunt virus, movement protein, host range
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SZENTESEN UVEGHAZBAN TERMESZTETT _I_’APRIK’AMINTI:\K
VIROLOGIAI VIZSGALATA A 2019-2021 KOZOTTI IDOSZAKBAN*

Saray Réka'?, Pinczés Do6ra'?, Salanki Katalin', Bulecza Csaba®, Csilléry Gabor*, Tébias Istvan'

'Eétvés Lorand Kutatasi Halozat, Agrartudomanyi Kutatokézpont, Névényvédelmi Intézet, Névénykdrtani
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A szentesi paprika termesztd régiobol, tiveghdzbol szarmazo paprika mintik (hajtds, levél,
bogyd) virusfertozottséget vizsgaltuk a 2019-2021 kozotti idoszakban. A mintak donto tobbségeében
paradicsom bronzfoltossdg virus (Tomato spotted wilt virus, TSWV) jelenlétét mutattuk ki. Gya-
kori volt még az uborka mozaik virus (Cucumber mosaic virus, CMV) és a paprika enyhe tarkulas
virus (Pepper mild mottle virus, PMMoV) eloforduldasa is, mig a burgonya Y virus (Potato virus Y,
PVY) egyetlen mintdban volt kimutathaté. Erdekes megfigyelés volt, hogy a CMV az esetek felében a
TSWV-vel kevert fertézésben fordult el6. A vizsgalt iiveghdzakban jelenleg L' rezisztencidt hordozé
paprika fajtakat termesztenek, azonban vizsgdlataink szerint a L'?? rezisztenciat attéré PMMoV
izolatum eldfordulasa tovabbra is gyakori.

Kulesszavak: paprika, paradicsom bronzfoltossag virus, uborka mozaik virus, paprika enyhe
tarkulds virus, burgonya Y virus, L'** rezisztencia

A paprika (Capsicum annuum L.) a vilagon
az egyik legelterjedtebb termesztett zoldség-
névény, amely mind gazdasagi mind élelme-
z¢si szempontbdl jelentds. Magyarorszagon az
1500-1550 hektar feliiletti hajtatdé berendezés-
bol, zarttérbdl szarmazo frisspiaci paprikatermés
évi 180—185 ezer tonna, ami az eurdpai termelés
kb. 5%-a. A klimavaltozas és az ezzel egyiitt
jéréd invaziv kartevok és korokozok terjedése,
megjelenése miatt az iveghazi és foliasatorban
torténd termesztés kedvezobb koriilményeket
biztosit a paprika, illetve egyéb melegkedveld
z6ldségnovények szamara. A modern termesz-
téstechnologia alkalmazasa ellenére id6r6l idére
kialakulnak virusfert6zések az tiveghazi papri-
ka éllomanyokban is, amelyek monitorozasa,
azonositasa elengedhetetlen a megfelelé véde-
kezési, ndvényvédelmi stratégia kialakitasahoz.

A 2019-2021 id6szakban a hazai paprikater-
tes és kornyékérdl szarmazo kozel 100 tiinetes
paprika minta virologiai vizsgalatat végeztiik
el. A tesztnovény és molekularis vizsgalatok
eredményeit dsszegezve megallapitottuk, hogy
az utobbi idében mely virusok fordulnak eld
nagyobb gyakorisaggal a zarttéri termesztésben,
illetve a tobamovirusok koziil milyen reziszten-
ciatord torzsek vannak jelen.

A paprika szamos névényvirus gazdanové-
nye, a vilagon tobb mint 50 virus fertézi (Green
¢s Kim 1991, Gaborjanyi és mtsai 1997, 1998).
Hazankban a legfontosabb virusok az uborka
mozaik virus (CMV), a paradicsom bronzfol-
tossag virus (TSWYV), a tobamovirus nemzetség
tagjai, a potyvirusok koziil elsésorban a burgo-
nya Y virus (PVY). Az egyes virusok jelentd-

*A kozleményt Gaborjanyi Richardnak ajanljuk 80. sziiletésnapja alkalmabol.
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sége azonban iddszakonként valtozik bizonyos
koriilmények hatasara. A szabadfoldi termesztés
esetében, amely régen talsulyban volt az tiveg-
hazi és foliasatorban torténd termesztéssel szem-
ben példaul a levéltetli altal terjesztett PVY,
CMYV igen nagy termésveszteségeket okozott, és
a mechanikai uton terjedé dohany mozaik virus
(TMV), paradicsom mozaik virus (ToMV) szin-
tén gyakori korokozonak szamitott.

A CMV elsésorban levélteti atvitellel ter-
jed, szamos levéltetiifaj képes a virus atvite-
lére. Két {6 alcsoportba (I. és II) osztottak a
virustorzseket eltérd erdsségli tiineteik és nuk-
leinsav sorrend homolégia viszonyaik alapjan,
és hazankban is mindkét alcsoportba tartozo
torzsek jelen vannak (Szilassy és mtsai 1999).
Szabadfoldi koriilmények kozott a CMV napja-
inkban is az egyik legfontosabb patogén a zold-
ségnovény termesztésben. Rezisztens paprika
fajtat nagyon nehéz eldallitani, valoszintileg a
rezisztencia tulajdonsag kialakitdsaban tobb
faktor, illetve gén vesz részt.

A PVY-tis levéltetvek terjesztik hatékonyan,
azonban kialakultak olyan torzsei is, amelyek
nem képesek levéltetli atvitelre. A CMV-hez
hasonldan jelent6sége a szabadfoldi termesztés-
ben nagyobb, mint zart termesztés esetén.

A TSWV fertézés tripsz fajok altal ter-
jed, a szabadban, hazankban a dohanytripsz
(Thrips tabaci Lindeman) a vektora. Magyar-
orszagon eldszor 1972-ben irtak le el6fordula-
sat (Ligeti és Nagy 1972), a dohany foldeken
okozott nagyobb jarvanyokat. Uveghézi pap-
rikatermesztésben a masik fontos vektora, a
viragtripsz (Frankliniella occidentalis) behur-
colasaval és terjedésével valt jelentdssé a szen-
tesi paprika-és paradicsom termesztd régidban
(Gaborjanyi és mtsai 1995). Miutan Capsicum
chinense vonalakbol sikeriilt nemesitéssel
rezisztenciagént (Tsw gén) atvinni termesztett
paprikaba, vilagszerte ezeket a fajtakat kezd-
ték termesztésbe vonni, aminek kovetkezté-
ben a szelekcidés nyomas hatasara kialakultak
a rezisztenciatord (RB) torzsek. Ezutan nalunk
is széles korben elterjedtek a Tsw reziszten-
ciagént hordozo6 fajtak, ¢s megjelent az RB
torzs. Hazankban elGszor 2010-2012 kozott
észlelték ezek eléforduldsat (Bese és mtsai

2012, Csilléry és mtsai 2012), molekularisan
jellemezték, majd a rezisztenciatorésért fele-
16s pontmutaciokat is azonositottak (Almasi és
mtsai 2015, 2017). A TSWYV tovabbra is gon-
dot okoz az tiveghazakban.

A tobamovirusok elsdsorban mechanikai
uton terjednek, a névényen beliili magas virus-
koncentraci6 miatt a talajban, a termeszté felii-
leteken, a ndvénynevelés soran érintkezéssel
nagyon konnyen atvihetdk, ezért sulyos gaz-
dasagi karokat okoznak. Bar a maggal terjedés
pontos mechanizmusa nem teljesen bizonyitott,
a mag feliiletén, tehat kiilséleg nem megfeleld
fert6tlenités (csavazas) altal is kialakulhat fer-
tdzés (Tobids és mtsai 2016). A legismertebb
tobamovirusok, a TMV és ToMV fert6zéssel
szemben régota folyik rezisztencianemesités.
A paprika L rezisztenciagénnek kiilonb6z6
foku rezisztenciat biztosito alléljait tartalmazo
ellendlld fajtdkat sikertilt eldallitani, azonban
a szelekcidos nyomds hatasara mindig megje-
lennek és dominanssa valnak az adott teriileten
jellemz6 viruspopulacioban az ujabb, maga-
sabb rezisztencia fokot attor6 virustorzsek,
virusfajok. Az eredeti vad TMV PO patotipusu
torzse nem képes az L' allélt hordoz6 papri-
kafajtdkat szisztemikusan fertdzni, itt a loka-
lis hiperszenzitiv reakciéo (HR) gatolja a virus
hosszutavu terjedését a novényben. Azonban a
P, és annal magasabb patotipusu tdrzsek atto-
rik ezt a rezisztenciat, és szisztemikus tiinete-
ket okoznak a gazdandvény fertézése soran.
A paprika-tobamovirus kdzotti L génen alapuld
rezisztenciaviszonyokat részletesen vizsgaltak
és Osszegezték korabban (Boukema és mtsai
1’980, Tobids ¢és mtsai 1982). A P, patotipusu
Obuda paprika virust (ObPV) Magyarorsza-
gon irtak le elészor (Csilléry és mtsai 1983),
majd az L2 rezisztens paprika fajtak elterjedé-
sével hazankban is megjelent a paprika enyhe
tarkulds virus (PMMoV) P, , patotipust torzse
(Kalman és mtsai 2001). Ah(;gy az L’ magasabb
rezisztenciat hordozo fajtakat termesztésbe
vontak, Olaszorszagban egy P, , , rezisztencia-
tord torzs valt domindnssa egyes tiveghdzakban
¢és foliasatrakban. Magyarorszagon is leirtak az
L’ rezisztenciat attéré patotipus eléfordulasat
(Kiss és mtsai 2007). Ma mar tobb orszagbol
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kozoltek a Py, 5, patotipusi PMMoV ' t6rzsek
megjelenését is (Antignus és mtsai 2008).

Anyag és modszer

Novénymintak, tesztnévény vizsgalatok

A ndvényi szovetekbdl foszfat pufferrel
mechanikai fertézést végeztink tesztnové-
nyekre: Nicotiana tabacum cv. Xanthi-nc, N.
t. cv. Samsun, N. benthamiana, Chenopodium
quinoa, Ch. amaranticolor és Capsicum
annuum cv. Bravia, illetve C. a. cv. Etele nové-
nyekre. A fert6zést kovetden 2-3 hétig a noveé-
nyeket fitotronban tartottuk, és nyomonkovettiik
a lokalis és/vagy szisztemikus tliinetek megjele-
nését.

Molekularis vizsgalatok

A ndvényekbdl 0Ossz-nukleinsavat von-
tunk ki (White és Kaper 1989) ¢és multiplex
RT-PCR-t végeztiink specifikus primerparokkal
(Nemes és Salanki 2020). A PCR reakcional a
kovetkezd paramétereket alkalmaztuk: 5 perc
kezd6 denaturalas 95 °C-on, majd 30 ismét-
Iés a kovetkezd ciklusbdl: 30 masodperc 95
°C-on, lperc 30 masodperc 60 °C-on és 1 perc
72 °C-on; végiil 10 perc 72 °C-on. Egyes ese-

tekben a kapott PCR termék, illetve p-Gem T
Easy vektorba kloénozott PCR termék nukleotid
sorrendjét meghataroztuk (Biomi).

Az aminosav sorrenOd 0sszehasonlitast és a
filogenetikai elemzést a MEGA X programmal
végeztiik (Kumar és mtsai 2018).

Eredmények

A szentesi paprika termesztd régiobol 2019—
2021 kozotti idoszakban 98 tiinetes paprika
mintat kaptunk (hajtast, levelet, vagy bogyot).
A paprika mintdkon megfigyelhetd betegségtii-
netek (1. abra) valtozatosak voltak, ezek alapjan
a virus nem identifikalhatd. A tesztndvény- és
PCR vizsgalatok alapjan a 98 paprika makrosz-
kopos tiineteket mutatd mintabol 57 bizonyult
virus fert6zottnek, azaz a mintak tobb, mint a
fele (58%). A pozitiv mintak legnagyobb része
TSWV fert6zott volt (67%), 11 minta (19%)
tartalmazott valamilyen tobamovirust, 7 minta
(12%) CMV-t, mig egy esetben azonositottunk
potyvirust, amely specifikus primerparral vég-
zett tovabbi PCR alapjan PVY-nak bizonyult
(2. abra). Nyolc esetben kevert fertézés allt
fenn, ebbdl leggyakoribb a TSWV+CMYV ket-
tds fert6zés volt (6 eset), mig két alkalommal
harmas fert6zést is detektaltunk: az egyikben a
TSWYV mellett PVY ¢és tobamovirus jelenlétét

TSWV

CMV + TSWV

1. abra. Makroszképos tlinetek virusfert6zott paprika mintakon
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igazoltuk, mig a masik névény TSWV+CMV
mellett még tobamovirussal is fert6zott volt

(1. tabldzat).
1. tablazat

A paprikamintakban detektalt virusok
el6fordulasa. A szamok a fert6z6tt mintak szamat
mutatjak

TSWV 38
CMV 7
Potyvirus 1
Tobamovirus 1

TSWV+CMV 6
1] Potyvirus+Tobamovirus+TSWV 1
kevert

CMV+TSWV+Tobamo 1

B TSWV
B CMV
Potyvirus

m Tobamovirus

2. abra. A fert6z6tt paprika mintakban detektalt
virusok megoszlasa. A vizsgalt virusokat kilonb6z6
szinnel jel6ltuk.

A tobamovirusok pontos azonositasa cél-
jabdl meghataroztuk a PCR termék nukleotid
sorrendjét, ¢és Osszehasonlitottuk a génbanki
(NCBI) szekvenciakkal. Mindegyik tobamo-
virus minta PMMoV torzsekkel mutatott 95%-
nal magasabb homoldgiat, igy megallapitot-
tuk, hogy tobamovirusok koziil kizardlag a
PMMoV fordult el6. A PCR-el kiemelt termék
a tobamovirus kopenyfehérje azon szakaszat is
tartalmazta, amelyben irodalmi adatok alapjan
azok a mutaciok talalhatok, melyek PMMoV
esetében felelések a patotipus meghatarozasa-
ért, és ez a régio hat esetben volt leolvashato
a nukleotid sorrend meghatarozasakor. Az L3
rezisztencia attdréséhez kothetd, ha a kdpeny-
fehérje 139-es pozicidoban aszparagin talalhato
(Berzal-Herranz és mtsai 1995). Az L* rezisz-
tencia attorésért a 87. pozicidban megjelend
glicin felelés (Antignus és mtsai 2008). Ebben
a régioban 6sszehasonlitottuk az altalunk izolalt
torzseket egymassal és egy, a génbankbdl szar-
mazo P, , patotipusi izraeli torzzsel, amely
kopenyfehérjéjének aminosav sorrendjében az
L*® és L* rezisztencia térésért feleldés mutdcio
megtalalhatod (3. dbra). A szentesi mintadkban
azonositott PMMoV torzsek kdopenyfehérjéjé-
nek aminosav sorrendjében a 139.pozicidban
négy esetben a Py, ; patotipusra jellemzé glu-
tamin (Q) talalhaté hasonldan az izraeli torzs-
hoz, mig harom torzs esetén (11., 13., 97) a

40 50 60 70 80 i ¥

I I 1 I I 1
11 ALGNQFQTQQARTTVQQQFSDVWKTIPTATVRFPATGFKVFRYNAVLDSLVSALL DTRNRI
13 ALGNQFQTQQARTTVQQQFSDVWKTIPTATVRFPATGFKVFRYNAVLDSLVSALLGAFDTRNRI
83 ALGNQFQTQQARTTVQQQFSDVWKTIPTATVRFPATGFKVFRYNAVLDSLVSALLGAFDTRNRI
85 ALGNQFQTQQARTTVQQQFSDVWKTIPTATVRFPATGFKVFRYNAVLDSLVSALL DTRNRI
97 ALGNQFQTQQARTTVQQQFSDVWKTIPTATVRFPATGFKVFRYNAVLDSLVSALL DTRNRI
98 ALGNQFQTQQARTTVQQQFSDVWKTIPTATVRFPATGFKVFRYNAVLDSLVSALL DTRNRI

EF422083

ALGNQFQTQQARTTVQQQFSDVWKTIPTATVRFPATGFEVFRYNAVLDSLVSALLGGFDTRNRI

100 110 120 130 ']4{1 150

i [ 1 | [ I
11 IEVENPQNPTTAETLDATRRVDDATVAIRASI SNLMNELVRGTGMYNQALFESASGLTWATTP
13 IEVENPOQNPTTAETLDATRRVDDATVAIRASI SNLMNELVRGTGMYNQALFESASGLTWATTP
83 IEVENPQNPTTAETLDATRRVDDATVAIRASI SNLMNELVRGTGNYNQALFESVSGLTWATTP
85 IEVENPQNPTTAETLDATRRVDDATVAIRASI SNLMNELVRGTGEYNQALFESVSGLTWATTP
97 IEVENPOQNPTTAETLDATRRVDDATVAIRASI SNLMNELVRGTGMYNQALFESASGLTWATTP
98 IEVENPOQNPTTAETLDATRRVDDATVAIRASISNLMNELVRGTGENYNQALFESVSGLTWATTP
EF422083 IEVENPQNPTTAETLDATRRVDDATVAIRASI SNLMNELVRGTGEYNQALFESVSGLTWATTP

3. abra. A paprikamintakban azonositott PMMoV térzsek és egy L* rezisztencia tor6 izraeli torzs (acc. szam
EF422083) aminosav sorrendjének 6sszahasonlitasa a kopenyfehérje patogenitast meghataroz6 szakaszaban.
A O aP,, patotipusra jellemz6 aminosav poziciojat jeloli, mig a ¥ a P, , 5 , patotipust kialakito aminosav

csere helyét mutatja.
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P, , patotipusra jellemzd metionin volt meg-
talalhato (83., 85., 98). A P,,;, patotipusu
izraeli torzsben az L' rezisztencia attoréséért
felel6s A87G aminosav csere is jelen van, mig
a magyar torzsek ebben a pozicidban alanint
tartalmaznak (3. dbra), tehat az L* rezisztencia
attorésére nem képesek. Filogenetikai analizis
bizonyitotta, hogy a vizsgalt, Magyarorszagon
talalhaté PMMoV torzsek nem egy homogén
csoportot alkotnak, hanem a torzsfa kiilonb6zo
4gain helyezkednek el (4. dbra). Erdekes meg-
emliteni, hogy az L, , ; rezisztenciatord térzsek
a torzsfa egyik 4gan helyezkednek el, miga P, ,
patotipusba tartozok egy masik agon talalhatok
(4. abra).

XT2587 ltalian

96%

%% E

B 6%

hT

5%

96%

'

6%

98%

4. abra. Filogenetikai térzsfa a PMMoV kopenyfehérje patogenitast

meghatarozé régidjanak nukleotid sorrendje alapjan. A munka a
soran izolalt térzseket szamokkal jeldltik (11, 13, 83, 85, 98), az
Osszehasonlitadsban szerepelnek a génbankbél (NCBI) szarmazo
izolatumok nukleinsav sorrend adatai. Az ismert patotipusba tartozé

torzsek tipusat jel6ltik.

AB828370 Japanese
EF432637 Israel P123
EF422083 Israel P1234
98.

83.

85.

HE963028 Turkish

97.

%% ———————— AB062049 Ge1 Japanese
kS

13.

AJ308228 |a Spanish P12

AB126003 South Korean

AF103780 TMV CP Qutgroup

Megvitatas

Az iiveghdzban termesztett paprika allo-
manyban az utobbi harom év alatt a TSWV
okozta a legstlyosabb virusfert6zést, a min-
tak 2/3-nal fordult el6. Szintén gyakori volt
a CMV és a PMMoV fertézés is. Erdekes,
hogy a CMV gyakran a TSWV-vel egyiitt,
kevert fertézésben fordul eld, mig a PMMoV
az esetek tobbségében oOnalléan volt jelen.
Harom virus egyiittes jelenlétét két eset-
ben detektaltuk (TSWV+PMMoV+PVY,
TSWV+CMV+PMMoV), és itt kell megje-
gyezni, hogy a PVY fertéz¢s egyetlen esetben,
¢és akkor is kevert fertézésben volt jelen, igy
komoly noévényvédelmi prob-
Iémat nem okozott az elmult
években.

A tobamovirus fert6zés min-
den esetben PMMoV torzsének
bizonyult, érdekes, hogy egyéb,
a paprikan eléforduld és sulyos
karokat okoz6 tobamovirus
(pl. (TMV, ToMV, TMGMV,
BePMV, PaMMV, ObPV,
PMMoV) a vizsgalt mintak-
ban nem fordult eld. Az iro-
dalmi adatokkal Osszevetve a
hat6 138-as aminosav pozi-
ci6 alapjan a vizsgalt mintak
koziil négy a P , ; patotipusba
sorolhato, mig harom P,
patotipushoz tartozott. Magyar-
orszagon éppen a szentesi kor-
zetben irtak le kordbban a P,
torzset (Kalman és mtsai 2001),
ezért az L’ rezisztenciaju pap-

98% ———————— AY859497 Canadian
rikafajtak termesztésére tértek
= G it az L? rezisztenciaji fajtak
G AB069853 helyett. Hamarosan megjelent

Magyarorszagon az L’ rezisz-
tenciat attord, P, ,; patotipusu
PMMoV izolatum, amit el6szor
szentesi  paprikatermesztd
régidban azonositottak (Kiss és
mtsai 2007). Az utobbi évek-
ben, azokban az iiveghazakban,
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ahonnan a vizsgalt mintdk szarmaztak, csak
L'? rezisztenciat hordoz6 paprika fajtakat ter-
mesztenek. Ennek ellenére a L'** rezisztenci-
at tor6 PMMoV izolatumok tovabbra is jelen
vannak, st a vizsgalt izolatumok tébbsége P4
patotipushoz tartozik.
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VIROLOGICAL SURVEY OF GREENHOUSE PEPPER SAMPLES IN THE PERIOD
OF 2019-2021

R. Saray'?, D. Pinczés'?, K. Salanki', Cs. Bulecza®, G. Csilléry*, I. Tébias' and A. Almasi'

'Eétvés Lorand Research Network, Centre for Agricultural Research, Plant Protection Institute, Department of Plant
Pathology, H-1022 Budapest, Herman Otto road 15. Hungary

’Hungarian University of Agriculture and Life Sciences, Doctoral School of Horticultural Sciences

H-1118 Budapest, Villanyi road 29—43. Hungary

Sdrpad-Agrar Zrt., 6600 Szentes, Apponyi tér 12.

‘Budakert Kft., 1114 Budapest, Bartk Béla it 41.

Viral infection of pepper samples (stems, leaves, fruits) was investigated from the Szentes
pepper growing region and greenhouse in the period of 2019-2021. The presence of tomato spotted
wilt virus (TSWV) was detected in the vast majority of the samples. Cucumber mosaic virus (CMV)
and pepper mild mottle virus (PMMoV) was also frequent, while potato Y virus (Potato virus Y,
PVY) was detected in a single sample. It was an interesting observation that CMV occurred in
mixed infection with TSWYV in half of the cases. Even if pepper varieties with L' resistance are
currently grown in greenhouses, the occurrence of L'?? resistance breaking isolates of PMMoV is
still frequent.

Keywords: pepper, Tomato spotted wilt virus, Cucumber mosaic virus, Pepper mild mottle virus,
Potato virus Y, L*? resistance

Erkezett: 2021. szeptember 27.

/ A NOVENYVEDELMI KLUB \

2021. november 8-an 14,30 oratol varja az érdeklédbket a Novény-, Talaj- és
Agrarkérnyezet-védelmi Igazgatésag (1112 Budapest, Budadrsi 0t 141-145.)
el6adotermében tartjuk.

A klubdélutanon  Magyar Donat PhD. aerobiologus
Nemzeti Népegészségligyi Kdzpont

A GLOBALIS MEGATRENDEK - VILAGJARVANYOK
ES GLOBALIZACIO, TECHNOLOGIAI FEJLODES

ES KLIMAVALTOZAS — HATASA A MIKROSZKOPIKUS
GOMBAK TERJEDESERE MAGYARORSZAGON

cimen tart el6adast.

VARJUK A FIATAL ERDEKLODOKET AZ OSSZEJOVETELEINKEN!

Dr. Tarjanyi Jozsef és Zsig6 Gyorgy

K a Klub elndke a Klub titkara j




460 NOVENYVEDELEM 2021, 82 [N.S. 57]: 10.

FOLYOIRATUNK MULTJABOL

A RENDELETALKOTO, A HELYI HATOSAG, A FEJLODES
ES A SZAKEMBER OROKOS VITAJA (...pedig a cé¢l ugyanaz lenne)

A m. kir. foldmivelésiigyi miniszter 1927. évi
76.349. szamu rendelele,

az almamoly, gyiimolespenész, varasodds és babaszilva ellent
védekezésrol.

A 96.950/1924. F. M. szam1 rendeletemmel (Magy. Rend. Tara 1924. évf.
680. o.) az almamoly, gyumolcspenész, varasodas és a babaszilva elleni védeke-
zést hatosagi feliigyelet ala helyeztem. Ezzel modot kivantam nytjtani az illetékes
hatésagoknak arra, hogy ott, ahol azt a helyi viszonyoknal fogva siirgésnek és
végrehajthatonak talaljak, a védekezést kotelezévé tegyék. A védekezés sikeres
végrehajtasat elsésorban a kozonség megftelel6 széleskori felvilagositasatol varom.

Ezekben az Gj korzetekben a k6zonség megtelel6 felvilagositasa, egyuttal a
védekezés végrehajtasanal és ellenérzésénél kozremikodd kozegek kioktatasa cél-
jabol ismertet6 el6adasok tartasa irant kulon fogok intézkedni.

Kilonleges eszkozoket 1igényl6 védekezo eljarasokat, amelyek alkalmazasarol
¢és hatasarél a gazdakozonség kellen felvilagositva még nincs — mint pl. a perme-
tezést — ezidGszerint még nem lehet kotelez6vé tenni.

3. A koztulajdont képez6 fakon a védekezésrdl a kozségi el6ljarosag (a varos
tanacsa), az utak mentén, valamint az uttesteden levé fakon pedig az utfenntarto
koteles gondoskodni.

4. A védekezés végrehajtasat a mez6- vagy hegyérok ellendrizni, és mulasz-
tas esetén errdl a kozségi eléljarésag (varos tanacsa) altal a novényvédelmi rendel-
kezések végrehajtasanak ellendérzésével egyébként is megbizott el6ljarosagi tagnak
vagy felel6s tisztvisel6nek jelenteni kotelesek.

Lecsupaszitva a kérdést: meszeljiik le a gytimdlcsfa torzsét és az elegendd, vagy hasznaljuk az
Uj eszkozoket eljarasokat ez eredményesebb védekezésért? A rendelet hagy egy kiskaput, vagy
eldre védi magat a varhatd tamadasokért? (,,Ne rendeljiink el olyat, amit sokan/tobben nem tudnak
végrehajtani!”). A helyi hatdsag a miniszteri rendeletben megfogalmazott lehetéséget kihasznalja.

Az ellendrzést végzok felkésziiltsége nincs a csucson.
A szakember bosszankodik, figyelmeztet, javaslatot készit.

Van megoldas? Az idé megoldja...
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NOVENYVEDELEM 1927 november 1 %

A gyumolcsvédelmi rendeletek
végrehajtasa

Ha az 1925. évi gylimélesvédelmi rendelet alapjan, a kizség hatdrozottan eldirta volna
hogy pl. a mész helyell 15%-0s karbolineum oldattal kell riigyfakadds elétt a gyiimolesfik
lorzseit bekenni, a korondl pedig 10%-o0s hasonlé oldattal bepermetezni, hdt ezt is pontosan
elvégezték volna és exzel egyutial mdr meg s lették volna a nagvielentiségii elsé 1épést a helyes
wrdnyie gyiimolesoédelem dltaldnosildsa felé.

A mdr elismert helyes védekezési modokat az arra alkalmas szakembernek kellene
a helyszinen bemutatni, aki jéindulati tiirelmes tandcsaival és az egyes helyeken végzett
]g(ya}cor]atl példaaddsaival kedveltetné meg a védekezést és keltené fel a bizalmat az 6 véde-
ez0 szerek és eszkozok irdnt. Aztan gondoskodni kellene arrél, hogy a sziikséges védkezé-
szerek a kozséghdzan jutdnyos drban a termelbk rendelkezésére alljanak, a védekezd esz-
kozok pedig ugyancsak ott, valami csekély hasmndlati dij fejében kolesonvehetok legyenek
Egyelore ezek volndnak a legsziikségesebb kezdeti intézkedések, olyan helyen, ahol
a sok apré gyiimolestermelé énalldan nem tudja magat elhatdrozni a szakszeri védekezés
bevezetésére. Ezek a kistermel6k, a védekezés gyakorlati kivitele tekintetében hatérozott
irdnyitésra szorulnak és ezt okvetleniil feliilrél kell megkapniok.
A gyumolesvédelmi rendelet kiaddsa, a birsigok és biintetések kiszabdsa, meg a mesze-
lés, mint lithaté még egyaltalin nem oldjak meg a szakszerii gyiimélcsvédelemnek nagy-
jelentOségli kérdését. Gubdnyi Kdroly.

Eke Istvan

NOVENYVEDELEM FOLYOIRAT MEGRENDELES
Megrendelés hosszabbitasa a 2021. évre

El6fizetési dij a 2021. évre: 9400 Ft/év. Példanyonkénti ar: 940 Ft
Novényorvosi Kamara és a Magyar Névényvédelmi Tarsasag tagjainak: 8800 Ft/év
Diakoknak kedvezményesen 7000 Ft/év!

Az elbfizetési dijat a Kérnyezetbarat Novényvédelemért Alapitvany
K&H 10400054-00502306-00000000 szamlajara legkésobb 2021. februar 5-ig befizetem ]
Az elbfizetési dijhoz csekket kérek [l

Megrendel6 adoszama:................. Kézbesités helye

Neve: ... ... NeV: .
Szamlazasi cime: (1111 cim: 110

UQyintezO NEVE: . . . . o oottt e e e e e e
Telefon:................ Fax:............ E-mail: ... ..
Datum: . ... AlAIras: . ...

Novényvédelem Szerkesztosége
1022 Budapest, Herman Ott6 Gt 15. Postai cim: 1525 Budapest Pf. 102.

e-mail: balazs.klara@atk.hu
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JOGSZABALYFIGYELO MOLNAR JANOSTOL

NOVENYVEDELEMMEL KAPCSOLATOS
—2021. SZEPTEMBERBEN KIHIRDETETT - JOGSZABALYOK

* A Bizottsag (EU) 2021/1449 végrehajtasi rendelete (2021. szeptember 3.) az 540/2011/EU végrehajtasi ren-
deletnek a 2-fenilfenol (beleértve soit is, mint példaul a natriumsojat), a 8-hidroxikinolin, az amidoszulfuron,
a bifenox, a klormekvat, a klértoluron, a klofentezin, a klomazon, a cipermetrin, a daminozid, a deltametrin,
a dikamba, a difenokonazol, a diflufenikan, a dimetaklor, az etofenprox, a fenoxaprop-P, a fenpropidin,
a fludioxonil, a flufenacet, a fosztiazat, az indoxakarb, a lenacil, az MCPA, az MCPB, a nikoszulfuron, a
paraffinolajok, a paraffinolaj, a penkonazol, a pikloram, a propakizafop, a proszulfokarb, a kizalofop-P-etil, a
kizalofop-P-tefuril, a kén, a tetrakonazol, a triallat, a trifluszulfuron és a tritoszulfuron hatéanyagok jévahagya-
si idétartamanak meghosszabbitasa tekintetében toérténdé modositasarol
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1449&qid=1632155431754

* A Bizottsag (EU) 2021/1448 végrehajtasi rendelete (2021. szeptember 3.) a kis kockazatu kalcium-karbo-
nat hatéanyagnak a névényvédé szerek forgalomba hozatalarél szé6l6 1107/2009/EK eurdpai parlamenti és
tanéacsi rendelet szerinti jovahagyasa meghosszabbitasarol, tovabba az 540/2011/EU bizottsagi végrehaijtasi
rendelet mellékletének modositasarol
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1448&qid=1632155431754

* A Bizottsag (EU) 2021/1452 végrehajtasi rendelete (2021. szeptember 3.) a kalium-hidrogén-karbonat haté-
anyagnak mint kis kockazatu hatéanyagnak a névényvédd szerek forgalomba hozatalarél sz6l6 1107/2009/
EK eurdpai parlamenti és tanacsi rendelet szerinti jovahagyasa meghosszabbitasarol, tovabba az 540/2011/
EU bizottsagi végrehajtasi rendelet mellékletének modositasarol
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1452&qid=1632155431754

A Bizottsag (EU) 2021/1450 végrehajtasi rendelete (2021. szeptember 3.) az 540/2011/EU végrehajtasi ren-
deletnek az akrinatrin és a prokloraz hatéanyag jovahagyasi idétartama tekintetében térténé modositasarol
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1450&qid=1632155431754

A Bizottsag (EU) 2021/1446 végrehajtasi rendelete (2021. szeptember 3.) az 540/2011/EU és az 563/2014/
EU végrehajtasi rendeletnek a kitozan-hidroklorid egyszer(i anyag CAS-szama tekintetében torténd helyes-
bitésérdl
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1446&qid=1632155431754

A Bizottsag (EU) 2021/1451 végrehajtasi rendelete (2021. szeptember 3.) a dimetil-szulfid egyszer( anyag-
ként torténd jovahagyasanak a ndvényvédé szerek forgalomba hozatalarél sz6l6 1107/2009/EK eurdpai par-
lamenti és tanacsi rendelet szerinti megtagadasarol
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1451&qid=1632155431754

A Bizottsag (EU) 2021/1455 végrehajtasi rendelete (2021. szeptember 6.) a Bacillus amyloliquefaciens AH2
torzs kis kockazatl hatéanyagnak a névényvédd szerek forgalomba hozatalarél sz6l6 1107/2009/EK euro-
pai parlamenti és tanacsi rendelet szerinti jovahagyasarol, valamint az 540/2011/EU bizottsagi végrehajtasi
rendelet modositasarol

https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1455&qid=1632156013671

A Bizottsag (EU) 2021/1531 rendelete (2021. szeptember 17.) a 396/2005/EK eurdpai parlamenti és tana-
csi rendelet Il., 1ll. és IV. mellékletének a bizonyos termékekben, illetve azok felliletén talalhaté aklonifen,
akrinatrin, Bacillus pumilus QST 2808, etirimol, pentiopirad, pikloram és Pseudomonas sp. DSMZ 13134
térzs megengedett szermaradék-hatarértékei tekintetében térténé modositasarol
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1531&qid=1632156519021

* A Bizottsag (EU) 2021/1688 végrehajtasi rendelete (2021. szeptember 20.) az (EU) 2020/1201 végrehajtasi
rendeletnek a gazdanévények és a meghatarozott ndvények jegyzéke, valamint a Xylella fastidiosa azonosi-
taséara szolgald vizsgalatok tekintetében térténd modositasarol
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1688&qid=1633021777980

* Helyesbités a 396/2005/EK europai parlamenti és tanacsi rendelet Il. és Ill. mellékletének a bizonyos termé-
kekben, illetve azok feluletén talalhat6 ametoktradin, bixafen, fenazakin, spinetoram, teflutrin és tienkarbazon-
metil maradékanyag-hatarértéke tekintetében térténé moédositasarol szol6, 2021. julius 6-i (EU) 2021/1110
bizottsagi rendelethez
https://eur-lex.europa.eu/legal-content/HU/TXT/?uri=CELEX%3A32021R1110R%2801%29&qid=1633023112705






