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JELOLESEK, ROVIDITESEK JEGYZEKE
3> UTR - 3’ Untranslated Region (3’ nem transzlal6do régiod)
AICc — corrected Akaike Information Criterion (korrigalt Akaike informacios kritérium)
bp — bazispar
cDNS — komplementer DNS
CP — capsid protein (kopenyfehérje)
DNS — dezoxiribonukleinsav
ELISA — enzyme-linked immunosorbent assay (enzimhez kotott ellenanyag-vizsgalat)
HiMV — Hippeastrum mosaic virus (lovagcsillag mozaik virus)
ICTV — International Comitee on Taxonomy of Viruses (A Virustaxonomia Nemzetkozi
Bizottsaga)
kD — kilodalton, relativ molekulatomeg
KoMV — Konjac mosaic virus (lepoard kontyvirag mozaik virus)
LMoV - Lily mottle virus (liliom foltossag virus)
MChMV — Muscari chlorotic mottle virus (gyongyike klorotikus foltossag virus)
ML — Maximum Likelihood
mM — millimol
MMV — Muscari mosaic virus (gyongyike mozaik virus)
mU — milliunit (milliegység)
NJ — Neighbor-Joining
NLSYV — Narcissus late season yellows virus (narcisz késoi sargulas virus)
ORF — Open Reading Frame (nyilt leolvasasi keret)
PCR — Polymerase Chain Reaction (polimeraz-lancreakcio)
PVY — Potato virus Y (burgonya Y virus)
RdRp — RNA dependent RNA polymerase (RNS fiiggd RNS polimeraz)
ReTBV — Rembrandt tulip-breaking virus (Rembrandt tulipan szint6rés virus)
RNS — ribonukleinsav
SSRNA — single stranded RNA (egyszaliit RNS)
TBBV — Tulip band breaking virus (tulipan szalagos virdgszintorés virus)
TBV — Tulip breaking virus (tulipan szintorés virus)
TEV — Tobacco etch virus (dohany karcolatos virus)
TTBV — Tulip top reaking virus (tulipan cstics-szintorés virus)

TuMYV — Turnip mosaic virus (tarlorépa mozaik virus)



1 BEVEZETES

A hagymas és gumos novények kitartd képletei botanikai szempontbdl a szar vagy a levél
specialis modosulasia, melyek elsésorban tapanyag €s viz raktarozasara szolgalnak, masod sorban
pedig a névény vegetativ szaporodasat segitik (JACOB és mtsai., 1985). Rendszertani szempontbol
polifiletikus csoportot képeznek.

Ezek a novények az évelok fogalomkorébe tartoznak, kertészeti szempontbol igen
jelentdsek, gyakran a kiilfoldi szakirodalmak is az éveloknél targyaljak oket.

A hagymas és gumoés novényeket szinte kizarolag vegetativ uton szaporitjak ezért a virusos
betegségek el6fordulasa igen gyakori, jelentés novény-egészségiigyi problémat okoznak, ugyanis
a fert6zott ndvények semmilyen ndvényvédo szeres kezeléssel nem gyogyithatok.

A novényeket nyugalmi allapotban szallitjak, ezért a virusokra jellemz6 mozaik, levél- és
viragtiineteket csak néhany honap elteltével lehet megfigyelni, amikor a vektorok mar
elterjeszthetik a kornyez6 haszonndvényeken, vagy gyomokon a kérokozokat. A masik fontos
szempont, hogy bizonyos virusok latensen vannak jelen ezekben a névényekben, igy még nagyobb
veszElyt jelentenek, egy esetlegesen 1) korokozd behurcolasaban.

A Potyvirus nemzetség a legfajgazdagabb és gazdasagilag legnagyobb kart okozo
novényeket fert6z6 virusok csoportja, melyeknek tobbsége levéltetiivel, illetve mechanikailag
vihet6 at.

Magyarorszagon korabban hagymas €s gumos novények virusbetegségeivel a Kertészeti €s
Elelmiszeripari Egyetem Novénykortani Tanszék adjunktusa, dr. NEMETHY ZSUZSANNA tanarnd
foglalkozott a *90-es évek elején.

Az eltelt 25 évben a k6zos Europai Piac megnyildsaval, valamint jabb és tjabb hagymas
novényfajok termesztésbe vonasaval megndvekedett az esélye, hogy Ujabb virusfajok keriiljenek

be Magyarorszagra.



2 CELKITUZES

A Potyvirus nemzetség tagjai a mezOogazdasagi termelés minden adgéban jelentds karokat

okoznak. Az elmult években pedig vilagszerte ijabb és tijabb fajok keriiltek leirasra az qj

generacios szekvenalasi technologiaknak koszonhetéen. Dolgozatomban szeretném feltérképezni

a magyarorszagi hagymas novények potyvirus fertdzottségét, kutatdsom témai a kovetkezok:

1.

Tulipan fajtak fertdzottségének felmérése az orszag tobb pontjan kerti és koztéri
kitiltetésekben. Szintorést okozo virusfajok azonositasa, a virus fajok orszagos
eloszlasanak ¢és fajtapreferencidjanak vizsgalata. Az azonositott izolatumok
molekularis jellemzése, filogenetikai ¢és taxonomiai helyzetének vizsgalata,
rekombinacids események keresése, valamint a virustiinetek megfigyelése Darwin-
hybrid ’van Eijk’ tulipanfajtin. Egyes természetes Uton fert6z6dott ndvények
tiineteinek végigkovetése a tenyésziddszakban.

Vagott virag eldallitas céljabol iiltetett szines kaldk virusfert6zottségének
felmérése. A korokozo izolalasa, molekularis és taxonomiai jellemzése. A fertézott
novények esetében a tlinetek végigkovetése a tenyésziddszakban.

Hajtatott cserepes narciszok virusfertézottségének felmérése. A korokozok
izolalasa, molekularis €s taxonomiai jellemzése. Egyes fert6zott ndvények esetében
a tiinetek végigkovetése a tenyésziddszakban.

Gyongyike szaporitdanyag eléallito iiltetvény virusfertézottségének felmérése. A
korokozok izolalasa, molekularis és taxonomiai jellemzése. A fert6zott ndvények
esetében a tlinetek végigkdvetése a tenyésziddszakban.

Egyéb hagymas disznévények virusfertozottségének felmérése. A korokozok
izolalasa, molekularis €s taxonomiai jellemzése. Egyes fert6zott névények esetében

a tiinetek végigkovetése a tenyésziddszakban.



3 IRODALMI ATTEKINTES

3.1 Hagymas és gumods novények diszkertészeti jelentosége

Hagymas novényeken hagyma, a gumos névényeknek gumo kitartoképle van. A hagyma
a levél, a gumoé a hajtastengely megvastagosasaval jon 1étre. Sem botanikailag, sem pedig
filogenetikailag nem képeznek egységes csoportot. A kitartd képletek konvergens evolucio
eredménye képpen alakultak ki rendszertanilag tavol es6 taxonokban (BAARDSE ¢s KRABBENDAM,
1967; BRYAN, 2002, 2005; DE HERTOGH és LE NARD, 1993a; HESSAYON, 1997; JACOB és mtsai.,
1985; KAMENETSKY ¢és OKUBO, 2013; KOMISZAR, 2003; PILLER és BANHIDI, 2005).

Ezek a novények az évelok fogalomkorébe tartoznak, kertészeti szempontbol igen
jelentdsek, gyakran a kiilfoldi szakirodalmak is az ével6knél targyaljak Oket (JELITTO és mtsai.,
1995). Fontosabb hagymas és gumos taxonok: Allium, Anemone, Begonia x tuberhybrida, Canna,
Chionodoxa, Crocus, Dahlia, Gladiolus, Hippeastrum, Hyacinthoides, Hyacinthus, Iris, Lilium,
Muscari, Narcissus, Nectaroscordum, Puschkinia, Scilla, Tulipa, Zantedeschia fajok és ezek
hibridjei (Voorlopige statistiek Gladiool 2019 per groep, 2020; Voorlopige statistiek Lelie 2019
per groep, 2019; Voorlopige statistiek voorjaarsbloeiers 2019-2020 per groep, 2020; Voorlopige
statistiek Zantedeschia 2019 per groep, 2019).

A hagymas és gumds ndvények népszerlisége visszavezethetd konnyti kezelhetdségiikre,
termeszthetdségiikre, vazatartossagukra, jo iddzithetdségiikre, valamint nyugalmi allapotban
rendkiviil gazdasdgosan szallithatok igen nagy tavolsagokra.

Sajnos Magyarorszagrdl nincs pontos ¢s megbizhaté adat a hagymas és gumos névények
termdOteriiletérdl, illetve nincs egységesen megallapitva, hogy mely ndvényi nemzetségek
tekinthetdk hagymas ndvényeknek. Magyarorszdgon a *70-es évektdl egészen a *90-es évek végéig
tobb tiz hektaron folyt viraghagyma termesztés, foként Szeged-Mako-Kistelek kornyékén, am
mara ez szinte teljesen megsziint, az allomany a virusbetegségek miatt leromlott, illetve a holland
import mindsége megbizhatdbb volt.

Legrészletesebb statisztikat a Hollandoknal talalhatunk. A virdghagyma termesztoket
feloleld termel6i egyesiilet (Koninklijke Algemeene Vereeniging voor Bloembollencultuur
(KAVB)), az 6ket ellenérz6 hatosag (Bloembollenkeuringsdienst (BKD)) valamint a Kertészeti
Termel6k Nemzetkdzi Szovetsége (International Association of Horticultural Producers (AIPH))
altal kiadott statisztikai adatok alapjan 2018-ban Hollandidban koriilbeliil 10 milliard darab
hagymas novényt allitottak eld, tobb mint 21860 ha-on. Ezzel Hollandia birtokolja a vilag
viraghagyma terméteriiletének 60,6%-4at, igy Ok a vilag ,,viraghagyma nagyhatalma”. A masodik

legnagyobb termeszt6 az Egyesiilt Kiralysag 7100 ha-ral, ezt koveti Kina 2640 ha-ral, USA 2510



ha-ral, és Franciaorszag 1130 ha-ral. Jelentds termelék még Japan, Németorszag, Belgium,
Torokorszag és Dania. Igy az EU-ban kozel 30530 ha-on termesztenek virdghagymat, a vilag
hagymatermeszté teriiletének 84,6%-a itt talalhatd (INTERNATIONAL ASSOCIATION OF
HORTICULTURAL PRODUCERS (AIPH), 2018; VVoorlopige statistiek Gladiool 2018 per groep, 2018;
Voorlopige statistiek Lelie 2018 per groep, 2018; Voorlopige statistiek voorjaarsbloeiers 2018-
2019 per groep, 2019; Voorlopige statistiek Zantedeschia 2018 per groep, 2018).

Ezeket a novényeket gyakorlatilag vegetativ uton szaporitjak igy a virusos betegségek
eléforduldsa igen gyakori, és jelentds ndvény-egészségiligyi problémat okoz, ugyanis a fertdzott
novények semmilyen novényveédo szeres kezeléssel nem gyogyithatok. Egyediili védekezési mod
a megeldzés, a vektorok elleni védekezés, illetve GMO novények eldallitdsa, ahol erre jogi
lehetéség van (AGOSTON, 2010).

A ndvényeket nyugalmi allapotban szallitjak, ezért a virusokra jellemz6 mozaik, levél- és
viragtiineteket csak néhdny honap elteltével lehet megfigyelni, amikor a vektorok mar
elterjeszthetik a kdrnyez6 haszonnovényeken, vagy gyomokon a korokozokat. A masik fontos
szempont, hogy bizonyos virusok latensen vannak jelen a hagymds ndvényekben, igy még
nagyobb veszélyt jelentenck, egy esetlegesen 11j korokozo behurcolasaban (AGOSTON, 2010).

Annak ellenére, hogy gazdasagilag jelentés novényekrdl van szd, és a szaporitdsmod
kedvez a virusos betegségek fellépésének és a korokozok terjedésének, a teriilet kevéssé kutatott.
Ez részben azzal magyarazhatd, hogy bar jelentds gazdasagi novények, a diverzitds igen
nagymértékil, jelenleg a KAVB adatbazisdban 24410 hagymdas ndvény fajt és fajtat tartanak
szamon (KONINKLIJKE ALGEMEENE VEREENIGING VOOR BLOEMBOLLENCULTUUR (KAVB), 2021).
Magyarorszagon a fobb hagymas névények novényvédelmérdl a *70-es, *80-as és *90-es években
irodott irodalmak érhetOk el: BALINT és mtsai., 1978; GLITS és FOLK, 2001; NEMETHY, 1990, 1992,
1994a, 1994b. A szortiment boviilése miatt termesztésbe vont Uj nemzetségek

cres

nyelvii irodalom nem all rendelkezésre.

3.2 A tulipan kertészeti, gazdasagi és torténeti jelentosége

A tulipan gazdasagilag a legjelentésebb hagymas novény a vilagon (JELITTO és mitsai.,
1995; MCGOVERN ¢és ELMER, 2018; MowAT, 1995), és Magyarorszagon (HONFI és mtsai., 2014;
NEMETHY, 1994b; SCHMIDT és mtsai., 2000). 2018-ban a masodik legkeresettebb vagott virag volt
a holland viragtézsdéken, népszeriiségét csak a rézsa multa feliil (INTERNATIONAL ASSOCIATION
OF HORTICULTURAL PRODUCERS (AIPH), 2018).

A tulipant, mint disznovényt els6ként CAROLUS CLUSIUS (1576) irta le, késobb LIPPAY

JANOS Posoni Kert cimii munkéjaban emliti (1753). A tulipanok a Tulipa nemzetségbe tartoznak

8



(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 talnyomé tobbsége a Tulipa gesneriana faj hibridjei (BAARDSE és
KRABBENDAM, 1967; BRYAN, 2002, 2005; HESSAYON, 1997; JELITTO és mitsai., 1995;
KRABBENDAM és BAARDSE, 1966). A tulipanokat — ahogyan az Gsszes tobbi hagymas novényt is
— vegetativan szaporitjak €s szabadfoldi koriilmények kozott nevelik. Kizarolag nemesitdk és
gyljtok nevelik magrol oket. A csirazastdl az elsd virdg megjelenéséig altalaban 6 év telik el
(BAARDSE és KRABBENDAM, 1967; DE HERTOGH és LE NARD, 1993b; Hop, 2018; KRABBENDAM
és BAARDSE, 1966), és jellemzéen csirazastol 25 év kell ahhoz, hogy egy uj fajta a piacon
bevezetésre keriiljon (DE HERTOGH és LE NARD, 1993b; Hop, 2018).

A hosszl juvenilis fazis, a fajtadk kizardlagosan vegetativ ton torténd felszaporitasa az
egyontetliség ¢s fajtaazonossag miatt, valamint a viszonylag alacsony vegetativ szaporodasi rata
miatt a kultura hajlamos a korokozok felhalmozaséra és igy a virusos betegségek miatti leromlasra
(McGOVERN és ELMER, 2018). A termeldk szaktudasa, a termesztésre optimalis iddjaras és
talajviszonyok miatt Hollandia lett a tulipan masodlagos géncentruma (BAARDSE és
KRABBENDAM, 1967; BRYAN, 2002; JELITTO és mtsai., 1995; KRABBENDAM és BAARDSE, 1966;
MCGOVERN ¢s ELMER, 2018). Magyarorszagon a tulipan termesztés hdskora a ’70-es és *80-as
években volt (HONFI és mtsai., 2014; KOMISZAR, 2003). Ebben az iddszakban a magyar termelék
tulipan hagymat exportaltak Hollandidba, mert ndlunk a hagymak korabban értek be, igy a
preparalas hamarabb elkezdddhetett, és a holland hajtatd kertészetek mar december elejére ki
tudtak virdgoztatni ezeket a hagymakat. Sajnos a magyar termeldk szaktuddsanak hidnyossaga
miatt, — mely féként a virusos tiinetek felismerésében és a szigoru szelekcid hianyaban nyilvanult
meg — valamint a tenyésziddszakban magas levéltetii nyomas miatt ezek az allomanyok hamar
leromlottak, a termelés rohamosan csokkent, majd megsziint (KOMISZAR, 2003). Ma mar minden
tulipant Hollandiabol importalunk (HONFI és mtsai., 2014; SCHMIDT és mtsai., 2000), ahol a
termelOknek szigori novény-egészségiigyi vizsgalatokon kell atesniiik, ha EU-n kiviili harmadik
orszagba szeretnének exportalni (Uitvoeringsrichtlijn Tulipa 2014, 2014). Sajnos 2018.
szeptembere ota az EU-ban végfelhasznalasra keriild viraghagymak szabadfoldi szemléjét az
ottani hatdsdg megsziintette. Egyediili elvaras, hogy Osszesen legfeljebb 5% lathatéan penészes,
legfeljebb 1%-ban uborka mozaik virussal (Cucumber mosaic virus, CMV) és legfeljebb 1%-ban
lehet dohany nekrézis virussal (Tobacco necrosis virus, TNV) fertézott a piacra keriild
viraghagyma (Uitvoeringsrichtlijn Tulipa 2018, 2018).

A tulipdn termesztés egyik legfontosabb mozzanata a virusok elleni védekezés.
Hollandidban a beteg tovek szelekciojat viragzas el6tt és alatt 2-3 naponta végzik, viragzas utan

pedig heti 1-2 alkalommal. A virustiinetes novények megsemmisitését eddig csak jol képzett



dolgozdk 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
virusfert6zést felderité Onjar6 robotokat kezdtek el fejleszteni. Egyelére még csak kisérleti
stadiumban vannak ezek a gépek, de mar biztatd eredményekrdl szamolnak be a kutatok (VAN DER
LEE, 2019; POLDER és mtsai., 2010, 2012, 2014, 2019; VAN DER VEER, 2019; ZEVENBERGEN,
2019).

3.3 A szintoréses tulipanok megjelenése

A XVIL szazad eleji leirdsokban taldlkozunk eldszor a tulipan szintoréssel. A szintdréses
tulipanok leplein kiilonféle mintdzatok és szinvaridciok keletkeztek, melyek akkoriban nagyon
népszerliek voltak. A korabeli arisztokrata osztaly eldszeretettel gylijtotte ezeket a tulipanokat,
mely statusszimbolumma valt (BAARDSE és KRABBENDAM, 1967; KRABBENDAM és BAARDSE,
1966), késobb pedig a tulipin maniat (Tulipomania) okozta (BRYAN, 2002; BYTHER és
CHASTAGNER, 1993; DENNIN, 2019; HOOG, 1933; JELITTO és mtsai., 1995; LESNAW és GHABRIAL,
2000; MOELLING, 2016; MoOWAT, 1995; POLLAN, 2001). A kor hires fest6i is szivesen orokitették
meg ezeket a kiilonleges viragokat, erre példa REMBRANDT VAN RN Flora (1634) cimii alkotasa,
magyar festok koziil pedig BOGDAN JAKAB munkaja érdemel emlitést. Késébb pont REMBRANDT
munkassaganak hatdsara a szintoréses tulipanokat Rembrandt tulipAnoknak nevezték el, ezaltal
kronoldgiailag a mésodik, de minden mas szempontbol a legelsd jol dokumentalt ndvényi virusos
megbetegedés lett (Bos, 1995). Akkoriban a holland termesztdk még nem ismerték a tudomanyos
hatterét a szintorésnek, de rajottek, hogy a tiinetes hagyma egy darabjat ha beoltjak egy egészséges,
egyszinii viragh fajta hagymajaba, akkor a szintorés atviheté (Bos, 1995; HOOG, 1933; LESNAW
¢s GHABRIAL, 2000; VALVERDE és mtsai., 2012). A kutatast DOROTHY M. CAYLEY Kkarolta fel Gjra
1928-ban. Megfigyelte, hogy a szintdréses fajtak levelein szabdlytalan vonalas mintdzottsag €s
foltossag lathatd, ami virusfertdzésre utal. Cikkeiben tovabb jellemzi a kisérd tlineteket: a
szintoréses novények ndvekedésben visszamaradnak, torpiilnek, gyokérzetiik kevésbé fejlett, de
még néhany €vig vegetativan tovabb szaporithatok, mieldtt jelentdsen leromlana az allomany.
Teszteli a ,hagyma oltdsos” modszert, ami alapjan megallapitja, hogy a korokozo fert6zo
(CAYLEY, 1928a, 1928b, 1932). A virologus tarsadalom ezt tekinti a tulipan szintorés virus (Tulip
breaking virus, TBV) els6 hivatalos leirasanak (BRUNT, 1996). Kés6bb DUFRENOY vizsgalta a
fert6zott ndvények leveleinek sejttani sajatossagait, és felfedezte, hogy a beteg sejtek sejtmagjanak
kornyékén vakudlumok taldlhatoak, ami pedig a potyvirusokra jellemzd szélkerék alaka

zarvanytestek elsé leirasanak szamit (DUFRENOY, 1931).
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3.4 A tulipan szintorés Kiséro tiinetei

A ndvényi virologia tudomanyanak kezdetén a virusokat az okozott tiinetek és a
gazdandvények alapjan csoportositottak és nevezték el, ami késébb sok ziirzavart okozott.
Ahogyan a molekularis technikak fejlddtek és lehetdvé valt a nukleotid sorrend meghatarozas a
zlirzavar egy része kitisztult.

A tulipan szintérés (masnéven tulipdn mozaik) szabdlytalan langnyelv-, és tollszeru
mintazatot okoz a viragokon, a leveleken pedig mozaik tiinetek latszanak (VALVERDE és mtsai.,
2012). A legtobb angol, holland és magyar szakirodalom egyetlen egy koérokozora, a tulipan
szintorés virusra vezeti vissza a betegséget (BAARDSE és KRABBENDAM, 1967; BALINT és mitsai.,
1978; GLEASON ¢s mtsai., 2009; GLITS és FOLK, 1993, 2001; HAMORI, 2006; KRABBENDAM ¢s
BAARDSE, 1966; NEMETHY, 1990, 1992, 1994a, 1994b).

Mas tlinetek, mint példaul a csucs-szintorés (Tulip top breaking virus) és szalagos virag
szintorés (Tulip band breaking virus) kiilon virusfajként keriiltek leirasra, mindkettének a tulipan
¢s liliom volt a kizar6lagos gazdandvénye (DEKKER és mtsai., 1993).

Minden tulipanon szintorést okozo6 virus levéltetvekkel nem perzisztens modon terjed,
atvihetok még szovetnedvvel és vegetativ szaporitassal is. A tiinetek jellemzden virdgzas elott,
vagy alatt jelennek meg, ritkan viragzas utan is lathatéak. A fajtak érzékenysége és a kialakult
tiinetek, valamint a tlinetek erdssége nagyon valtozo. Néhany fajta csak bizonyos tipusu tiineteket
mutat. A tiinetek a tenyésziddszaknak csak egy rovid ideje alatt jelentkeznek, melyek szarazsag,
meleg és paras id6jaras, valamint a novények intenziv novekedése alatt maszkirozoédhatnak (DE
BEST és mtsai., 2000). A tenyészidészakban megfert6z6dott ndvények csak a kdvetkezd évben
mutatnak tiineteket (DE BEST és mtsai., 2000; DEKKER és mtsai., 1993; VALVERDE és mtsai., 2012),
hasonléan a narciszt megbetegité virusokhoz (MOWAT és mtsai., 1988). Kihajtaskor a novények
levelei mereven felfelé allnak, torzulnak, vagy szivar szertien sodrodnak, gyakran az egészségestol
kisebbek (DE BEST és mitsai., 2000; BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST (BKD), 2010a, 2019;
NEMETHY, 1990, 1994b). Néhany fajta esetében megfigyeltek lilasbordd, vagy sotét és vilagos
z0ld csikozast a levél szélénél a fonaki oldalon. Ezek a tiinetek csak atmenetiek, hamar kifakulnak,
vagy maszkirozddnak, ahogy a névények intenziven ndvekedni kezdenek. A viragzas kezdetén,
vagy elviragzas utan a leveleken megjelenik a tipikus csikos, vagy gytiriis mozaik (DE BEST ¢és
mtsai., 2000; BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST (BKD), 2010a, 2019; NEMETHY, 1990, 1994b,
1994a). A ferté6zott ndvények hamarabb vonulnak nyugalomba, mint az egészségesek (DE BEST és
mtsai., 2000). A Darwin-hibridek esetében és az Egyéb fajtacsoportba tartozo fajtak (VAN
SCHEEPEN, 1996) esetében a levéltiinetek a viragzas idejére teljesen maszkirozoédnak. A

virdgszaron virdgzas eldtt rovid ideig lilasbordd, vildgos, vagy sotétzold elmosddott széli
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csikozottsag lathato. A viragbimbok és a viragszar kisebb, a leplek nem csukddnak be szabalyosan.
Fehér, krém és sarga virdgu fajtaknal a zold bimbo allapot tovabb tart, a bimbo sotétebb, vagy
szlirkésebb arnyalatu, a kinyilt virag kissé deformalt. A lepel cstcsa kicsipett, hullamos, fodros,
befelé¢ hajlo, vagy gorbiilt. A beteg novény virdga feliilrdl nézve estére nem csukodik be
szabalyosan (DE BEST és mtsai., 2000). A szintorés mintazata, a szinvaltozas tipusa és kontrasztja
fajtafiiggd (DE BEST és mtsai., 2000; BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST (BKD), 2010a, 2019). Fehér,
krém ¢és sarga viragu fajtaknal a lepleken nem szintorést latunk, hanem fényes foltokat, melyek
szabadfoldi kortilmények kozott nehezen észrevehetok. Ilyen fajtak esetében az idegenelésnél
(fajtaidegen és fertdzott tovek eltavolitasa) fontos segitség a viragtorzulas €s a bibe szinvaltozasa.
Z06ld bibéju fajtak esetében a bibe kivildgosodik, vilagos bibéjlick esetében pedig kifehéredik.
Piros viragl fajtaknal a zold term6kdn pirosas feddszin alakulhat ki. Minden esetben a szinvaltozas
a viragzas elérehaladtaval erésodik. A beteg novények viragzasa elnyalik. A Holland
szakirodalom szerint a tiineteket a tulipan szintoérés virus (Tulip breaking virus, TBV), a liliom
foltossag virus (Lily mottle virus, LMoV), a tarlorépa mozaik virus (Turnip mosaic virus, TuMV)
¢s a Rembrandt tulipan szintorés 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 beliill pedig a Potyvirus nemzetségnek (DE BEST és mtsai., 2000; DEKKER és 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; HAMORI, 2006; MCGOVERN és ELMER, 2018; NEMETHY, 1990, 1992,

1994b; SASTRY és mtsai., 2019; VALVERDE ¢és mtsai., 2012).

3.5 A Potyvirus nemzetség altalanos jellemzése

A Potyvirus nemzetség tagjai osztatlan genomu, pozitiv értelmii (szenz) egyszalit RNS
(tssRNA) virusok (BRUNT, 1995a, 1996; KING és mtsai., 2011). A virion burok nélkiili, fonal
alakt, hajlékony, 11-13 nm atmérdjii, 680-900 nm hosszusagu, kizardlag ndovényeket fertéznek. A
virusgenom koriilbeliil 10 000 bp hosszisagu, amelyet mintegy 2000 kopenyfehérje alegység
(capsid protein, CP) burkol (BRUNT, 1995a; KING és mtsai., 2011; RIECHMANN és mtsai., 1992). A
virionok 5% nukleinsavat és 95% fehérjét tartalmaznak (BRUNT, 1995a; VAN REGENMORTEL és
mtsai., 2000). A virus RNS 5' vége genomhoz kovalens kotéssel kapcsolt proteint (viral protein
genome-linked, VPg) hordoz, a 3' vége pedig poliadenilalt (PolyA). A genom két nyilt leolvasasi
keretet (open reading frame, ORF) tartalmaz, a nagyobb ORF-r6l megkozelitéleg 3000 aminosav
hosszt, 340-370 kD témegti poliprotein prekurzort kodol. Ezt a virus altal kodolt harom proteinaz
(P1-Pro, HC-Pro és Nla-Pro) hasitja funkcionalis fehérjékre (BRUNT, 1995a; KING és mtsai., 2011;
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URCUQUI-INCHIMA ¢és mtsai., 2001). A mésodik rovidebb ORF a virusgenom P3 fehérjét kodolo
nak (pretty interesting Potyviral ORF) neveztek el, mely a Potyviridae csaladban konzervaltnak
bizonyult és a virus sejtrél sejtre torténd mozgasaban van szerepe (CHUNG és mtsai., 2008; KING
¢s mtsai., 2011; NIGAM és mtsai., 2019).

A potyvirusok levéltetvekkel nem perzisztens moddon terjednek, de atvihetok
novénynedvvel és vegetativ szaporitassal is (GLITS és FOLK, 2001; KING és mtsai., 2011; NIGAM
és mtsai.,, 2019). A nemzetség fajai koriilbeliil 6600-7250 éve terjedhettek el a vilagon,
koszonhetéen a mezbégazdasagi novényi szaporitdbanyag mozgasnak (GIBBS és mtsai., 2008;
NIGAM ¢és mtsai., 2019; OHSHIMA, 2012). Egyes kutatok azt feltételezik hogy a potyvirusok egy
DNy-Eurdpaban, vagy E-Afrikaban é16 egyszikiieket fertdzd virusbol fejlédtek ki (OHSHIMA,
2012).

A Potyvirus nemzetség egyes tagjai gazdasagilag a legjelentdsebb virusfajok, valamint ez
a legfajgazdagabb fitopatogén virusnemzettség (AWASTHI, 2020; GIBBS és mtsai., 2020; REVERS
¢és GARCIA, 2015; WARD és SHUKLA, 1991). A nemzetségbe tartozo fajok jellemzGéen mono-, vagy
oligofagok, de példaul a Bean yellow mosaic virus és a tarlorépa mozaik virus polifagok, egy- és

kétszikii gazdandvényeket is képesek megfertézni (BRUNT, 1995a; KING és mtsai., 2011).

3.6 A tulipan szintéréshez kotheto potyvirusok taxonémiaja

A liliom foltossag virust (LMoV) el6szor 1993-ban, majd 1996-ban emlitik ezen a néven
(BRUNT, 1996; DEKKER és mtsai., 1993), faj szintre 2000-ben emelték (VAN REGENMORTEL és
mtsai., 2000).

A Rembrandt tulipan szintorés virust (ReTBV) elészor 1995-ben emelték faj szintre
(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 szintorés virust (TBBV) 1995-ben emelték faj szintre (MURPHY és
mtsai., 1995), melyet 2000-ben eltéroltek (VAN REGENMORTEL és mtsai., 2000), a liliom foltossag
virus szinonimaja lett az FT2003.020P.01. (ICTV RePORT CONSORTIUM, 2003) gyors javaslat
alapjan. A javaslat szerint nem jogosult a faj mindsitésre, mert nagyon magas a nukleotid sorrend
azonossag a liliom foltossag virussal. Més irodalmak a tulipan szintorés virus liliom torzseként is
emlitik (HORST, 2013), helyteleniil.

A tulipan szintorés virus (TBV) (BRUNT, 1996; MowAT, 1995) mechanikailag
(McGOVERN ¢és ELMER, 2018) és levéltetvekkel nem perzisztens modon atviheté (ADAMS, 2006;
BRIERLEY és McKAY, 1938; BRUNT, 1996; GLITS és FOLK, 1993, 2001; McKAY és mtsai., 1929;
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MOWAT, 1995; VALVERDE és mtsai., 2012). Fajként 1976-ban fogadtak el (FENNER, 1976), de az
els6 teljes kopenyfehérje gén nukleotid sorrendet csak 1994-ben publikaltak (OHIRA és mitsai.,
1994).

A tulipan klorotikus folt virust (Tulip chlorotic blotch virus) (BRUNT, 1996; MOWAT, 1995)
2000-ben beolvasztottak a tarlorépa mozaik virusba (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 cstics-szintorés virust (Tulip top breaking virus) faj szintrél az ujabb informaciok
alapjan 1993-ban a tarlorépa mozaik virus torzsévé nyilvanitottak (DEKKER és mtsai., 1993).
Tulipanban nem gyakori. 2002-ben Hollandidban egy Arma’ tablaban talalta meg a holland
hatdéséag. A virdgokon nem a tipikus csucs-szintorést okozta, hanem fehér csikozottsagot, a lombon
keskeny, vilagos és sotétzold csikos mozaik latszott. A tabla mellett brokkolit termesztettek, ami
tarlorépa mozaik virussal volt fertézddve. Feltételezések szerint levéltetvek vitték at a virust a

brokkolirdl a tulipanra (BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST (BKD), 2010b).

3.7 Egyéb fontosabb hagymasokat megbetegito potyvirusok

3.7.1 Narciszrol (Narcissus) azonositott virusfajok

Narciszrol tobb, mint 20 virusfajt irtak le eddig a kutatok (BRUNT, 1995b; HANKS és
CHASTAGNER, 2018; SASTRY és mitsai., 2019). Ezek kozilil a termésbiztonsagot leginkabb
veszélyeztetok a potyvirusok: Onion yellow dwarf virus (BRUNT, 1995b; HANKS és CHASTAGNER,
2018), Narcissus degeneration virus (BRUNT, 1995b; CHEN és mtsai.,, 2007, HANKS és
CHASTAGNER, 2018; OHSHIMA ¢és mtsai., 2016; WARD és mtsai., 2009; WYLIE és JONES, 2012),
narcisz kés6i sargulas virus (Narcissus late season yellows virus, NLSYV) (BRUNT, 1995b; CHEN
és mtsai., 2003; CHEN, J. és mtsai., 2006; HANKS és CHASTAGNER, 2018; HE és mtsai., 2019;
MOWAT ¢és mtsai., 1988), Narcissus yellow stripe virus (BRUNT, 1995b; CHEN és mitsai., 2003;
CHEN, J. és mtsai., 2006; HANKS és CHASTAGNER, 2018; OHSHIMA és mtsai., 2016, 2018; WYLIE

¢és JONES, 2012) és a Vallota speciosa virus (WYLIE és JONES, 2012).
3.7.2 Lovagcsillagot (Hippeastrum) megbetegité potyvirus

Lovagcsillagrol, vagy ismertebb nevérdl amarilliszrdl eddig egyetlen egy potyvirus irtak le
a lovagcsillag mozaik virust (Hippeastrum mosaic virus, HiMV) (BAKARDIIEVA és DENKOVA,
1996; DERKS, 1995; PEARSON és mtsai., 2009; RUBLEVA és mtsai., 1990; WYLIE és JONES, 2012).
DERKS szerint ezt a virust nem lehet kimutatni a monoklonalis MAb PTY1 (JORDAN és HAMMOND,

1991) antitest alapu ELISA kit-tel (1992). Ez a virus valosziniileg oligofag, mert mas tropusi
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Amarillidaceae csaladhoz tartozo fajrol is leirtdk, mint példaul Eucharis-rol (ALEXANDRE és

mtsai., 2011; JAYASHINGHE és DIIKSTRA, 1979; SASTRY és mtsai., 2019).
3.7.3 Kalardl (Zantedeschia) azonositott virusok

Kalarél eddig 11 virusfajt irtak le, ezek koziil 6 a potyvirus nemzetségbe tartozik: Calla
lily latent virus (CHEN, C. C. és mtsai., 2006a), Dasheen mosaic virus (CHEN, C. C. és mtsai.,
2006b; GLEASON ¢és mtsai., 2009; HU és mtsai., 2010; LESEMANN és WINTER, 2002; Luvisi és
mtsai., 2016; PHAM és mtsai., 2002; VAN RIN és mtsai., 1995; ZETTLER és HARTMAN, 1995),
lepoard kontyvirag mozaik virus (Konjac mosaic virus syn. Zantedeschia mosaic virus) (CHEN, C.
C. és mtsai., 2006b; HU és mtsai., 2010; LESEMANN és WINTER, 2002; PHAM ¢s mtsai., 2002),
liliom foltossag virus (Lily mottle virus, LMoV) (Luvisi és mtsai., 2016), tarlorépa mozaik virus
(TuMV) (CHEN, C. C. és mtsai., 2006b; HU és mtsai., 2010) és Zantedeschia mild mosaic virus
(CHEN, C. C. és mtsai., 2006b; HU és mtsai., 2010; HUANG és mtsai., 2007; LUViISI és mtsai., 2016).
A tiinetek nagyon valtozatosak, a novény torpiilésétdl, a levelek és a spatha torzuldsan at a
szintorésig széles palettdn mozognak a kisérd tiinetek. Egyetlen egy k6zos jellemzdjiik a fenti

virusoknak, hogy mindegyik a levélen mozaik tiinetet okoz.
3.7.4 Gyongyikérdl (Muscari) kozolt virusok

Jelenleg a tudomany egyetlen potyvirust ismer el, ami gyongyikéket képes fertdzni, a jacint
mozaik virust (Hyacinth mosaic virus, HyaMV) (ALEXANDRE és mtsai., 2017; DE BEST és mtsai.,
2000; DERKS ¢s VINK-VAN DEN ABEELE, 1980; PHAM és mtsai., 2011). A kisérd tiinetek vilagos,
vagy sotét zold mozaikként, vagy flekként jelentkeznek. A fajtdk néha csak révid ideig mutatnak
tiinetet a tenyészid6szakban (DE BEST és mtsai., 2000).

2001-ben Litvaniabol irtak le egy ujabb potyvirust, a gyongyike mozaik virust (Muscari
mosaic virus), melyet a kovetkezo kiséro tlinetekkel jellemeztek: sargaszold foltok és csikozottsag
a levélen, a levél kozépvonalaban nekrézis, a levél keskenyedik, torzul. A virust Muscari
armeniacum-rél, M. botryoides-r6l, M. aucheri-rél (syn. M. tubergenianum) és Pseudomuscari
pallens-rél (syn. M. pallens, Hyacinthella pallens, Bellevalia pallens) irtak le. Fertézési kisérleteik
alapjan Chenopodium murale-n, C. quinoa-n és Tetragonia expansa-n klorotikus lokalis 1éziokat
figyeltek meg, elektronmikroszkopos vizsgalataik alapjan a viruspartikulumok 710 nm hossztak,
fonal alakuak, hajlékonyak (NAVALINSKIENE és SAMUITIENE, 2001). Szerologiai vizsgalatot nem
végeztek, valamint nukleotid sorrendet sem kozoltek, igy az ICTV 8. jelentésében a faj semmilyen
formaban nem szerepel (FAUQUET és mtsai., 2005).

Késoébb, 2011-ben egy Gjabb emlitése torténik a virusnak, egy potencialisan 0j potyvirus
fajként, ami gyongyikét képes fertdzni, de csak nukleotid sorrend all rendelkezésre a GenBank-
ban (tovabbiakban adatbazis) (EU042752) (PHAM és mtsai., 2011). Ideiglenesen a Muscari mosaic
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virus (gyongyike mozaik virus) tudomanyos nevet adtak neki, melyet az ICTV 9. jelentésében
feltételesen fogadott el (KING és mtsai., 2011). Ugyan ebben az évben CHIANG és CHEN Ujabb
nukleotid sorrendet tett elérhetévé az adatbazisban (HQ400612), ami 98,99% azonossagot mutat

az EU042752 azonositoju gyongyike mozaik virussal (CHIANG és CHEN, 2011).
3.7.5 Vetoviragrol (Sternbergia) leirt virustiinetek

Osszesen egy irodalmi emlités talalhato Sternbergia lutea virusfertézottségérdl, melyet
feltételezhetGen potyvirus okozott.

A beteg novény levele z61d — sarga csikos mozaikot mutatott. A beteg nvény levelébol és
a fert6zott, tiinetes Chenopodium quinoa tesztnovényekbdl préselt szovetnedv transzmisszios
elektronmikroszkdpos vizsgalata soran 700-830 nm hosszusagu, fonal alaku, hajlékony virionokat
figyelt meg a kutato. Az eredeti ndvény és a fertdzott tiinetes tesztndvény leveleit
elektronmikroszkoposan vizsgalva szélkerék fehérjére utaldé zarvanyokat figyelt meg, igy
potyvirus fertdzottségre gyanakodott (PLESE, 1993). Tovabbi vizsgalatokat nem végzett, igy

nukleotid sorrend sem all rendelkezésre az adatbazisban.

3.8 A virus rekombinacio jelentosége

Tobb elképzelés is sziiletett az RNS virusok rekombinacidjanak magyarazataval
kapcsolatban. A legtamogatottabb hipotézisek egyike a polimeraz ugrasa (LAI, 1992), illetve a
templat valtas (NAGY, 2008). Mindkét esetben sziikség van az RNS fiiggé RNS polimeraz (RdRp)
enzimre és a virus RNS-ekre egyazon sejtben. A rekombinacié gyakorisagat az RdRp RNS-hez
torténd affinitdsa, és az RNS molekula masod- és harmadlagos szerkezete hatdrozza meg.
Leggyakoribb a templat valtas (NAGY, 2008), amikor az RdRp az affinitasa miatt, illetve az RNS
masod és harmadlagos szerkezete miatt templatot valt. Ezen kiviil genomi és szubgenomi promoter
elemek, a nukleinsavak homologidja is szerepet jatszanak a rekombinacidés forrépontok
kialakulasanal, melyek az interspecifikus rekombinaciot segithetik el6 (NAGY, 2008). A
rekombinacid létre johet egyazon faj kiilonbozd izolatumai kozott, kiillonbozo fajok izolatumai
kozott, valamint egy virusfaj és a gazdaszervezet RNS molekuléi kozott. A rekombinacio okozhat
bizonyos gének duplikalodasat, gének vagy RNS darabok elvesztését, illetve a gének sorrendjének
megvaltozasat (LAI, 1992). In vitro virus rekombinaciét human- , allati- (retrovirusok,
koronavirusok, pikornavirusok), és novényi virusok (Bromovirus, Carmovirus, Cucumovirus,
Potyvirus, Tombusvirus nemzetségek) esetében is megfigyeltek. A rekombinacioé soran a defektiv
virus részek mitkodoképes részekre cserélddhetnek, 1) gazdandvény kor megfertdézésére lehet
képes a rekombinans, levéltetiivel nem atvihetd izoldtum azza valhat, valamint 01 virusfajja valhat

az 1j gazdanovényben a szelekcid révén (LAI, 1992; NAGY, 2008).
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A potyvirusoknal a fajon beliili és fajok kozotti rekombinacié nagyon fontos szerepet
¢s mtsai., 1996). A potyvirusoknal leirt rekombinacidés eseményekrol, valamint rekombindns
izolatumokrol 6sszefoglalast az 1. tablazatban kozIok.

1. tablazat: Potyvirus fajoknal leirt rekombinans izolatumok

Faj tudomanyos neve Szerzo, év
Bean yellow mosaic virus WYLIE és JONES, 2009
Canna yellow streak virus ZAKUBANSKIY és mtsai., 2018
Lettuce mosaic virus KRAUSE-SAKATE és mtsai., 2003
Lily mottle virus RIvAS és mtsai., 2016

Narcissus yellow stripe virus | OHSHIMA és mtsai., 2018

Pea seed-borne mosaic virus | NAVRATIL és SAFAROVA, 2019
ADAM, 2019

CERVERA és mtsai., 1993
CHIRKOV és mtsai., 2017
CHIRKOV és mtsai., 2018
GARCIA és mtsai., 2014

GLASA és CANDRESSE, 2005
GLASA és mtsai., 2001

GLASA és mtsai., 2004
GURCAN és mtsai., 2019
JELKMANN ¢és mtsai., 2018
SERCE és mtsai., 2009

SUBR és mtsai., 2004

SUBR és mtsai., 2015
SZATHMARY és PALKoviIcs, 2009
GREEN és mtsai., 2017

XIMBA és mtsai., 2017

Plum pox virus

Potato virus Y

Soybean mosaic virus GAGARINOVA és mtsai., 2008
Turnip mosaic virus YASAKA és mtsai., 2017
Watermelon mosaic virus DEsBIEZ és LECOQ, 2004

Zucchini tigre mosaic virus | ABDALLA és ALl, 2018,
MAINA és mtsai., 2017
MAINA és mtsai., 2019

Zucchini yellow mosaic virus

Az 1. tablazatban felsorolt hivatkozasok tilnyomo tobbségénél a Recombination Detection
Program (RDP) (MARTIN és mtsai., 2015) jelenlegi, vagy korabbi verzioit hasznaltak a

rekombinacid kimutatasara.
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3.9 A Recombination Detection Program v4.97 elvi miikodése

A rekombinacidk kimutatdsara a program az dsszehasonlitott szekvencidkat minden 1étez6
variacioban tripletekbe osztja, majd a tripletben meghatarozott méretii ablakokat hoz 1étre melyben
tobbféle, kiilonbozo statisztikai modszerrel vizsgalja a nukleotid sorrend azonossagot. Ezt az
ablakot a teljes Osszehasonlitas hosszan végiglépteti. Az els6 ilyen rekombinacios felderités utan
az Osszes taldlatot Gjra vizsgalja a program az Osszes statisztikai modszerrel, javaslatot tesz a
rekombinans szekvencia két sziil6 szekvenciajara, majd a szekvencidkat szétbontja sziild szerinti
darabokra, a keletkezett darabokbol pedig filogenetikai torzsfat épit. A rekombinacio valddisaga
annal bizonyosabb, minél tobb modszer ismeri fel a rekombinacids eseményt, valamint a sziil6 és
az utod (rekombinans) szekvencia darabok a két torzsfan — rekombinacio nélkiili és rekombinaciot
tartalmazo6 torzsfakon — topologiailag minél jobban elkiiloniilnek (MARTIN, 2015).

Amikor a program rekombindcids eseményt detektal, a toréspontok kozotti rekombinans
részt, valamint a két sziil6td] szarmazo6 sziildi darabot kiemeli a tovabbi vizsgalatokbdl. Amikor a
felhasznald egy rekombindcidos eseményt elfogad, a program a rekombinans szakaszt torli a
tovabbi rekombinacios vizsgalatokbol, a sziildi szakaszok viszont visszakeriilnek a vizsgalatokba
(MARTIN, 2015).

A rekombinacids eseményhez tartozd tOréspontok meghatdrozasakor szintén
meghatarozasra keriilnek a sziildi szekvenciak és ezek toréspontjai a legszignifikdnsabb statisztikai
modszer szerint. Ezek a szekvencidk a modell alapjan kikovetkeztetett sziilok, nem feltétleniil a
rekombinans valos sziilei, hanem a vizsgalat soran megadott szekvenciak koziil statisztikailag a
legval6sziniibb sziilok (MARTIN, 2015).

Abban az esetben, ha a betaplalt szekvencidk kozott a program nem talalja meg a valos
sziildt, a program képes kikovetkeztetni a modell alapjan épitett filogenetikai torzsfan a
rekombinans €s egy valos sziilo elhelyezkedése alapjan a statisztikailag legvaldsziniibb sziilot,
amelyet az eredmények kozott ismeretlen sziiloként tiintet fel (MARTIN, 2015).

A tudomdnyos publikaciokban altaldban 3, vagy ennél tobb modszerrel igazolt

rekombinaciot fogadnak el valosnak.
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4 ANYAG ES MODSZER

4.1 Mintavételezés

A mintavételeket 2014-ben Hollandiaban, valamint 2017-2018-ban Magyarorszagon

végeztem munkatarsaimmal. A Sternbergia lutea (648), Tulipa Fringed ’Lambada’ (704) és Tulipa

Fringed ’Crystal Beauty’ (705) mintak a Budai Arborétumbdl keriiltek begytjtésre. Minden minta

tiinetes levélbdl szarmazott, 1-5 g tomegii volt. A mintavétel utan a minta hiitve, vagy fagyasztva

(-20 °C) keriilt beszallitasra a laboratériumba, ahol -70 °C-on taroltuk tovabbi felhasznalasig. A

vizsgalatokhoz gytijt6tt mintak fontosabb adatait a 2. tablazatban tiintetem fel.

2. tablazat: A vizsgalatba vont mintak adatai

Kédszam | Gazdanovény tudomanyos neve - Tiinet(.ek, Datum Telepiilés
Levélen | Viragon™

536 Tulipa Rembrandt 'Zomerschoon' 1620 + + 2014-04-26 Limmen
642 Tulipa Rembrandt 'Absalon’ 1780 + 2018-01-15 Budapest
644 Narcissus Miscellaneous 'Téte-a-Téte' + - 2018-01-22 Kecskemét
645 Tulipa Rembrandt '‘Zomerschoon' 1620 + + 2018-01-24 Budapest
646 Tulipa Rembrandt 'Insulinde' <1915 + + 2018-01-24 Budapest
648 Sternbergia lutea + - 2018-01-24 Budapest
660 Narcissus Trumpet 'Dutch Master' + - 2018-03-02 Kecskemét
661 Narcissus Trumpet 'Dutch Master' + - 2018-03-02 Kecskemét
675 Tulipa Fringed 'Barbados'’ + + 2018-03-25 Nyarsapat
681 Muscari 'Helena' + - 2018-03-28 Nyarsapat
683 Muscari 'Pink Sunrise' + - 2018-03-28 Nyarsapat
696 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ + + 2018-04-01 | Piispokladany
699 Zantedeschia 'Picasso’ + + 2018-04-06 Nyarsapat
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 Nemesbod
720 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn' + + 2018-04-20 Gyorajbarat
721 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn' + + 2018-04-20 Komarom
122 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

-
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127 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-Mozs
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 | Matraszentimre
Al Tulipa Viridiflora 'Groenland' + + 2017-05-06 Go6dollo
36/3 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ + + 2017-04-18 Go6dollé

*: ide értve botanikai értelemben a virdgzatot is

A tulipanok fajtacsoportba torténd besorolasa VAN SCHEEPEN nyoman tortént (1996).

A 707 mintat SARAY REKA, 722-732 mintakat ALMASI ASZTERIA, Al és 36/3 mintakat SALANKI
KATALIN gytijtotte.

Tekintettel a mintak nagy mennyiségére a taxonok bemutatasatol eltekintek.

4.2 A vizsgalatok helyszine

A vizsgalatokat a Magyar Agrar- és Elettudoméanyi Egyetem, Novényvédelmi Intézet,
Novénykortani Tanszékének Laboratoriumaban, valamint az E6tvos Lorand Kutatasi Halozat
Agrartudomanyi Kutatokozpont Novényvédelmi Intézetének Viroldgiai Laboratdériumaban
végeztem. Az elektronmikroszkopos vizsgalatokat az ELTE Novényszervezettani Tanszékén

VAGIPAL 2017-ben végezte.

4.3 Vizsgalati médszerek

A megszedett mintakat el0szor szerologiai vizsgalatoknak vetettem ala. A pozitiv mintakat
tovabb vizsgaltam molekularis modszerekkel, ezzel parhuzamosan laboratdriumi tesztnovényeket
fertéztem, illetve probaltam végig vinni a Koch posztuldtumokat. Egyes mintdk esetében
nukleinsav hibridizaciot, vagy elektronmikroszkopos vizsgalatot is végeztiink, végiil nukleotid

sorrend- és filogenetikai elemzést végeztem, majd rekombinaciokat kerestem.
4.3.1 Szerolégiai vizsgalat

A potyvirus specifikus ELISA kit-et —amely MAb PTY 1 monoklonalis detektalo antitesten
alapul (JORDAN és HAMMOND, 1991) — az Agdia-tol vasaroltuk. Az elsddleges antitest egérben
eléallitott anti PTY1 (potyvirus kdpenyfehérje klon) IgG, mig a masodlagos antitest az alkalikus
foszfataz enzimmel (AP) konjugélt nytlbol szarmazé egér 1gG-t felismerd poliklonalis antitest. A
pozitiv kontrollt az eléallitod cég biztositotta (burgonya Y virus), a negativ kontroll vektormentes

tiveghazban nevelt Chenopodium amaranticolor magonc névénybdl szarmazott. A mintakat két
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ismétlésben vizsgaltam, a gyart6 utasitasai szerint eljarva. Mindkét antitest 1:100 torténd
higitdsban keriilt felhaszndlasra. Az abszorbancia értékeket Labsystems Multiskan MS
spektrofotométeren detektaltam 405 nm-en az 1 mg/ml 4-nitro-fenil-foszfatot (PNPP) tartalmazo
szubsztrat oldat hozzaadasa utan 15, 30 és 60 perc inkubacids id6 elteltével. Az abszorbancia
értékeket a csak puffert tartalmazé (blank) minta OD értékével korrigaltam. Pozitiv eredménynek

a negativ kontrollok OD értékének haromszorosat, illetve az azt meghaladoé értéket tekintettem.
4.3.2 Molekularis azonositas, 6ssz-nukleinsav kivonas, RT-PCR

Az 6ssz-nukleinsav kivonast WHITE és KAPER mddszere alapjan végeztem (1989). A kapott
nukleinsavakat -70 °C-on taroltam tovabbi felhasznalasig.

A cDNS szintézis 10 pl végtérfogaton tortént. Elsd 1épésként 2 pl 6ssz-nukleinsavat
mértem ki, majd 2 pl steril nukledz mentes H,O-t adtam hozza, végiil 1 ul 100 mM poly T2 reverz
primert (5’-CGGGGATCCTCGAGAAGCTTTTTTTTTTTTTTTTT-3’) mértem az oldatba

(SALAMON ¢és PALKOVICS, 2005). A keveréket 5 percig 65 °C-on inkubaltam, majd 2 percre jégre

allitottam. Ez utdn a kovetkezé vegyszereket mértem hozzéa: 1 pul 10 mM dNTPs, 1 pl nukledz
mentes steril H20, 2 ul 5x RT puffer (250 mM Tris-HCI (pH 8,3, 25 °C-on), 250 mM KCI, 20
mM MgClz, 50 mM DTT) (Thermo Scientific), 0,5 pl RiboLock RNase Inhibitor (Thermo
Scientific), 0,5 ul RevertAid Reverse Transcriptase (Thermo Scientific), majd 1 éran at 42 °C-on
inkubaltam, végiil 2 percre jégre helyeztem, hogy a szintézis megalljon. A cDNS-t -20 °C-on
taroltam felhasznalasig.

A PCR reakcid 50 pl végtérfogaton folyt a kovetkezd dsszetevokkel: 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 pul 25 mM MgClz, 2 pul 10 mM dNTPs, 1 ul poty7941 forward primer (5'-
GGAATTCCCGCGGNAAYAAYAGYGGNCARCC-3) (SALAMON és PAaLkovics, 2005), 1 pl
poly T> reverz primer, 1 ul Taqg DNA Polymerase (rekombinans) (Thermo Scientific), és 35 ul
steril nukledz mentes H20.

A PCR program 3 perc 94 °C-os denaturalassal kezd6dott, majd a ciklus 30 masodperc 94
°C-os denaturalassal folytatodott, amit 30 méasodperc 50 °C-os anellaci6 kovetett, végiil 2 perc 72
°C-os polimerizacioval folytatodott. A ciklus 40x ismétlddott, amit végiil 10 perces 72 °C-os végso
polimerizacid kovetett, majd 4 °C-ra hiitéssel zarult.

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

A fenti primerpar a potyvirus nemzetség tagjainal az RNS fiiggé RNS polimerazanak
(RdRp, NIb) C-terminalis végébdl az ultra-konzervativ GNNSGQP motivumtol kezd6dden a teljes

kopenyfehérje régiot, a teljes 3’ nem transzlalodo régiot (3’UTR), valamint a polyA vég els6
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néhany bazisat szaporitotta fel. Virusfajtol fliggéen 1400-1800 bp kézotti PCR termék keletkezett.
A specifikus PCR terméket a gélbol kivagtam, majd High Pure PCR Product Purification Kit-tel
(Roche) tisztitottam ki a gyartd utasitasait kdvetve.

A molekularis azonositasnal pozitiv kontrollként a burgonya Y virus O térzsét hasznaltam
(BAsKY és ALMASI, 2005), melyet cecei tipust paprikan (Capsicum annuum ‘Cecei’) tartottunk

fenn.
4.3.3 Laboratoriumi tesztnovények mechanikai inokulalasa

Az inokuléalashoz 25-50 mg fertézott levélszovetet dorzsoltem el 200 pl 2 mM SORENSEN-
féle foszfat pufferben (pH 7,0), cellit jelenlétében (HORVATH és GABORJANYI, 1999), majd a
keverékkel inokulaltam a kovetkezd tesztnovényeket: Chenopodium foetidum, Ch. murale,
Nicotiana benthamiana, N. tabacum *Xanthi’. Az inokulalt ndvények vektormentes {iveghazban
kertiltek elhelyezésre 18-24 °C kozotti homérsékleten. A tiinetek megjelenését 5 héten keresztiil

kovettem figyelemmel, a megjelend tiineteket feljegyeztem.
4.3.4 Koch posztulatumok teljesiilése

A kontroll, virusmentes novényeket desztillalt vizzel inokulaltam. Tulipant és gyongyikét
fertdzd virusok esetében a virusmentes novények a Laboratoriumi tesztndvények mechanikai
inokulélasa részben ismertetett modszer szerint fertdztem meg.

A tiinetek megjelenése az inokulacios és az azt kovetd tenyészidészakban keriiltek
feljegyzésre. Tulipan esetében a virus fajok Tulipa Darwin-hybrid ’van Eijk’ hagymai
onmagukban, kettesével, €s harmasaval is inokuléalva lettek, gyongyike esetében minden izolatum
csak dnmagaban keriilt fertézésre Muscari armeniacum és M. comosum gazdanévények leveleire.
A Lilium OT hybrid 'Robina’ fajta csak liliom foltossag virussal lett inokulalva levélre, sparga
fenologiai allapotban (a levelek nem nyiltak szét, a hajtas vizudlisan sparga sipra emlékeztet).

A tiinetes novényekbdl a virusok visszaizoldlasra keriiltek. A tobbi vizsgalt novényfaj
esetén nem lehetett a Koch posztulatumokat teljesiteni, mert nem allt rendelkezésre virusmentes

gazdandvény.
4.3.5 Nukleinsav hibridizacio

Az un. "dot-blot" hibridizaciot NEMES KATALIN az ELKH Agrartudomanyi Kutatokdzpont
Novényvédelmi Intézetének Viroldgiai Laboratoriuméaban végezte. Teljes nukleinsav kivonasbol
100 ng-ot (5 ul) 5 ul denatural6 pufferrel 6sszekevertiink (5 pl formamid, 1 ul 200 mM HEPES,
1 ul 10 mM EDTA, 1,64 pul 35% formaldehid, 0,36 pul H20, 1 ul 10x FDE festék), majd 5 percig
65 °C-on denaturaltuk, utana pedig jégre helyeztiikk. A denaturalt mintakat kozvetleniil Whatman

Nytran N blotting membranra csdpdgtettiik és beszaritottuk, majd UV fénnyel keresztkotottiik a
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membranra. A hibridizaciot Northern hibridizaciéval megegyez6 modon végeztiik (SAMBROOK és
RuUSSELL, 2001). Probanak és a pozitiv kontrollnak a narcisz késéi sargulas virus és lovagcsillag
mozaik virusbdl szarmazoé tisztitott PCR termékeket hasznaltuk. A tisztitott PCR termékeket
Random Primed DNA Labelling Kit (Roche) felhasznalasaval Digoxigenin-11-dUTP jelenlétében
jeloltiik a gyart6 utasitasainak megfeleléen. A proba hibridizaldsa utdn a membrant mostuk, majd
elokészitettiik a detektalast. A detektalast Anti-DIG-AP detektald anitesttel végeztiik — juhban
eléallitott alkalikus foszfatazzal jelolt Anti-Digoxigenin 1gG — 150 mU/ml detektal6 antitest, 100
mM almasav, 150 mM NaCl (pH 7,5) jelenlétében. Az abszorbancia értékeket iBright CL 1000
géppel detektaltuk 405 nm-en az 1 mg/ml 4-nitro-fenil-foszfatot (PNPP) tartalmaz6 szubsztrat

oldat hozzdadasa utan 15 perc inkubacios ido elteltével.
4.3.6 Elektronmikroszkopos vizsgalat

A 36/3 és Al jeli tulipanbol szarmazé mintdkat negativ festéssel transzmisszids
elektonmikroszkdpos vizsgalatnak vetettiik ald. A vizsgalatokat VAGI PAL végezte az ELTE
Novényszervezettani Tanszékén 2017-ben. A ndvényi szovetnedvet azonos térfogati 2%-0S
uranil-acetattal (pH 4,5) elegyitettiik, majd a szenezett 400 mesh racsméretii grid-re cseppentve
beszaritottuk (HORVATH és GABORJANYI, 1999). Ez utan keriilt a grid behelyezésre az

elektronmikroszkopba.
4.3.7 Ligalas, transzformalas, nukleotid sorrend meghatarozas

A tisztitott PCR termékek ligalasa 10 pl végtérfogaton tortént. A keverék a kovetkezd
Osszetevokbol allt: 3 ul 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 ul pGEM®-T Easy vektor
(Promega), 1 ul T4 DNA Ligase (Promega), 4,8 pl nukleaz mentes steril H20. A ligalas 4 °C-on,
overnight tortént.

Masnap reggel 100 ul Escherichia coli DH5a (SAMBROOK és RUSSELL, 2001) sejtet 10
percre jégre tettem, hogy kiolvadjon. A teljes ligdtumot hozzdmértem a kompetens sejtekhez és
tovabbi 20 percen 4t jégen tartottam, majd 1 percre 42 °C-on inkubdltam, és 5 percig ismét jégen
tartottam. Ez utan 400 pl LURIA-BERTANI (LB) taplevest (ATLAS, 2010) mértem hozza, és 1 6ran
at 37 °C-on razatva inkubaltam. 150 pl baktérium szuszpenziot szélesztettem ampicillines (100
mg/l) LB lemezre (1000 ml LB tapleves + 20 g/l bakteriologiai agar) kiegészitve 10 ul IPTG-vel
(100 mM/ml), 40 ul X-Gal-al (20 mg/ml). A koldoniakat overnight 37 °C-on ndvesztettem, majd 1
orara 4 °C-ra helyeztem a kék-fehér szelekcio eldtt. A fehér koloniakat 3-5 ml ampicillines (100
mg/l) LB taplevesbe oltottam le, majd overnight 37 °C-on razattam. A plazmidokat GeneJET
Plasmid miniprep kit-tel nyertem ki (Thermo Scientific). Az inzertek nukleotid sorrendjének
meghatarozasat szolgaltatdé cégek végezték SANGER modszere alapjan (SANGER €s COULSON,
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1975; WALKER és LORSCH, 2013). A nukleotid sorrend meghatarozashoz kezdetben az M13
primereket  hasznaltam M13-for (5’-GTAAAACGACGGCCAGT-3%), Ml3-rev (5°-
GGAAACAGCTATGACCATG-3), de késobb attértem az altalam tervezett SQqGMTZ-for (5°-
GGGCGAATTGGGCCCGACG-3’) és sqGMTZ-rev (5’-CCAACGCGTTGGGAGCTCTCCC-
3’) primerekre, melyek 75-77 bazissal kozelebb helyezkednek el a vektor klonozo helyéhez
(Multiple Cloning Site, MCS), igy a kromatogrammok illesztése jobb volt.

4.3.8 Nukleotid sorrend elemzés

A szolgaltatoktol megkapott kromatogramok nukleotid sorrendjét az NCBI GenBank
megaBLAST (MORGULIS és mtsai., 2008) programjaval vizsgaltam, a fajmeghatarozas végett
(ADAMS és mtsai., 2005b; WYLIE és mtsai., 2017). Minden virusfaj esetében — ami az adatbazisban
szerepelt — egy referencia szekvencia keriilt kivalasztasra. Ha nem volt 76%-nal nagyobb nukleotid
sorrend egyezés az adatbazisban talalhatdé szekvenciakkal, akkor a kromatogramokat a CLC
Sequence Viewer 8.0 verzidjaba toltdttem be és a ,,less accurate” opcioval hasonlitottam 6ssze. Ez
utan a keletkezett 6sszehasonlitas konszenzus szekvenciaja lett a referencia. A kromatogramok ez
utan a megfeleléen homoldg referenciahoz lettek illesztve az Unipro Ugene v1.30
(OKONECHNIKOV és mtsai., 2012) programmal. A “trimming quality threshold” 0, a “mapping
minimum similarity” 50%-nak allitottam be. Minden egyes illesztést ellendriztem, a bizonytalan
bazisok a kromatogram peak-jei alapjan kézzel kijavitottam, a kromatogramok javitott konszenzus
szekvenciait GenBank fajlformatumba mentettem el. A szekvenciak annotacioja, a kodolo régio,
a poliprotein hasito helyek bejelolése, valamint a primerek adapter régioinak (5’-GGAATTCCCG-
3’ poty7941 esetében, és 5’-CGGGGATCCTCGAGAAGC-3’ poly T2 esetében) eltavolitasa utan
a teljes kopenyfehérje régiot ismételten ellendriztem az adatbazisban megaBLAST programmal.

A keletkezett és ellenorzott nukleotid sorrendek feltoltésre kertiltek az adatbazisba.
4.3.9 Filogenetikai elemzés

Filogenetikai elemzéshez minden esetben a MEGA X programcsomagot hasznaltam
(KUMAR és mtsai., 2018).

Elészor ClustalW modszerrel (LARKIN és mtsai., 2007, THOMPSON és mtsai., 1994)
Osszehasonlitast végeztem gazdandvényenként azokkal az adatbazisban szerepld virusokkal,
melyek legnagyobb nukleotid sorrend azonossagot mutattak az altalam izolalt virusok teljes
kivétellel, a stilyozasi matrixnal a ClustalW 1.6 verziojat valasztottam ki.

Az Osszehasonlitds utdn megkerestettem a programmal a legjobban illeszkeddé DNS
nukleotid helyettesitési modellt. Legjobban illeszkedé modellként a legkisebb korrigalt Akaike
Information Criterion (AICc) értékii modellt valasztottam ki (NEI és KUMAR, 2000) majd ezzel a

24



modellel Maximum Likelihood (ML) filogenetikei torzsfat épitettem (FELSENSTEIN, 1981,
GUINDON ¢és GASCUEL, 2003). A torzsfa megbizhatosagat Bootstrap modszerrel ellendriztem
(FELSENSTEIN, 1985) 1000x-es ismétlésben. Outgroupnak minden esetben a dohany karcolatos
virust (Tobacco etch virus, RefSeq: NC 001555) valasztottam, a torzsfakat ehhez az izolatumhoz
,,root”-oltam.

Tulipan virusok esetében a kopenyfehérje région feliill még a primerpar altal kiemelt teljes
régidra is végeztem Osszehasonlitast. A lehetséges evollicids szcendriok jobb megismerése
érdekében az Osszehasonlitas eredményét a SplitsTree 4.15.1 (HusoN és BRYANT, 2006)
programmal vizsgaltam tovabb, alapbeallitasokkal. A program a lehetséges filogenetikai torzsfak
alapjan filogenetikai torzshalot készit.

Tulipan virusok esetében az NIb és CP régiok kozotti aminosav hasitasi helyeket is
vizsgaltam — ahol ez elérhetd volt —, tovabbi bizonyitékot szolgaltatva a fajok taxonomiai
helyzetére. A hasitasi helyek aminosav sorrendjét a P4 — P1’ pozicidkban vizsgaltam (ADAMS és
mtsai., 2005a).

Gyongyike ¢€s tulipan virusok esetében meghatarozasra keriilt a virusok kopenyfehérje
X program p-distances eredménytablazatat hasznaltam, és a kovetkezd egyenlettel szdmoltam ki
az azonossag %-ot: (1-(p-distance))*100.

Kéla esetében az azonositds utan a kopenyfehérje nukleotid sorrendjébdl ML torzsfat

készitettem a korabban ismertetett outgroup szekvencidval. Ezen feliil a virus teljes kopenyfehérje

crer
crer

crcr

Osszehasonlitast végeztem a MAFFT programmal (KATOH és mtsai., 2002; ROZEWICKI és mtsai.,
2019). Az elkésziilt 6sszehasonlitasbol Neighbor-Joining (NJ) (SaiTou és NEl, 1987) filogenetikai
torzsfat szerkesztettem a legjobban illeszkedd aminosav szubsztiticiés modell alkalmazasaval. A

torzsfankat a GraPhlAn (ASNICAR és mtsai., 2015) programcsomaggal annotaltam és abrazoltam.
4.3.10 Rekombinacios események feltarasa

A rekombindcios események vizsgalatahoz az RDP program 4.97 verzidjat hasznaltam
(MARTIN és mtsai., 2015, 2017) a kovetkezé beallitasokkal: szignifikancia szint 5% (p<0,05;
Bonferroni korrigalt), automatikus maszkolas, linearis szekvenciak. Az automatikus felderitést
RDP (MARTIN és RyBICKI, 2000), Chimaera (POSADA és CRANDALL, 2001), Bootscan/Recscan
(MARTIN és mtsai., 2005), 3Seq (LAM és mtsai., 2018), GENECONV (PADIDAM ¢és mtsai., 1999),
MaxChi (SMITH, 1992) és SiScan (GIBBS és mtsai., 2000) modszerekkel végeztem. Az automatikus
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felderités utan a kovetkez6 beallitasokkal folyt tovabb a kezdeti vizsgalat: Bootscan/Recscan
modszernél a JIN ES NEI szubsztitlicios modellt hasznaltam (1990). A MaxChi és Chimaera
modszereknél az ablak méretét valtozora allitottam, a valtozd rész frakcioja ablakonként 0,1.
SiScan esetében a P érték permutacios szama 447, PhylPro (WEILLER, 1998) esetében 6nmagaval
valo Osszehasonlitds nem tortént. A LARD moédszernél (HOLMES és mtsai., 1999) Reverzibilis
szubsztitucios matrix lett kivalasztva (TAVARE, 1986) mozgd particids kereséssel. A TOPAL
(McGUIRE és WRIGHT, 2000) esetében szintén a JIN ES NEI szubsztiticiés modellt hasznaltam a
tranzicios:transzverzios hanyados 0,5 volt. A tavolsag abrazolashoz és a Neighbor-Joining (NJ)
torzsfak esetében (FELSENSTEIN, 1989) is a JIN ES NEI szubsztitciés modellt hasznaltam, 100x-0s
Bootstrap ismétlés mellett (FELSENSTEIN, 1985), a random mag-szam 3 volt. SCHEMA (VOIGT és
mtsai., 2002) esetében az interakcios tavolsag 4, a hdmérséklet 20 °C, a szekvencia tipusa RNS
volt. A tobbi bedllitas értékén nem valtoztattam. A kezdeti vizsgélat végén minden rekombinécios
eseményt Ujra ellendriztettem minden elérheté modszerrel. Ezek utdn minden rekombindcios
eseményt manualisan is ellendriztem, hogy a sziil6i darabokbol szarmazo és utod UPGMA (SOKAL
¢s MICHENER, 1958) és NJ (FELSENSTEIN, 1989) torzsfak topologiailag is kiilonboznek-e, valamint
a kiilonb6z6 modszerek altal talalt toréspontok konszenzusban vannak-e, amennyiben sziikséges
volt a toréspontok javitasra kertiltek.

Egy statisztikai vizsgalati modszer eredménye akkor poritiv, ha a modszer alapjan
kiszamolt p-érték (Bonferroni korrigalt p-érték) < 0,05. Azok az események, melyek 3-nal

kevesebb modszerrel tortént az azonositas elvetésre kerultek.
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5 EREDMENYEK ES KOVETKEZTETESEK

5.1 Szerolégiai vizsgalatok eredményei

A szeroldgiai vizsgalatok eredményeinek ismertetésekor eltekintek a kontrollok és a
mintak abszorbancia eredményeinek részletes kozlésétdl, csak a negativ kontrollok és a mintak
atlaganak hanyadosat kozlom. A szerologiai vizsgalatok eredményeit a 3. tablazatban foglalom
0ssze.

3. tablazat: ELISA eredmények

Kédszim Gazdanovény A negativ krontroll és a minta
hanyadosa
536 Tulipa Rembrandt 'Zomerschoon' 1620 11,400
642 Tulipa Rembrandt 'Absalon’ 1780 13,400
644 Narcissus Miscellaneous 'Téte-a-Téte' 49,418
645 Tulipa Rembrandt 'Zomerschoon' 1620 4,200
646 Tulipa Rembrandt 'Insulinde’ <1915 11,600
648 Sternbergia lutea 32,567
660 Narcissus Trumpet 'Dutch Master' 32,776
661 Narcissus Trumpet 'Dutch Master' 22,940
675 Tulipa Fringed 'Barbados' 29,642
681 Muscari 'Helena' 36,597
683 Muscari 'Pink Sunrise' 51,701
696 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn' 7,605
699 Zantedeschia 'Picasso’ 51,567
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
127 Tulipa Parrot 'Blue Parrot' 51,313
728 Tulipa Darwin-hybrid ‘Gudoshnik’ 51,746
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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
Al Tulipa Viridiflora 'Groenland' 5,300
36/3 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn' 4,100

Mivel minden hanyados 3-nal magasabb, igy az eredmények alapjan minden vizsgalt minta

pozitiv. Tehat minden névényt valamilyen potyvirus faj fertdzott meg.

5.2 A korokozok molekularis azonositasanak eredményei

Minden tesztelt ndvénybdl sikeriilt potyvirust kimutatnom. Mintdnként csak 1 potyvirus
fajt tudtam azonositani, viszont eléfordult, hogy tobb varians is megtalalhat6 volt egy névényben,
ami meger6siti, hogy a virusok kvazi fajok (DOMINGO és mtsai., 2008). Eredményeimet a 4.
tablazatban ismertetem.

4. tablazat: A vizsgalatba vont mintakban azonositott virusok, és azok GenBank azonositoi

L, o Azonositott virusok GenBank
Kodszam Gazdanovény , ) L,
tudomanyos nevei azonosito

536 Tulipa Rembrandt 'Zomerschoon' 1620 Rembrandt tulip-breaking virus MG637051
642 Tulipa Rembrandt 'Absalon’ 1780 Rembrandt tulip-breaking virus MK368780
644 Narcissus Miscellaneous 'Téte-a-Téte' Hippeastrum mosaic virus® MK132192,
MNO068006

645 Tulipa Rembrandt 'Zomerschoon' 1620 Rembrandt tulip-breaking virus MK368781
646 Tulipa Rembrandt 'Insulinde’' <1915 Rembrandt tulip-breaking virus MK?368782
648 Sternbergia lutea Narcissus late season yellows virus MK783944
660 Narcissus Trumpet 'Dutch Master' Narcissus late season yellows virus | MK132193
661 Narcissus Trumpet 'Dutch Master' Narcissus late season yellows virus MK132194
675 Tulipa Fringed 'Barbados' Tulip breaking virus MK?368783
681 Muscari 'Helena’ Muscari mosaic virus MK642311
. . , . . MK642312,

683 Muscari 'Pink Sunrise' Muscari chlorotic mottle virus* MK642313
696 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn' Lily mottle virus MK368784
699 Zantedeschia 'Picasso’ Konjac mosaic virus MH979038
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
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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
127 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

*: A tudomany szdmara 1j faj.

*: Uj gazda-virus kapcsolat.

Félkovér: Magyarorszagrol eddig nem azonositott virus.

Aldhuzott: Magyarorszagrol mar leirt virus, de Magyarorszagon Ujnak szamitd gazdandvény.

5.3 A tulipant fert6z6 virusok eloszlisa Magyarorszagon, fajta

preferencia

A 4. tdblazatban ismertetett eredmények alapjan, dsszevetve a mintak szarmazasi helyével
(2. tablazat) elmondhato, hogy a Rembrandt tulipan szintorés virus csak Rembrandt tulipanokon
fordult el6 Magyarorszagon. A liliom foltossag virus és a tulipan szintorés virus az orszdg minden
megegyezett. Gazdanovényiik a vizsgalt mintak alapjan tulipan, a liliom foltossag virus esetében

tulipan és liliom, valamint egyik virusfaj sem mutatott tulipanfajta, vagy -fajtacsoport preferenciat.
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1. abra. Tulipant fert6z6 virusfajok magyarorszagi el6fordulasa.
Pirossal jelolve a Rembrandt tulipan szintorés virus , lilaval a liliom foltossag virus, zolddel a
tulipan szintorés virus, lila-z61d szinnel a liliom foltossag virus és tulipan szintorés virus egy
gazdanovény populacioban vald kozos eléfordulasat jeloltem. (Forras: Google Maps, AGOSTON

JANOS szerkesztésével)

5.4 Kiséro tiinetek leirasa a mintazott novényekrol

5.4.1 Tulipanon (Tulipa) megfigyelt kiséro tiinetek

Mindhéarom virusfaj kihajtaskor a leveleken jellegezetes felfelé all6, merev, szivarszeriien
sodr6do, a fonaki részen liluld tlinetegyiittest okozott (2. abra A; 3. abra A-C, J; 4. abra A). Ezek
a tiinetek a homérséklet emelkedésével és a levelek novekedésével maszkirozodtak.

A levéltiinetek legmarkéansabban liliom foltossag virus esetében jelentkeztek a nem viragzo
novényeken (4. dbra B és D), amely leginkabb atesé fényben volt lathatd. Viragzd névényeknél
mindharom virusfaj esetében inkabb a viragzas vége felé¢ kezdtek erdsddni a levéltiinetek (4. dbra
J), mig z6ldbimbds allapottdl teljes viragzas allapotig a tiinetek halvanyak, a levél viaszossaga
miatt nehezen észrevehetdek (2. dbra B-C; 3. abra D-F; 4. dbra C, G, H).

A viragokon a sotét és vilagosabb csikos flekk tiinetek (2. abra E, F, I), langszerti rajzolat
(2. dbra H, J, K, M; 4. abra F, G), valamint langszer(i rajzolat és erds szintorés (2. dbra G, L, N; 3.
abra G, H, I, L, M, N, O ¢és 4. abra E, H) jelentkezett. Erdekes, hogy a hollandiai mintavétel soran

Rembrandt tulipan szintorés virussal fertdzodott fajtak esetében fajtanként tobb ezer beteg ndovény
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esetén sem talalkoztam azonos rajzolattal, a flekk és langszerti rajzolat minden névényen egyedi
volt (3. abra M, N, O).

A virdgszaron a virdgzas alatt lila csikozottsdgot csak a Rembrandt tulipan szintorés
virussal fert6zott Insulinde’ fajta esetén figyeltem meg (3. dbra K). Fehér viragu fajta esetében
szintorés nem, csak viragtorzulas fordult el6 (4. abra I). Virdgzas utdn minden ndvény levelén
megjelent a sargas flekk, illetve gytiriis foltos mozaik (2. dbra D).

Fentiek alapjan a harom Magyarorszagrol azonositott tulipant fertdzé virusfaj csupan
tiinetek alapjan nem kiilonithetd el. Egy virusfaj egyazon fajtan a tenyészddszak alatt tobbféle
tiinetet tud okozni ( tulipan szintdrés virus — 2. abra B, C, D, H, 1, J, K; liliom foltossag virus — 4.
abra A, B, C, E, F), valamint kiilonb6z06 virusfajok kiilonb6zo fajtdkon is tudnak azonos tipusu
tiineteket okozni, példaul szintdrés €s langszerl rajzolat (tulipan szintdrés virus — 2. abra G, H, J,
K, L, M, N; Rembrandt tulipan szintorés virus — 3. dbra G, H, I, L, M, N, O; liliom foltossag virus
—4. abra E, F, H). Ezek alapjan helyesebb, ha a betegséget tulipan szintorés szindroménak hivjak.
A fajtak részletes felsorolasat és a hozzajuk tartozo abra jelét az 5. tablazatban mutatom be.

5. tablazat: Tulipan mintakhoz tartoz6 abrak osszefoglalasa

Kédszam Tudomanyos név AZOI:O?lt’O t,t virus Abra
roviditése*

536 Tulipa Rembrandt 'Zomerschoon' 1620 ReTBV 3. abra O
642 Tulipa Rembrandt 'Absalon' 1780 ReTBV 3.4braA, D, G, H M
645 Tulipa Rembrandt 'Zomerschoon' 1620 ReTBV 3.abraB,F, L
646 Tulipa Rembrandt 'Insulinde' <1915 ReTBV 3.abraC,E, I,J,K,N
675 Tulipa Fringed 'Barbados' TBV 2.4bra A E
696 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ LMoV 4. abra A E
704 Tulipa Fringed 'Lambada’ TBV 2. abra G
705 Tulipa Fringed 'Crystal Beauty' TBV 2. 4abra F
707 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ TBV 2. abra H
712 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ LMoV 4. abra F
713 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ TBV 2. abra B, K
714 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ LMoV 4. abra C
717 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ LMoV 4. abra B
721 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ TBV 2. abral
722 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ TBV 2. abra |
723 Tulipa Triumph 'Oscar’ TBV 2. abra M
726 Tulipa Double Late 'Blue Diamond' TBV 2.abra N
728 Tulipa Darwin-hybrid '‘Gudoshnik’ LMoV 4. abraG, J
731 Tulipa Fosteriana 'Purissima’ LMoV 4. abra |
732 Tulipa Parrot 'Texas Gold' LMoV 4. dbra D
738 Tulipa Darwin-hybrid 'Apeldoorn’ TBV 2. abra C
739 Tulipa Lily-flowered 'Claudia’ LMoV 4. abra H
Al Tulipa Viridiflora 'Groenland' TBV 2.4braD, L

*. BRUNT nyoman (1996).
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2. abra. Tulipan szintorés virus altal okozott tiinetek tulipanon (Foté: A-G, J, K - AGOSTON
J.; H=SARAYR.; I, M, N — ALMASI A.; L — SALANKI K.)
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4. abra. Liliom foltossag virus altal okozott tiinetek (Fot6: A-F, H, K, L - AGOSTON J.; G, I,
J—ALMASIA))
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5.4.2 Narciszon (Narcissus) megfigyelt Kiséré tiinetek

A 'Téte-a-Téte' fajta esetében kezdetben sargas csikozottsag volt megfigyelheté a levél
csucsi részén (5. abra A), késobb a tiinetek erésodtek (5. abra B). A viragzas utan a levél alapi

részére huzodott a sargas csikozottsag, a csucsi részen pedig a csikozottsag nekrotizalodott (5. dbra

C).

-

5. abra. Narcissus Miscellaneous 'Téte-a-Téte'-n jelentkezo Kiséré tiinetek zold bimbos (A)
és viragzo (B) allapotban, valamint elviragzas utan szabadfoldén (C) (Foté: AGOSTON J.)
Narcissus Trumpet 'Dutch Master' esetében mind a két mintanal azonos tiineteket figyeltem
meg. Kezdetben a levél teljes hosszaban vilagos és s6tétzold keskeny csikozottsag volt lathato (6.
abra A), mely a tenyésziddszak végére annyiban moddosult, hogy a levél csucsi részén 1-2 mm

sz¢€les és 2-4 mm hosszu kezdetben élénk sarga csikozottsag volt lathato, késobb a csikok barnan

nekrotizalodtak (6. abra B).

6. abra. Narcissus Trumpet 'Dutch Master'-en jelentkezo kiséro tiinetek a tenyészidészak
elején (A) és végén (B) szabadfoldon (Foté: AGOSTON J.)
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5.4.3 Kalan (Zantedeschia) megfigyelt kiséro tiinetek

A ’Picasso’ fajtara jellemz6 a széles as6 formaju sotétzold levél, mely ritkan ovalis fehér
foltokkal tarkitott. A spatha a torzsanal 1,5-2x hosszabb, kiviil krémszinii, beliil lilasbordo, a belsé
sz€1én szélesebb krémszinii csikkal. A viragzat elnyilasaval a krémszin fokozatosan elefantcsont
szinlivé, majd fehérré fakul. Az egészséges spatha kinyilva tolcsér alaku, széle ép (7. abra A)
(RANDAG, 2004).

A tiinetes novények levele sargas, illetve vilagos zo6ld szinii, hosszanti mozaikkal tarkitott,
a fehér foltok nem, vagy alig vehetok észre, a levél formdja keskeny, dardés, a csics hosszan
kinyuld (7. abra C). A spatha a torzsa hosszaval megegyez6 vagy annal sokkal rovidebb, kiviil
lilas és z6ld csikozottsagot mutat, széle hasadt, nem nyilik szét, hanem a torzsara borul (7. abra
B). A novény jellemzdéen torpiil, a levelek szama az egészségesnél kevesebb. Az id6

elérehaladtaval a tiinetek maszkirozodnak, am a levelek széle sarga, klorotikus marad. A beteg

novény egy, legfeljebb kettd értéktelen torzsaviragzatot fejleszt.

7. abra. Egészséges (A) és virus fertozott *Picasso’ kala novény torzsaviragzata (B) és levele

(C) (Foté: AGOSTON J.)
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5.4.4 Gyongyikén (Muscari) megfigyelt Kiséro tiinetek

Az egészséges Ormény gyongyike (Muscari armeniacum) novények lombja mély,
sotétzold szinli, fonakuk fényes, a felszin feldl a viaszrétegtdl sziirkés vagy sziirkéskék arnyalata

(8. 4bra).

8. abra. Egészséges Muscari armeniacum novények (Foté: AGOSTON J.)

Mindkét virus esetében tavasszal, a virdgzatok felszinre emelkedésekor voltak a kisérd
tiinetek a legerdteljesebbek. Késobb, az id6 melegedésével, valamint a viragzas eldrehaladtaval a
tiinetek maszkirozodtak, de 2019. majusdban 5 napos lehiilést kovetden a tlinetek ismét
felerésodtek a lombon, majd ujra eltlintek, ahogy visszadllt a m4jusi idének megfeleld
homérseklet. Egy esetben sem lattam tiineteket a bimbdkon, vagy a kinyilt viragokon, a fert6zott
novények magot érleltek, am a beteg novényekrdl szarmazé magok csirazasi erélye messze
elmaradt (kb. 25-30%-al) az egészséges novényekétol. Az egészséges novényekhez képest a beteg
novények vigora és magtermése csokkent, valamint jellemzéen 7-10 nappal korabban vonultak
nyugalomba. Nekrozis egyik esetben sem volt megfigyelhetd.

A gyongyike mozaik virussal fert6zott novények levelének fondkén a tiinetek €lesebben
latszodtak (9. abra A), mert itt nem fedte viaszréteg a levelet. A levél szinén a mozaikossag
elmosodott (9. abra B). A ’Helena’ fajta esetében a levél kdzépvonalaban vilagoszold, vagy
sargaszold 2-3 mm széles sdvos mozaik tiinet jelentkezett, ami a levél teljes hosszaban lathato volt
(9. abra C). A viladgos sav a tenyésziddszak folyaman szélesedett, egészen a viragzas végéig,
amikorra a tiinetek elhalvanyultak, majd teljesen maszkirozodtak.

Megfigyeléseim a tiinetek tekintetében némiképpen eltérnek az irodalmi adatoktol
(NAVALINSKIENE és SAMUITIENE, 2001), nekrozist egy esetben sem talaltam. A litvan névények

valoszinlileg nem csak gyongyike mozaik virussal voltak fertézodve.
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9. abra. Gyongyike mozaik Vvirus tiinetei ’Helena’ fajtian. (A) levél fonakon, (B) levél

felszinen, (C) szabadfoldon a viragbimboé felszinre torésekor (Foté: AGOSTON J.)

A gyongyike klorotikus foltossag virus (Muscari chlorotic mottle virus) esetében a ‘Pink
Sunrise’ fajtdn vizsgéaltam a tiineteket. A levelek az egészséges novényekhez képest feltlind,
sargaszold alapszintiek-, a mozaik tlinetek foltszeriieck voltak, 0,2-1 mm széles sarga vagy
sargaszold, ritkan s6tétzold szind (10. abra A). A csikozottsag a level sz€élén is megfigyelhetd volt,
¢s az erek kornyékén valamint a fonakon jellemzden erdsebb tiinetek mutatkoztak (10. abra B). A
viragzas vége felé a mintdzat elhalvanyult, majd eltiint, de a levelek &ltalanos sargulasa

megmaradt.
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10. abra. Gyongyike klorotikus foltossag virus tiinetei "Pink Sunrise’ fajtan. (A) levél
felszinén a viragbimbo felszinre torésekor és a fonakon (B) ugyan abban a fenoldgiai

stadiumban (Foté: AGOSTON J.)
5.4.5 Vetéviragon (Sternbergia) megfigyelt kiséro tiinetek

Az egészséges Sternbergia lutea novények levelei fényes, sotétzold szinliek, a virag
egyszinl aranysarga (11. abra A). Augusztus masodik felében kezdenek a levelek kifejlédni, majd
szeptember elejétdl jelennek meg a virdgok magéanyosan a kocsany végén. A novény majus végén,
vagy junius elején huzodik vissza.

A beteg novények levelén hosszanti sargaszold csikozottsag figyelheté meg a levél teljes
hosszaban, amely tavasszal erdsebb (11. dbra B), dsszel maszkirozddott. A novény fejlodése az
egészségestdl elmarad, a virdgzas gyér, vagy a ndvény nem viragzik. A visszahuzddas az

egészségeshez képest 10-14 nappal korabbra — méjus kdzepére — tolodik.

11. abra. Egészséges (A) és virusfertozott (B) Sternbergia lutea novények (Fot6: AGOSTON J.)



5.5 Tesztnovények mechanikai inokuldalasanak eredményei

Az 6t hetes megfigyelési id6szak alatt semmilyen tiinetet nem figyeltem meg egyetlen egy
inokulalt tesztndvényen sem, mely egybevag a korabbi irodalmi adatokkal (ADAMS, 2006; BRUNT,
1996). Ezek alapjan az izolalt virusok vélhetéen csak egyszikii, a fert6zott novényekkel kozeli

rokon fajokat képesek megfertdzni.

5.6 Elektronmikroszkopos vizsgalat eredményei

A vizsgalatok mind a 36/3 — liliom foltossag virus (12. abra), mind pedig az Al — tulipan

szintorés virus (13. abra) mintak esetében a potyvirusokra jellemzd, koriilbeliil 780 nm hosszu és

14 nm atmér6ji fonal alaka flexibilis viruspartikulumokat azonositottunk.

12. abra. Liliom foltessag virus partikuluma (Foto: VAGI P.)
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13. abra. Tulipan szintorés virus partikuluma (Foté: VAGIP.)

5.7 Hibridizacios vizsgalat eredményei

A hibridizécioés vizsgalat sordn a narcisz késoi sargulds virus esetében csak a 660 és 661
kodszaml mintdk adtak pozitiv eredményt, a lovagesillag mozaik virus esetében pedig csak a 644

szamu minta adott pozitiv eredményt.

5.8 Koch posztulatumok teljesiilésének eredményei

Mindent gazdandvényfaj esetében (Muscari, Tulipa) sikeres volt a fert6zés (14. és 15.
abrak). A vizzel inokulalt novényeken nem jelentkeztek tlinetek, és nem lehetett beldliik virust
visszaizolalni. A fert6zott ndvényekbdl mindig vissza lehetett izolalni a korokozot.

A kisér6 tiinetek minden esetben az inokulaciot kovetd tenyészidészakban jelentek meg,
kivéve a liliomnal, mely egybevag a korabbi irodalmi adatokkal (4. abra K, L) (DE BEST és mtsai.,
2000; DEKKER és mtsai., 1993; MOWAT és mtsai., 1988; VALVERDE és mtsai., 2012).

A fert6zott ndvények az egészségesekhez képest késobb kezdtek el viragozni, és hamarabb

vonultak nyugalomba (DE BEST és mtsai., 2000).
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5.8.1 Gyongyike (Muscari)

Gyongyike esetében a gyongyike mozaik virus (14. dbra A) a ’Helena’ fajtaval azonos
tiineteket okozott. A levél szinén a levél teljes hosszaban a kézépvonalban halvanyzold savos
mozaik jelentkezett, mely a levél viaszossaga miatt nehezen észrevehetd. A gyongyike klorotikus
foltossag virus fertdzés pedig a ’Pink Sunrise’ fajtdval azonos tiineteket okozott. A levelek
sargaszold alapszintiek lettek, a mozaik tiinetek foltszertiek voltak, 0,2-1 mm széles sarga vagy
sargaszold, ritkan sotétzold szinii. A csikozottsag a level szélén is megfigyelhet6 volt, és az erek
kornyékén, valamint a fonakon jellemzdéen erésebb tiinetek mutatkoztak (14. abra B).

A fert6zott novényekbdl RT-PCR vizsgalatot végeztiink. Gyongyike mozaik virus esetében
EcoRV (575/ 1046 bp), gyongyike klorotikus foltossag virus esetében pedig Hpal (581 / 1048 bp)
restrikcids endonukleazzal emésztettik a PCR termékeket. Mindkét esetben a PCR termékek

teljesen emésztddtek és a vart hosszasagl fragmentek keletkeztek.

14. abra. Gyongyike mozaik virus (A) és gyongyike klorotikus foltossag virus (B) fert6zés

eredménye Muscari armeniacum magoncokon (Fot6: AGOSTON J.)
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5.8.2 Tulipan (Tulipa)

Tulipan esetében minél tobb virusfajjal inokuldltuk a hagymat annal erdsebb tiinetek
jelentkeztek virdgzaskor, és anndl késbb kezdett el viragozni, ugyanakkor mindharom virus
fertézésekor a viragtiinetek nem voltak olyan erdsek, mintha csak liliom foltossag virussal

fertéztiik volna 6ket (15. abra F).

15. abra. Tulipa Darwin-hybrid *van Eijk’ fert6zés tulipan virusokkal (Foté: AGOSTON J.)
(A) TBV, (B) LMoV, (C) ReTBV, (D) LMoV+TBYV, (E) TBV+ReTBYV, (F)
TBV+LMoV+ReTBV.

A visszahuzodés id6pontja forditottan volt aranyos az inokulalt virusok szaméval, minél
tobb virussal inokulaltuk a hagymat, annal hamarabb huzodott vissza a névény. Erdekes, hogy a
liliom foltossag virus mind tulipan, mind pedig liliom esetében a virdgszintorés és a levéltiinetek
sokkal erésebbek voltak (4. dbra L és 15. dbra B). A Darwin-hybrid tulipanok a szakirodalom
szerint nem fogékonyak a tulipan szintérésre (DE BEST és mtsai., 2000; KRABBENDAM és BAARDSE,
1966), a kontrollhoz képest nem jelentkezett torpiilés egyetlen egy virus esetében sem, és ahogy
az abrakon latszik a tulipan szintorés virus és Rembrandt tulipan szintorés virus igen gyenge
tiineteket okozott (15. abra A, C, E) még akkor is, ha mindkét virussal megfert6ztiik a novényeket.
A szintorés gyenge, vonalas mintazottsagban mutatkozott. A liliom foltossag virus, valamint a
liliom foltossag virus és Rembrandt tulipan szintdrés virus egylittes inokulalasakor a szintorés

erdteljes volt, a rdszaszin szin szinte teljesen eltlint a leplekrdl, fehérré és pirosas rozsaszinné
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hasadt (15. dbra B és D), megjelent a langszertii rajzolat. Ilyen tiinetet a ’Lambada’ (2. dbra G), a
’Groenland’ (2. dbra L) és a ’Blue Diamond’ (2. dbra N) fajtak tulipan szintdrés virus fertézése
esetén lattunk. A mindharom virussal inokulalt t6 esetén az okozott tiinetek erdsségben joval
elmaradtak, mint a csak liliom foltossag virussal tortént fert6zés esetén. Megjelent a szintorés a
viragban, — fehér és rozsapiros csikozottsag — de intenzitasban a liliom foltossag virus tiinetekhez
képest 60-70%-al mérsékeltebb volt, és inkabb a leplek also részén jelentkezett, ahol a virag kissé
zoldilt is. A leplek tovének zdldiilése a leplek lehullasdig megmaradt, valamint 1 mm széles 2-3
mm hosszl z6ld mozaik is jelentkezett (15. abra F).

Az fert6zott ndvényekbdl RT-PCR vizsgalatot végeztiink. tulipan szintdrés virus esetében
Clal (389 / 1288 bp), liliom foltossag virus esetén Sacll (703 / 975 bp), Rembrandt tulipan
szintorés virus esetén Hindll1 (522 / 1137 bp), tobb virussal torténd visszafertézés eseetében Nhel
(liliom foltossag virus: 436 / 1240, tulipan szintorés virus: 546 / 1129, Rembrandt tulipan szintorés
virus: 772 / 887 bp) restrikcids endonukledzzal emésztettiik a specifikus PCR termékeket. Minden
esetben a vart hosszusagu fragmentek keletkeztek és a PCR termékek teljesen emésztodtek.

Liliomon tortént visszafertdzés esetén az RT-PCR vizsgalatokat nem végeztiik el.

5.9 Filogenetikai elemzés eredményei

5.9.1 Tulipan (Tulipa)

Az 5.2 fejezetben tulipanrdl azonositott virusokon kiviil a tulipant fert6z6 virusok
filogenetikai elemzéséhez a kovetkez6 GenBank azonositoju szekvencidkat hasznaltam fel:

e tulipan szintorés virus: AB078007, AB090385, KF442403, KT923168, S44147,
X63630,

e liliom foltossag virus: AB053256, AF531458, AJ310203, EU267778, FJ618539,
JN127341, KF553658, KJ561805, MF781080, MH360239,

e Rembrandt tulipan szintorés virus: AB674535, IN127335,

e dohdany karcolatos virus: NC_001555.

A teljes kopenyfehérje régio esetében a TAMURA-NEI szubsztiticios modell (1993) Gamma
disztribucioval és invarians helyekkel adta a legkisebb AICc értéket: 11042,30. Az elkésziilt és
annotalt torzsfat a 16. abran mutatom be.

A primerek altal kiemelt nukleinsav régio esetében a modell keresést nem végeztem el,
mert a SplitsTree programnak erre az informaciora nem volt sziiksége a torzshalo elkészitésé¢hez,
az elkésziilt torzshalot nem lehetett ,,rootolni” sem. Az elkésziilt és annotalt torzshalot a 17. abran

mutatom be.
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6. tdblazatban ismertetem egész %-ra kerekitve.

6. tablazat: Osszefoglalas a filogenetikai elemzésben felhasznalt virusok CP gén nukleotid

sorrend azonossagarol (Egész %-ra Kkerekitve)

Fajonkénti referencia szekvenciahoz valo nukleotid sorrend azonossag %>

Virus | S44147 (LMoV) | X63630 (TBV) | AB674535 (ReTBV) | NC_001555 (TEV)

LMoV 86 — 100% 62 — 63% 67 —69% 59 — 58%
BV 62 — 63% 96 — 100% 67% 63 — 65%

ReTBV 67 — 69% 66 — 67% 90 — 100% 61 —62%
TEV 59% 65% 61% 100%

*: M3 tablazat nyoman.
Sziirke cellahattérrel a 76% folotti nukleotid sorrend azonossagot mutatd izolatumokat és fajokat
jeloltem.

Potyvirusok esetén a poliprotein hasitohelyek részben konzervaltak. Ennek vizsgalatara a
filogenetikai elemzésben felhasznalt szekvencidk esetében vizsgdltam az NIb/CP hasitohely

aminosav sorrendjét, ahol ez elérhetd volt. Eredményeimrél 6sszefoglalast a 7. tablazatban kozIok.

7. tablazat: Osszefoglalas az NIb/CP hasitohely aminosav sorrendjérél a P4 — P1°

poziciokban
Virus | Hasitohely™ | Gyakorisag*
LMoV VAFQ/A 21
TBV VQFQ/A 19
ReTBV | VIFQ/A 3
ReTBV | VILQ/A 1
TEV LYFQ/S 1

*: M4 tablazat nyoman.

Az ICTV 10. jelentése alapjan potyvirusok esetében a fajok elkiilonitésének az alapja, hogy
a poliprotein, vagy a kopenyfehérje régié nukleotid sorrendjének azonossaga 76% alatti (WYLIE
és mtsai., 2017), valamint a poliprotein hasitohelyek részben konzervaltak legyenek (ADAMS és
mtsai., 2005a).

A 6. tablazatban lathato, hogy az egyes virusfajokhoz tartozé izolatumok egymashoz
viszonyitott nukleotid sorrend azonossaga minden esetben 76% feletti, a fajok kozotti azonossag
pedig 75% alatti, valamint a hasitohelyek aminosav sorrendje részben konzervalt (7. tablazat).

Az ML torzsfa alapjan vilagosan lathat6 (16. abra), hogy a harom virus — tulipan szint6rés
virus, Rembrandt tulipan szintorés virus és liliom foltossag virus — faj szinten jol elkiiloniilnek, de

egy kozos 6sre vezethetok vissza. A tulipan szintorés virus egy kiilon kladot, mig a liliom foltossag
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virus ¢és a Rembrandt tulipan szintérés virus egy masik k6zos dsre visszavezethetd kladot alkot.
Ebben a k6zos kladban mindkét virusfaj kiilon dgon helyezkedik el. Ezeket a {6 dgakat 100%-0s
Bootstrap értékek tamasztjak ala statisztikailag. A liliom foltossag virus és a Rembrandt tulipan
szintorés virus esetében a faj két jol elkiilonithetd alcsoportot alkot, melyet szintén 100%-0s
Bootstrap értékek tamasztanak ala. A két liliom foltossag virus alcsoportot ZHENG és munkatarsai
,»,Tulip breaking virus lily strain”-nek és ’Tulip band breaking virus”-nak nevezték el (2003), de
ezen csoportok nevei nem 1étezd virusfajokon alapulnak. Vizsgélataim RIVAS és munkatarsainak
eredményeit tamasztjak ala, akik a ,,Tulip band braking virus” csoportot a liliom foltossag virus I.
alcsoportjanak (subgroup 1.), a ,, Tulip breaking virus lily strain” csoportot pedig a liliom foltossag
virus II. alcsoportjanak (subgroup II.) nevezte at (2016). Megjegyzendd, hogy az altalam vizsgalt
osszes liliom foltossag virus izolatum az I. alcsoportba tartozik. Ebben az alcsoportban 3 izolatum
kiilonbozo liliom fajokrdl szarmazott, egy Japanbol, egy Kinabol és egy Dél-Koreabdl, valamint
volt egy tulipanrdl szarmazo6 Japan izolatum is. Az AB078007 azonositdji izolatum mutatja a
legkdzelebbi rokonsdgot a Magyarorszagrol azonositott izolatumokkal, azonban ez az izolatum a
GenBank-ban tulipan szalagos viragszintorés virusként szerepel, de a filogenetikai torzsfank
alapjan rendszertanilag a liliom foltossag virushoz tartozik. A II. alcsoport tagjai kiilonb6z6 liliom
fajokrol és fajtakrol szarmaznak Ausztral, Uj -Z¢landi, Japén, Kinai, Indiai, Amerikai és Holland
1zolatumok, ezek alapjan ez az alcsoport az egész vilagon elterjedt. Az ebbe a csoportba tartozo
S44147 azonositoju izolatum — ami Hollandiabol Lilium longiflorum *Flevo’ fajtarol szarmazik —
tulipan szintorés virus ,,Lily strain”-ként keriilt azonositasra, de a torzsfa alapjan hatarozottan
liliom foltossag virus.

Rembrandt tulipan szintorés virus esetén is lathato, hogy a faj két kladra oszlik. A korabban
liliomrél leirt izolatumok a II. alcsoporthoz tartoznak, a JN127335 azonositdju szekvencia
Ausztraliabol szarmazik, és Lily virus A-ként azonositottdk. A masik alcsoportba (I.) kizarolag
tulipanrol leirt izolatumok talalhatok.

A tulipan szint6rés virus esetében az izolatumok egy sokkal kompaktabb kladot alkotnak,
kizarélag tulipanrol szarmazo szekvencidk vannak, a Holland, Magyar és Japan izolatumok egy 6
agon helyezkednek el.

A filogenetikai hal6 (17. abra) — mely az NIb gén végébdl, a teljes CP génbdl, valamint a
3’ nem kodolo régiobdl késziilt — szintén a fenti megallapitasokat tamasztja ala.

A torzstan valamint torzshalon kialakult kladok, a CP gén nukleotid sorrend azonossagok
alapjan, valamint az NIb/CP hasitohelyek aminosav sorrendje alapjan a 3 virus 6nall6 fajt alkot,
ami Osszhangban van az ICTV 10. jelentésével (WYLIE és mitsai.,, 2017) és ADAMS és

munkatarsainak eredményeivel (2005a).
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AB090285 Lily mottle virus - Tulip band breaking virus (Japan-Liium)
( [EU267778 Lily mottle virus (South Korea-Liium Casablanca)
10

AJ310203 Lily mottle virus (China-Liium)
MF983709 36perd Lily mottle virus (Hungary Godollo-Tukpa Apeidoorn)
MK368801 727-1 Lily motlle virus (Hungary Szada-Tulipa Blue Parrot)
MK388784 696-3 Lily mottle virus (Hungary Puspokiadany-Tulipa Apeldoorn)
- MK368304 732-1 Lily motile virus (Hungary Szada-Tulipa Texas Gold)
MK368802 728-1 Lily mottle virus (Hungary Szada-Tulipa Gudoshnik)
ABO78007 Lily mottie virus - Tuip band breaking virus (Japan Tupa)
70| MK368806 735-3 Lily mottle virus (Hungary Tolna-Tulipa Apeldoom)

MK368790 744-1 Lily motile virus (Hungary Torokszentmikios-Tulipa Apeldoorn)
MK358803 731-1 Lily motte virus (Hungary Szada-Tulipa Purissima)

LMoV Subgroup I.

MK368788 712-1 Lily mottle virus (Hungary Deszk-Tulipa Apeldoorn)
MK368793 718-3 Lily mottle virus (Hungary Batonyterenye-Tulipa Apeldoom)

28 MK368794 719-1 Lily mottle virus (Hungary Nemesbod-Tulipa Apeldoom)
MK368808 738-1 Lily mottle virus (Hungary Matraszentimre-Tulipa Claudia)
1MK388792 717-3 Lily mottle virus (Hungary Felsotarkany-Tulipa Apeldoom)

JN127341 Lily mottle virus (Austr

FJB18539 Lily mottle virus (New Zealand-Lilum)

ABOS3256 Lily motile virus (Japan-Lisum)

AF531458 Lily mottle virus (China-Liium)

KJ561805 Lily mottle virus (india-Lifum)

MF781080 Lily mottle virus (China-Lilium davidii var unicolor)

MH350239 Lily mottle virus (China-Likum Sorbonne)

KF553658 Lily mottle virus (USA Ohio-Lifum)
147 Lily mottle virus - Tul ng virus-Li

LMoV Subgroup Il.

ReTBV Subgroup I.

100 MK368783 675-2 Tulp breaking virus (Hungary Nyarsapat-Tulipa Barbados)
_ﬁ—t MK368786 705-1 Tulp breaking virus (Hungary Budapest-Tulipa Crysial Beauty)
KT923168 Tubp breaking vius (Netheriands-Tulpa)

4oy MK388785 704-1 Tuip breaking virus (Hungary Budapest.Tuipa Lambada)
j{ MK368767 707-1 i - Tulipa Apekdoorn)

MK368796 721-1 Tulip breaking virus (Hungary Komarom-Tulipa Apeldoomn)

MK368805 7344 -Tuipa Apeldoom)

MK368789 713-1 Tulip breaking virus (Hungary Murony-Tuiipa Apeldoor)

|MK359791 716-2 Tulip g ngary Tubpa Apeldoorn)
T84T, . Tulpa Oscar)

"’ﬂ { MK368799 725-1 Tulip breaking virus (Hungary Szada-Tulipa First Class)
KF442403 Tulip breaking virus (Netherlands-Tulipa Texas Flame)

MK368795 720-1 Tulip breaking virus (Hungary Gyorupbarat-Tulipa Apeldoorn)
MK368807 736-1 Tulip breaking virus (Hungary Pecs-Tulipa Apeldoom)
MK368608 738-1 Tt irus (- Tulipa Apeldoom)

L X53630 Tulp breaking virus (Japan-Tulipa)
L MK368797 7221 Tulp bresking virus (Hungary Szada-Tupa Apeldoorn)
K

L 'MK358800 726-1 Tulip breaking virus (Hungary Szada-Tulipa Blue Diamond)
0 MF983710 A1-2 Tuip breaking virus (Hungary Godolo-Tuipa Groenland)

4

TBV

ReTBV Subgroup II.

INC 001555 Tobacco etch virus.

16. abra. Tulipant fert6zé virus izolatumok teljes kopenyfehérje génjének ML torzsfaja (Forras: AGOSTON J.)

A Bootstrap értékek a torzsfa again %-os értékben lettek feltiinetetve.
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THV. MKISE80T

TEY - MIEE7O0
TEY - MIGES705
TEY - WMI3BATR 1 TEV - MF9BIT10
T 788

THY - MK308783
TBV. MiI50TE6

ReTBV Subgroup .

~" ReTBV - MGE37081
AaTEN - MIGBETA

RaTEV.MKHe782

# ReTBU  MI38S750—

' < ReTBY. ABGT4S35

TEV- NC_001888 ~

LMoV~ JN127341
LMoV . MIG05500
LidoY - MFOEGT00
LMoy - MIGE8E08
Lo - MIGE3601
aediinz LMoV - MK308789
LMoy KZB0E
LMoV - MK388700 .
Lhov- Alfozon LMoV MIGEETES
Lifou - MizEEE04

LMoV - MIK306784
Lo - MII62T92

17. abra. Tulipant fert6zé virus izolatumok teljes kopenyfehérje génjének SplitsTree torzshaléja (Forras: AGOSTON J.)
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5.9.2 Narcisz (Narcissus)

A narciszt fert6zo virusok filogenetikai elemzéséhez a kovetkez6 GenBank azonositoju
szekvenciakat haszndltam fel:

e lovagcsillag mozaik virus: AY566239, AY590143, GQ844296, GQ857550,
JN135235, KX462993, MK132192, MN068006,

e narcisz kés6i sargulds virus: LC158450, LC158451, LC158467, MK132193,
MK132194,

e dohany karcolatos virus: NC_001555.

A teljes kopenyfehérje gén esetében a TAMURA szubsztitucios modell (1992) Gamma
disztribucioval adta a legkisebb AICc értéket: 8405,256. Az elkésziilt és annotalt torzsfat a 18.
abran mutatom be.

A torzsfan a narcisz késdi sargulas virus és a lovagcsillag mozaik virus markansan
elkiilondlnek, amit 100%-os Bootstrap értékek tdmasztanak ala.

A narcisz késoi sargulas virus 660-2 és 661-1 izolatumok mindegyike Japanbol szarmazo
izolatumokkal mutatja a legkdzelebbi rokonsagot, melyek szintén néarciszrol szarmaznak. Erdekes,
hogy mindharom Japan izolatum az ott 6shonos vadon begyijtott Narcissus tazetta var. chinensis
fajrol szarmazott (OHSHIMA és mtsai., 2016).

Lovagcsillag mozaik virus esetében a két magyar izolatum két kiilon kladban helyezkedik
el, pedig ugyan arr6l a ndvényrdl szarmazik mindkét izoldtum. A 644-1 izolatum legnagyobb
homologiat egy Indiai lovagcesillagrol (Hippeastrum) szarmazoé izolatummal (JN135235) mutatta,
mig a 644-4 izolatum Amerikai (GQ844296) és Taiwani (AY566239) holgyliliomrol (Amaryllis
belladonna) szarmazo izolatumokkal mutatta. A két lovagcsillag mozaik virus izolatum egymassal
83,922% nukleotid azonossagot mutat a teljes CP génben. Ezek alapjan feltételezhetd, hogy a

novény két kiilon lovagcsillag mozaik virus izolatummal fert6z6dott meg.
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35 LC158451 NaF8-CL3 Narcissus late season yellows virus (Japan-Narcissus tazzeta var. chinensis)
87| LC158450 NaFB-CL2 Narcissus late season yellows virus (Japan-Narcissus tazzeta var. chinensis)
=]

@ WMK132194 661-1 Narcissus late season yellows virus (Hungary Kecskemet-Narcissus Dutch Master)

1o LC158467 NaSGB-CL8 Narcissus late season yellows virus {Japan-Narcissus tazzeta var. chinensis)

@ IK132193 660-2 Narcissus late season yellows virus (Hungary Kec skemet-Narcissus Dutch Master)

KX462893 Jinan Hippeastrum mosaic virus (China-Hippeastrum sp.)

B GQB44296 21221 Hippeastrum mosaic virus - Amaryllis potyvirus (USA-Amaryllis belladonna)
AY566239 Hippeastrum mosaic virus - Amaryllis potyvirus (Taiwan)
95
P @ MNOBS006 644-4 Hippeastrum mosaic virus (Hungary Kecskemet-Narcissus Tete-a-Tete)

@ MK132192 644-1 Hippeastrum mosaic virus (Hungary Kecskemet-Narcissus Tete-a-Tete)

an JN135235 CK-NBRH Hippeastrum mosaic virus (India-Hippeastrum hybrid)

56 (GQ857550 Alaska Hippeastrum mosaic virus (USA Alaska-Hippeastrum hybrid)

AY590143 TW Hippeastrum mosaic virus - Amazon lily mosaic virus (Taiwan)

outgroup NC 001555 Tobacco etch virus

0.20

e 4

18. abra. Narcisz kés6i sargulas virus és lovagcesillag mozaik virus izolitumok teljes kopenyfehérje génjének ML torzsfaja (Forras: AGOSTON J.)

A Bootstrap értékek a torzsfa again %-os értékben tiintettem fel. Piros pottyel a Magyarorszagrol szarmazé izolatumokat jeloltem.
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5.9.3 Kala (Zantedeschia)

A kalat fertdz6 virusok filogenetikai elemzéséhez a kovetkezd GenBank azonositoju
lepoard kontyvirdg mozaik virus szekvencidkat hasznaltam fel: AB219545, AF332872,
AF470620, AJ628757, AY026463, AY026464, EU544542, EU924639, EU924640, EU979524,
JQ773439, JX289823, LC114489, LC114491, LC114492, MH979038. Az ML torzsfa esetében
az NC_001555 (dohany karcolatos virus, TEV), mig a NJ torzsfahoz az outgroup az NC_001616
(burgonya Y virus, PVY) szekvencia volt.

A teljes kopenyfehérje gén nukleotid sorrend esetében a TAMURA-NEI szubsztiticiods
modell (1993) Gamma disztribucioval és invarians helyekkel adta a legkisebb AICc értéket:
6642,854. Az elkésziilt és annotalt torzsfat a 19. abran mutatom be. A teljes kopenyfehérje régio
aminosav sorrend esetében JONES-TAYLOR-THORNTON (JONES és mtsai.,, 1992) aminosav
szubsztitacios modell alkalmazasaval (AlCc: 3669.171) keriilt megszerkesztésre a Neighbor-
Joining torzsfa, melyet a 20. 4brdn mutatok be.

Az ismert nukleinsav sorrendii izoldtumok filogenetikai vizsgélata sordn megallapitottuk,
hogy az éltalunk azonositott lepoard kontyvirdg mozaik virus a legkdzelebbi rokonsagban egy
szintén kalarol szarmazo, Uj-Zélandon azonositott izolatummal mutatta (99,05%, EU544542).
Sajnos az altalam tesztelt novények szaporitdoanyaganak eredeti szarmazasi helye nem ismert, igy
a kozeli kapcsolat magyardzata nem lehetséges. A torzsfa alapjan Indidban egységes populécio
fordul eld, hiszen a kiilonb6zé gazdandvényekrdl szarmazo lepoard kontyvirdg mozaik virus
izolatumok a torzsfa azonos agan talalhatok (19. és 20. abrak). Ez alapjan feltételezhetd, hogy az
orszagban egyszer megjelent izoldtum mar sikeresen terjedt el a kiilonb6zd ndvénykultirakban.
Ugyanakkor Kindban ¢és Japanban el6forduld izoldtumok a torzsfa kiilonb6z6 again talalhatok, igy
valosziniisithetd, hogy ezekben az orszagokban tobb fliggetlen esemény eredményezte a virus
terjedését.

Erdekes, hogy a Typhonium-rol szarmazé izolatum mindkét torzsfa esetében (19. és 20.
abrak) teljesen kiilon agon helyezkedik el, 6nallo kladot alkotva. Ez felveti annak a lehetdségét,
hogy ez az izolatum potencialisan rekombinacios esemény eredményeként jott 1étre, &m ez a
jelenlegi adatokbdl nem bizonyithato. A lepoard kontyvirdg mozaik virus gazdasagilag jelentds
haszonnovényeken (Amorphophallus, Colocasia) és disznovényeken is eléfordul (20. abra),
valamint kedvelt szobanovényrdl, a Zanzibari dinefiirdl (Zamioculcas zamiifolia) is leirtak mint
korokozot (ALEXANDRE és mtsai., 2013), ezért varhatd a virus tovabbi felbukkanasa, esetleg
honosodasa. Jelenleg Eurdpabdl kizarolag az ebben a munkaban kozolt lepoard kontyvirag mozaik
virus nukleotid sorrendje érheté el, amely a legkozelebbi rokonsagot az Uj-Zélandrél szarmazo

izolatummal mutatja.
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35

100

TUEIE

w@
@

3

42

EU924639 ZaMV-AP2 Konjac mosaic virus (India-Diffenbachia)

EU924640 ZaMV-AP1 Konjac mosaic virus (India-Caladiumy)

JQ773439 AP4 Konjac mosaic virus (India-Colocasia)

EUS879524 ZaMV-AP3 Konjac mosaic virus (India-Colocasia)

JX289823 AP3 Konjac mosaic virus (India-Colocasia)

AY026464 DB Konjac mosaic virus (syn. Zantedeschia mosaic virus) (China)

AF332872 ZAN Konjac mosaic virus (syn. Zantedeschia mosaic virus) (China-Zantedeschia)

AF470620 R7 Konjac mosaic virus (syn. Zantedeschia mosaic virus) (China)

P AY(026463 BG Konjac mosaic virus (syn. Zantedeschia mosaic virus) (China)

@ MHI79038 699-1 Konjac mosaic virus (Hungary-Zantedeschia Picasso)

10 <{
EUS544542 Konjac mosaic virus (syn. Zantedeschia mosaic virus) (New Zealand-Zantedeschia)

AB219545 KoMV-F Konjac mosaic virus (Japan-Amorphophallus konjac)

74[
LC114492 Ko04 Konjac mosaic virus (Japan-Amorphophallus konjac)

LC114489 Ko01 Konjac mosaic virus (Japan-Amorphophallus konjac)

(L(H 14481 Ko03 Konjac mosaic virus (Japan-Amorphophallus konjac)

AJG28757 NN1 Konjac mosaic virus (syn. Zantedeschia mosaic virus) (China-Typhonium flagelliforme)

outgroup NC 001555 Tobacco etch virus

19. abra. Lepoard kontyvirag mozaik virus izolaitumok teljes kopenyfehérje génjének ML torzsfaja (Forras: AGOSTON J.)

A Bootstrap értékek a torzsfa again %-os értékben tiintettem fel. Piros pottyel a Magyarorszagrol szarmaz6 izolatumokat jeloltem.
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Konjac mosaic Vvirus

Orszég: Gazdandvény:
I India Zantedeschia
Japan Amorphophallus IR
Bl Kina Caladium
I Magyarorszag f?olocasia =
I Uj-zéland r—- Diffenbachia
outgroup Chaile Typhonium R

ismeretlen
outgroup

20. abra. Magyarorszagrol izolalt lepoard kontyvirag mozaik virus rokonsagi viszonyai a
kopenyfehérje aminosav sorrendje alapjan (Forras: AGOSTON J.)
A belsé gylirtin a gazdandvények, a kiilsdn pedig a szarmazasi orszagok vannak kiilon

szinnel jeldlve (outgroup: NC 001616, Potato virus Y).
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5.9.4 Gyongyike (Muscari)

A gyongyikét fert6zo virusok filogenetikai elemzéséhez a kovetkezé GenBank azonositoju
szekvenciakat hasznéltam fel:

dohény karcolatos virus: NC 001555,

édesburgonya G virus: HQ844189, MK778833,

gyongyike klorotikus foltossag virus: MK642312, MK642313,

gyongyike mozaik virus: EU042752, HQ400612, MK 642311,

japan jam mozaik virus: AB027007,

leopard konytvirdg mozaik virus: LC114490,

mogyorohagyma mozaik virus: LC064112,

szilva himl6 virus: LC375129, X81084

tulipan szintorés virus: MH886517.

A teljes kopenyfehérje gén nukleotid sorrend esetében a TAMURA-NEI szubsztiticids
modell (1993) Gamma disztribticiéval és invarians helyekkel adta a legkisebb AICc értéket:
15991,570. Az elkésziilt és annotalt torzsfat a 21. abran mutatom be.

Annak ellenére, hogy a gyongyikét fertdz6 virusok teljes kopenyfehérje génjének BLAST
analizise soran 76% feletti azonossagot mutato izolatumok is voltak, a keresés lefedettségén (Ident
%) lathaté volt, hogy nem 100%. A legnagyobb hasonlésdgot mutatd izolatumokbdl épitett
torzsfan (21. abra) lathato, hogy mind a gyongyike mozaik virus (Muscari mosaic virus), mind
pedig a gyongyike klorotikus foltossag virus (Muscari chlorotic mottle virus) izolatumok kiilon-
kiilon kladot alkotnak, és ezt 97-100%-os Bootstrap értékek tamasztjak ald. A torzsfardl az is
leolvashato, hogy minden mas virus faj is 6nallo kladot alkot, tehat minden faj filogenetikailag jol
elkiilondil.

Gyongyike mozaik virus esetében a hollandiabol szarmazo6 izoldtumok kiilon kladot
alkotnak a fajon beliil, igy valoszinii, hogy a holland izolatumok nagyon kozeli rokonsagban allank
egymassal.

A filogenetikai elemzést kibdvitve elkészitettem a torzsfan abrazolt izolatumok paronkénti

nukleotid sorrend 0sszehasonlitasat is, melynek eredményeirdl a 8. tdblazatban szamolok be.
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- EU042752 07357 Muscari mosaic virus (Netherlands-Muscari)
100 ’—{

HQ400612 Ma2 Muscari mosaic virus (Netherlands-Muscari)

97 L @ MKB642311 681-1 Muscari mosaic virus (Hungary Nyarsapat-Muscari Helena)

| @ MK642312 683-2 Muscari chlorotic mottle virus (Hungary Nyarsapat-Muscari Pink Sunrise)

100
a [ @ MKB42313 683-3 Muscari chlorotic mottle virus (Hungary Nyarsapat-Muscari Pink Sunrise)

LC 114490 Ko02 Konjac mosaic virus (Japan Gumna-Amorphophallus konjac)

50 ’— HQ844189 Shandong4 Sweet potato virus G (China-lpomoea batatas)

100
‘ MKT778833 CH2-shaan-15-3 Sweet potato virus G (China-lpomoea batatas)

LC064112 WONS2 Scallion mosaic virus (Japan-Allium macrostemon)

B8 AB027007 mild Japanese yam mosaic virus (Japan-Dioscorea japonica)

50 r LC375129 PPV-D N9 Plum pox virus {Bulgaria-Prunus domestica)

100
L X81084 DOH1 Plum pox virus (Germany)

MH8868517 BC24 Tulip breaking virus (Australia-Tulipa)

outgroup NC 001555 Tobacco etch virus

0o

21. abra. Gyongyike mozaik virus és gyongyike klorotikus foltossag virus izolatumok teljes kopenyfehérje gén ML torzsfaja kozeli rokon
potyvirus fajokkal (Forras: AGOSTON J.)

A Bootstrap értékek a torzsfa again %-os értékben tiintettemve fel. Piros pottyel a Magyarorszagrol szarmazo izolatumokat jeloltem.
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8. tablazat: Gyongyike mozaik virus és gyongyike klorotikus foltossag virus kopenyfehérje gént kodolo részeinek paronkénti nukleotid

sorrend azonossaga a BALST analizis altal hozzajuk kozeli rokon fajként azonositott izolatumok nukleotid sorrend azonossagaval

Nukleotid sorrend azonosség (%)

Virus faj tudomanyos neve | Azonositd | MKBA4Z3Il | MKB4Z312 | ABOZ7007 | EU042752 | HO4O0G1Z | NC_DOfaan | HOR44188 | LCOGA4NZ | LCNH4430 | LC37a123 | MHBBESIT | MK778833 | XBIOR4 | MKB4Z3I3
Muscari mosaic virus MKB4Z3Il 100,00
Muscari chlorotic mottle virus | MKB4Z312 G7.04 100,00
Japanese yam mosaic virus | ABO27007 G181 62,2 100.00
Muscari mosaic virus EUD42752 95,90 B7.41 6256 100,00
Muscari mosaic virus HO400BI2 96,02 G716 B2 8l 98,88 100,00
Tobacco etch virus NC_001ha | 6189 G247 B3.02 62.03 62.40 100,00
Sweet potato virus B HOB44189 G119 62.04 B0.34 Bl.44 6119 GZ.86 100,00
Scallion mosaic virus LCOBANZ 6233 6273 G508 G195 6233 6221 G079 100,00
Konjac mosaic virus LC114430 60.20 aB.76 6208 60.32 a4.70 ad.70 B0.12 09,34 100,00
Flum pox virus LG37al29 60,92 6242 B6.09 G185 G142 B1.47 06,06 66.27 G168 100,00
Tulip breaking virus MHBBESI7 | B2.23 64.80 Ga.67 62.48 GZ.Gl B6.29 G160 Ba.4a 63.09 64.73 100,00
Sweet potato virus G MK778833 G119 6277 60,27 Bl 44 6119 63.80 97,84 B1.39 60,24 06,08 B1.48 00,00
Plum pox virus XBI0R4 2983 G218 B7.13 60,80 60,42 B1.47 95,98 66.27 Bl 44 96.26 B4l 0986 | 10000
Muscari chlorotic mottle virus MKB42313 B7.04 99,51 Bl.7a B7.41 G716 G260 B1.80 62.87 0864 62.42 B4.05 6253 | 6Z/8 | 100.00

Sarga szinnel jel6lve a gyongyike mozaik virus (Muscari mosaic virus), és az izolatumok k6zotti azonossag %.

Halvanykék szinnel jelolve a gyongyike klorotikus foltossag virus (Muscari chlorotic mottle virus) és az izolatumok kozotti azonossag %.
Halvanyzold szinnel jelolve a két gyongyike virus izolatumai kozotti azonossag %o.
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A tablazatbol leolvashatd, hogy a két holland izolatum egymassal 98,88%-ban azonosak,
mig a magyar izoldtummal 95,90 — 96,02% azonossagot mutatnak. Ugyszintén a gyongyike
klorotikus foltossag virus izolatumok egymassal 99,51%-ban azonosak, mindkét izolatum egy
novénybdl szarmazik. Tovabb elemezve a tablazatot lathatjuk, hogy a képenyfehérje génben nincs
mas izolatum, ami 76%-nal magasabb azonossagot mutatna a két gyongyike virussal. A két virus
egymashoz viszonyitva is mindossze 67,16 — 67,54% azonossagot mutat.

Az ICTV 10. jelentése alapjan potyvirusok esetében a fajok elkiilonitésének az alapja, hogy
a poliprotein, vagy a kopenyfehérje régio nukleotid sorrendjének azonossaga 76% alatt legyen
(WYLIE és mtsai., 2017). Igy a gyongyikén azonositott 2 virus eredményeim alapjan jogosultak a

faj statuszra.
5.9.5 Vetévirag (Sternbergia)

A vetdviragot fertdzo6 virus filogenetikai elemzéséhez a kovetkezd GenBank azonositdju
narcisz késoi sargulas virus szekvencidkat hasznaltam fel: EU887015, GU905156, GU905157,
JQ326210, KP893338, LC158450, LC158451, LC158467, LC158469, MH886515, MK132193,
MK132194, MK783944, valamint a dohany karcolatos virust NC_001555 izoldtumat ,,outgroup™-
ként.

A teljes kopenyfehérje gén vizsgalatakor a TAMURA-NEI szubsztitiicios modell (1993)
invarians helyekkel adta a legkisebb AICc értéket: 5765,467. Az elkésziilt és annotalt torzsfat a
22. 4bran mutatom be.

A vetdviragrol szarmazé izolatum filogenetikailag legkdzelebb a kecskeméti *Dutch
Master’ narciszrol szarmazo6 izolatummal (MK132194), valamint két Japanbol szarmazo
izolatummal (LC158450, LC158451) mutat rokonsagot. Utobbi két izoldtumot vadon ¢16
Narcissus tazetta var. chinensis novényekrél gytijtotték (OHSHIMA és mtsai., 2016). A torzsfan
szerepl6 narcisz késoi sargulds virus izolatumok 3 jol elkiiloniild kladra oszlanak. A legnagyobb
kladba 10 izolatum tartozik, melyek szoros rokonsagot mutatnak. Egy kinai (JQ326210) és egy
Japan (LC158469) izolatum kiilon Kladot alkot, ezeket az izolatumokat szintén az ott 6shonos
Narcissus tazetta var. chinensis-rél szarmaznak. A Japan izolatum ebben az esetben is vad
novényekrdl szarmazott. A KP893338 azonositoju izolatum Hollandidbol szdrmazik, szintén

narciszrol, am ez kiilon agon helyezkedik el a torzsfan.
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5 LC158450 NaF8-CL2 Narcissus late season yellows virus (Japan-Narcissus tazetta var. chinensis)
LC158451 NaF8-CL3 Narcissus late season yellows virus (Japan-Narcissus tazetta var. chinensis)
54|
@ WMK783944 648-1 Narcissus late season yellows virus (Hungary Budapest-Stembergia lutea)

F O MK132194 661-1 Narcissus late season yellows virus (Hungary Kecskemet-Narcissus Dutch Master)
. - GU905156 WA-8 Narcissus late season yellows virus (Australia-Narcissus)

E

- LC 158467 NaSG8-CL8 Narcissus late season yellows virus (Japan-Narcissus tazetta var. chinensis)

_ 1084 GUYDS157 WA-9 Narcissus late season yellows virus (Australia-Clivia miniata)

- (0 MK132193 660-2 Narcissus late season yellows virus (Hungary Kecskemet-Narcissus Dutch Master)

<|' EUBB7015 Narcissus late season yellows virus (UK-Narcissus Missouri)
IMH886515 BC37 Narcissus late season yellows virus (Australia Narcissus sp.)

— KP893338 TW-S Narcissus late season yellows virus (Netherlands-Narcissus)

{ JQ326210 Narcissus late season yellows virus (Zhangzhou China-Narcissus tazetta var. chinensis)

LC 158469 NaSG12-CL5 Narcissus late season yellows virus (Japan-Narcissus tazetta var. chinensis)

outgroup NC 001555 Tobacco etch virus

22. abra. Narcisz kés6i sargulas virus virus izolitumok teljes kopenyfehérje génjének ML torzsfaja (Forras: AGOSTON J.)
A Bootstrap értékek a torzsfa again %-os értékben lettek feltiinetetve. Piros pottyel a vetdvirag izolatumot, piros korokkel a Magyarorszagi

narciszrél szarmazé izolatumokat jeloltem.

58



5.10 Rekombinacios vizsgalat eredményei

Az RDP program 6 rekombinacids eseményt azonositott. Ezeket az eseményeket legalabb
3 kiilonb6z6 modszerrel talalta rekombinansnak. Minden rekombinacios eseményt csak egy
szekvenciaban sikeriilt azonositani, ¢s minden esemény fajon beliili rekombinacio volt. A
rekombinacids eseményekrdl dsszefoglalast a 9. tdblazatban kozlok. A rekombinacids esemény
sorszama megegyezik a program altali sorrendben azonositott események sorszadmaval. Nagyobb

sziil0 az a szekvencia, amelyik a rekombinans (utdd) szekvencia nukleotid sorrendjébol hosszabb

(tobbségi) szakaszt adta, a kisebb sziil6 pedig amelyik a rovidebb szakaszt adta.

9. tablazat: Tulipan virusok kozotti rekombinacios események 6sszefoglalasa

Rekombinacios Rekombinans A rekombinans Nagyobb Kisebb
esemény sorszama virus faja szekvencia (tobbségi) sziilo
roviditése GenBank sziilo
azonositoja
1 LMoV JN127341 ismeretlen KF553658
2 TBV X63630 MK368783* | KF442403*
3 TBV KF442403 MK368787* ismeretlen
4 LMoV AJ310203 S44147 MF983709*
5 LMoV JN127341 AJ310203* ismeretlen
6 TBV KT923168 ismeretlen MK368785*

*: Jelen munkaban ko6zolt szekvencia.
* A sziil§ dnmaga is rekombinans.

Aldhuzas: rekombinans utdd szekvencia legalabb egy rekombinans sziildvel.
Félkovér: egynél tobb rekombinacios eseményt azonositott a program a szekvenciaban.

Az atlagos p-értéket (Bonferroni korrigalt p-érték) minden egyes rekombinacios eseményre

kiszdmolta a program a kezdeti felderitéskor. A legmagasabb még elfogadhato p-érték 0,05 volt

(10. tablazat).

10. tablazat: A rekombinaciés esmények statisztikai megerdésitésének osszefoglalasa

Rekombinécios eseményenkénti atlagos p-értékek™

Recombinaciés esemény
Modszer 1 2 3 4 5 6
RDP 1,713 x 10 | 5,965 % 10° | 1,655 x10% | 1,863 x 10 | 5,776 x 101 | 2,448 x 1072
GENECONV | 7,062 x 10° | 4,312 x 107 | 3,589 x 10 | 3,589 x 102 - 4,265 x 10t
Bootscan 3,197 x 10® >1,0 >1,0 2,2 %103 - >1,0
MaxChi >1,0 >1,0 >1,0 >1,0 >1,0 6,678 x 10!
Chimaera 9,692 x 1010 | 5254 x 107 >1,0 >1,0 1,087 x 10 | 6,317 x 10"
SiScan 6,921 x 1016 | 2,561 x 106 | 7,68 x 1017 | 4,867 x 10?7 | 5,221 x 102° | 3,991 x 10”7
PhyIPro 5212 %1020 | 1,123 x 101 | 1,489 x 1013 | 9,194 x 10 | 2,279 x 107 | 3,827 x 10

*: Bonferroni korrigalt. Legmagasabb elfogadhato p-érték 0,05.
Sziirke hattérrel a nem szignifikdns vizsgalati eredmények lettek jelolve.
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Héarom rekombinécids eseményt azonositott a program liliom foltossag virus izolatumok
esetén, ezek koziil egy esetben (JN127341) tobbszords rekombinécio tortént. A tulipan szintdrés
virus izolatumok esetén is harom rekombinacios eseményt sikeriilt azonositani, de a Rembrandt
tulipan szintorés virus esetében egyet sem talalt a program. A legtobb rekombindcios téréspont a
CP régidban volt megtalalhatd, de mind az NIb, mind pedig a 3’UTR régiodban is volt toréspont
(23. abra).

Nlb CP 3'UTR
IN127341 i |
|| [

_ | E
Unknown . 1 .
‘ ' KF553658 E
'AJ310203 i E
_ : s
| I !
3 | MF983709 ; i
X63630 i 5
I : I
i ! 5
| | KF442403 ! :
KF442403 | —i 5
Unknown
'KT923168 i | E
| E I
6 ]

MK368785

23. abra. Rekombinacios események sematikus abrazolasa a potyvirus genomban (Forras:
AGoOsTON J.)

Az elsé szaggatott vonal a klonozott fragment elejét — a GNNSGQP motivumtol — a
masodik szaggatott vonal az NIb/CP poliprotein hasitasi helyet, a harmadik a stop kodon végét, a
negyedik pedig a polyA szakasz kezdetét jeloli. A szines sdvokban taldlhaté arab szamok a
rekombinacids esemény sorszamat, a savok feletti feketével szedett azonositok a rekombindns
szekvencia GenBank azonositojat, a savok alatti szines azonositok €s az ,,Unknown” (ismeretlen)
feliratok a kisebb sziil6 GenBank azonositoit jelolik. A sdvokat a program automatikusan
generalta, és a virusfajnak megfelelden atszineztem, lila szinnel a liliom foltossag virus, zold
szinnel a tulipan szintorés virus izolatumok lettek jeldlve. A toréspontok az dsszehasonlitdsban

elfoglalt sorrend alapjan keriilnek a tovabbiakban feltiintetésre.



5.10.1 Liliom foltossag virusban detektalt rekombinacios események

A harom rekombinaciés esemény kozziil kett6t egy Ausztral, Lilium longiflorum-rol izolalt
(JN127341) liliom foltossag virus torzsbol, egyet pedig egy Kinabol, ismeretlen liliom fajrol
szarmazo (AJ310203) izolatumban azonositottam.

A JN127341 izolatum esetében az elsd eseménynél a nagyobb sziild beazonosithatatlan
(ismeretlen), a program az MK368802 (l. alcsoport) szekvenciat azonositotta potencialis
szliléként, a kisebb sziil6 pedig a KF553658 volt, ami Ohioi liliomrol szarmazik (II. alcsoport)
(24. abra). Az els6 toréspont a 645-0s bazisnal talalhato, ez a CP amino terminalis részt kodolo
végéhez esik kozel, a méasodik toréspontot a program nem tudta pontosan meghatarozni, az 1398.
bazis kornyékére helyezi, ami szintén a CP-ben taladlhatd. Az esemény grafikus abrazolasat és a
szlildnkénti NJ torzsfakat a 24. dbran ismertetem. A nagyobb részt képviseld sziildbdl szarmazo
szakasz a torzsfan egy kiilon kladot képez, leszarmazasa egyedi, mert a program az 5. eseményben
rekombinansként azonositotta, mig a kisebbik részt ado sziil6tél szarmazo szakasz egyértelmiien
a ll. csoporthoz tartozik.

A masodik liliom foltossag virusban talalt (sorrendben az 6todik) rekombinacids esemény
szintén a JN127341 azonositdju szekvencidban talalta meg a program. Nagyobb sziiloként az
AJ310203 (I. alcsoport) szekvencia lett, ami a negyedik rekombinacidos eseményben szintén
rekombinansként azonositott a program. A kisebbik sziild beazonosithatatlan, a program a
MK368802 (I. alcsoport) szekvenciat jeldlte meg. Az elsd toréspont a 78. bazisnal volt, ami az
NIb-ban talalhatd, a masodik toréspont pedig 644. bazisnal, ami a CP amino terminalis részt
kodolo végében taldlhatd. Pontos toréspontokat a program nem tudott megallapitani, mert
tobbszori rekombinécid tortént az izolatumban, a toréspontok emiatt feliilirddtak. A NJ torzsfan
lathat6, hogy a rekombinans szekvencia kisebbik sziil6jébdl szarmazo szakasz jol elkiiloniil a
torzsfakon (25. abra). A vizsgalatok alapjan a IN127341 szekvencia duplan rekombinéans, melynek
sziilei az 5. eseményben az I. alcsoporthoz tartoztak.

A 4. rekombinacids eseményt egy Kinabol, ismeretlen liliom fajrol szarmazo izolatumban
talaltam meg (AJ310203, 1. alcsoport). A nagyobb sziild egy olyan liliom foltossag virus izolatum
volt, melyet korabban tulipan szintorés virusként keriilt leirasra (S44147, 1l. alcsoport)
(LANGEVELD és mtsai., 1991), a kisebb sziil6t pedig magyarorszagon tulipanrél azonositottam
(MF983709, II. alcsoport). Az els6é toréspont 651. bazisnal volt — CP amino terminalis végét
kodold — a masodik pedig 1584. bazisnal — 3°’'UTR-ben. Az eseményt dbrazolo sziil6i térzsfakon
lathato, hogy a kisebbik sziil6 az I. alcsoporthoz, mig a nagyobb sziil6 a II. alcsoporthoz tartozik

(26. abra). Ezek alapjan a rekombinans izolatum a két alcsoport kzotti rekombinacio eredménye.
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JN127341 — Lily mottle virus (Australia — Lilium longiflorum)

Nib

CP

! 645

Unknown (MK368802)

‘ 3’'UTR \
1398 |
L

KF553§58_LiIy_mottle_virus_USA_Ohio

— MF983709_36per3_Liy_mottie_virus_Hungary_Godolo-
11K368784_696-3_Lily_mottie_virus_Hungary_Puspokiad
EU267778_Liy_mottie_virus_South_Korea-Liium_Casa
AB09038_Lily_mottle_virus_-_Tulip_band_breaking_v
11K368804_732-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul

1K363793_718-3_Lly_motte_virus_Hungary_Batonyter
1K368794_718-1_Liy_motte_virus_Hungary_Nemesbod-
1K368806_735-3_Liy_motte_virus_Hungary_Toin-Tul
| 1K368809_735-1_Liy_motte_vius_Hungary_Hatraszen
1K368788_712 Liy motte_virus_Hungary_Deszk-Tul
(K368803_731-1_Lily_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
1K386790_714-1 LBy motte_virus_Hungary_Torokszen
L 1K368792_717-3_Liy_motie_virus_Hungary_Felsotark
1K288801_727-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Szada-Tul
T B072007_Liy_mote_virus -_Tutp_band_bresking_v
[ AL10203uy. ot vivs_Chno-Lium
FIB18539_Liy_m New_Zealand-Liium
KIS61805_Liy_mote_vius_inda-Liium
MF781080_Liy_motte_virus_China-Liium_davidi_va
‘ABS3256_Liy_mote_virus_Japan-Liium
AFS31458_Liy_motte_vivus_Chins-Liium
16H360239_Liy_matte_vius_China-Lilum_Sorbonne

544147_Liy_motte Tuip_breaking_virus-Li
1K368780_642-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
MK368781_645-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K368782_646-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1G837051_536-11_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Net
AB674535_Rembrandt_tulip-breaking_virus_Japan-Lii

IN127335_Rembrandt_tulp_breaking_virus,

1K368807_736-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
11K368799_725-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Szada.
1K368798_723-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Szada
1K368791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Wiskol

MK358805_734-4_Tulp_breaking_virus._t mmnary Gardon

i )_Tulip_breaking_vius_Japan-Tul
1K368800_726-1_Tulp_breaking_virus_t Hunglry Szada
MFSB3710_A1-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Godolo

1K368783_675-2_Tuip_breaking_virus_Hungary_Nyarsa
1K368786_705-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
KT923168_Tuip_breaking_virus_Netheriands-Tuipa
1K368785_704-1_Tuikp_breaking_virus_Hungary_Budape
1K368787_707-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Balato
1K368789_713-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_urony
MK368795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
11K368808_738-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
1K368796_721-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Komaro
1K368797_722-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-

L KF442403_Tuip_breaking_virus_Netherlands-Tuipa_T

W Potental recombinant
Potential minor parent

NC_001555_Tobacco_etch_vius

Major parent: Unknown

[ Potential recombinant
[ Potential minor parent

WF983709_36per3_Lily_mottie_virus_Hungary_Godolo-
MK368801_727-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
AJ310203_Liy_mottie_virus_China-Lifum

1K368784_696-3_Lily_mote_virus_Hungary_Puspokiad

1K368306_735-3_Lily_mottle_virus_Hungary_Tolna-Tul
MK368804_732-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
WIK365790_714-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Torokszen
MIK368788_712-1_Liy_mottie_virus_Hungary_DeszkTul
MiK368793_718-3_Lily_mote_virus_Hungary_Batonyter
WK368792_717-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Felsotark
1K368803_731-1_Lily_molte_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368794_719-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Nemesbod-
1K368309_739-1_Liy_mottie_virus_Hungary_atraszen
ABOT8007_Lily_mottie_virus_-_Tuip_band_breaking_v
EU267778_Liy_mottle_virus_South_Korea-Lium_Casa
AB090385_Lily_mottle_virus_-_Tuip_band_breaking_v

FI618539_Lily_mote_virus_New_Zealand-Liium
AF531458_Liy_mottle_virus_China-Liium
KJS61805_Liy_mottie_virus_india-Liium
MF781080_Lily_mottie_virus_China-Liium_davidi_va
1H360239_Liy_mottle_virus_China-Lilum_Sorbonne
Aol by it i1 i

S44147_Liy_mie._virus... Tub breaking_vrus-Li
MK368780_642-1_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Hung
1MK368781_645-1_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Hung
MK365762_646-1_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Hung
MGE37051_536-11_Rembrandt_tulip-breaking_virus_Net
ABG74535_Rembrandt_tulp-breaking_virus_lapan-Lii
N127335_Rembrandt_tulp_breaking_virus_-_Liy_vir
MK368783_675-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Nyarsa
MK366786_705-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
KT923168_Tulp_breaking_virus_Netheriands-Tuipa
WK388785_704-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
MK388787_707-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Balato
MK368796_721-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Komaro
MK388789_713-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Murony
WIK366791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Miskol
WIK368798_723-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MiK368799_725-1_Tuip_breaking_virus_Hungary_Szada-
WK368807_736-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
KF442403_Tulip_breaking_virus_Netherlands-Tuipa_T
MK368805_734-4_Tuip_breaking_virus_Hungary_Gardon
WK368795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
WMIK368808_738-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
MK368797_722-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
'XB3630_Tulp_breaking_virus_lapan-Tui
WMK368800_726-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
WF983710_A1-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Godolo
NC_001555_Tobacco_etch_virus.

Minor parent: KF553658

B Seauenceusedto nferunknown parent B Seauenceusedto inferunknown parent

24. abra. Az 1. rekombinaciés esemény sematikus abrazolasa (Forras: AGOSTON J.)
A bal oldalon a nagyobb részt tartalmaz6 sziil6tol, jobb oldalon a kisebb részt tartalmazé sziil6t6l szarmazé szakaszokbol épitett NJ torzsfak lathatoak.
A torzsfaktol jobbra talalhato szines savok a torzsfak elkészitéséhez hasznalt szakaszokat jelzik. A jobb értelmezhet6ség kedvéért utobbi savok szine a
nagyobb és kisebb sziildi szakaszokra szineztem at. Piros hattér a rekombinans, lila a kisebb részt képviseld sziil6t, vilagoszold pedig a nagyobb részt

ado sziilot jeloli.
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JN127341 — Lily mottle virus (Australia — Lilium longiflorum)

Nib

Ccp

l 3UTR |

78

-3

44

aJa10203 (- N U <nown (MK368802)

Ly,
MK368764_696-3_Liy_motte_vius_Hungary_Puspokiad
(K353804_7321_Liy_motte_vius_Hungary_Szada-Tul
Lily_mottie_virus_Hungary_Deszk-Tul
1K368803_731-1_Liy_matte_virus_Hungary_Szada-Tul
MK368790_714-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Torokszen
MK368793_718-3_Lily_mottle_virus_Hungary_Batonyter
1K388734_716-1_Liy_matte_virus_Hungary_Niemesbod-
1K368806_735-3_Liy_motte_vus_Hungary_Tola-Tul
1K383808_735-1_Liy_matie_vius_Hungary_latraszen
MK368802_728-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
WK288752_717-3_Liy_motte_virus_Hungary_Felsotark
R e G o
FJ616539_Liy_mote_vius_New_Zealand-Likum
KFS53658,_Liy_motte_vrus_USA_Ohio-Lisum
/AB053256_Lily_mottle_virus_Japan-Liium
_Lily_r = China-Lilu
_Liy_motte_vius_China-Liium_Sorbonne
R Lok DGR Vi |

,_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul

WK388780_642-1_Rembrandt_tulip-breaking_virus_Hung
MK368781_645-1_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Hung
1K365762_646-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
11G537051_536-11_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Net
ABE74535_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Japan-Lii
IN127335_Rembrandt_tuip_breaking_virus_-_Liy_vic
MK368783_675-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Nyarsa
1K388788_705-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Budape
MK388785_704-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
MK388787_707-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Balato
X63630_Tulp_breaking_virus_lapan-Tuip
MK368789_713-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Murony
11K368795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
1K358796_721-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Komaro
11K368757_722-1 Tulp_breaking_virus_Hungary_Szade-
MK368507_736-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
KBTS 7261 Tup resking v Hunor. Sz
1K368808_738-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg

K368798_723-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
KF442403_Tulip_breaking_virus_Netherlands-Tuipa_T

MK388791_716-2_Tuip_breaking_virus_Hungary_Miskol
1K368805_734-4 _Tuilp_breaking_virus_Hungary_Gardon
MK368800_726-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Szada-
MF983710_A1-2_Tuip_breaking_virus_Hungary_Godolo

W Potentil recombinant
[ Potental minor parent

Potential major parent

NC_001555_Tobacco_etch_virus.

Major parent: S44147

Minor parent: MF983709

jungary_Szada-Tul

ATy N i Rty bt Vi L1
1IK366781_645-1_Rembrand!_tulp-breaking_virus_Hung
11K365782_646-1_Rembrand!_tulp-breaking_virus_Hung
11GB37051_536-11_Rembran_tulp-breaking_virus_Net
AB674535_Rembrandt tulp-breaking_virus_lapan-Lii
IN127235_Rembrandt_tulp_breaking_virus__Liy_vir

mwsss )_Lily_motte_virus_New_Zealand-Lilum
_Lily_mottle_virus_China-Liium

Aansazss,w,mm,vm,upun Liium

14H360239_Liy_motte_virus_China-Liium_Sorbonne

KFS53658_Liy_motle_virus_USA_Ohio-Liium

AISTORS iy ot viries Ching il |
WK368784_696-3_Liy_mottie_virus_Hungary_Puspokiad
MK368802_728-1_Lily_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368806_735-3_Lily_mottie_virus_Hungary_Toina-Tul
1K368804_732-1_Liy_motte_virus_Hungary_S

Liy_mottle_virus_Hungary_Deszk-Tul
MK368793_718-3_Lily_motte_virus_Hungary_Batonyter
_717-3_Lily_mottle_virus_Hungary_Feisotark
Liy_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
WK368794_718-1_Liy_motte_virus_Hungary_Nemesbod-
MK368809_739-1_Liy_motte_virus_Hungary_Matraszen
WK368790_714-1_Liy_motte_virus_Hungary_Torokszen

1K366780_642-1

Rembrandt_tulp-breaking_virus_Hung

WK366783_675-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Nyarsa
WIK368785_705-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
MK388785_704-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape.
WK368796_721-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Komaro
MK368305_734-4_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gardon
MK368789_713-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Murony
WK368791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Miskol

1K368798_723-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-

WK368799_725-1_Tulp_breaking_virus_Hungary._ sz-a..
1K368307_736-1_Tuip_breaking_virus_Hungary_PecsT
X63630_Tuip_breaking_virus_lapan-Tuipa
K368808_738-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
1K368795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
KF442403_Tulp_t hvukmq virus_Netherlands-Tuipa_T
WIK368767_707-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Balato
WK388797_722-1 Tuin breaking_virus_Hungary_Szada-
WK368800_726-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MFS83710_A1-2_Tulip_breaking_virus_Hungary_Godollo
NC_001555_Tobacco_etch_virus.

Potential recombinant
Potential minor parent
Potential major parent

A bal oldalon a nagyobb részt tartalmaz6 sziilé

25. abra. Az 5. szamu rekombinaciés esemény sematikus abrazolasa (Forras: AGOSTON J.)

61, jobb oldalon a kisebb részt tartalmaz6 sziilé

6l szarmaz6 szakaszokbol épitett NJ torzsfak lathatoak.

A torzsfaktol jobbra talalhato szines savok a torzsfak elkészitéséhez hasznalt szakaszokat jelzik. A jobb értelmezhet6ség kedvéért utobbi savok szine a

nagyobb és kisebb sziildi szakaszokra lettek atszinezve. Piros hattér a rekombinans, lila a kisebb részt ad6 sziilét, vilagoszold pedig a nagyobb részt

képviseld sziilot jeloli.
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AJ310203 — Lily mottle virus (China - Lilium)

Nib

CcpP

3'UTR

S44147_Lily_mottle_virus_-_Tulip_breaking_virus-Lily_strain_(Netherlands-Lilium)

1584

MF983709

MF983709_36perd_Lily_motte_virus_Hungary_Godolo-
(L kase8o1_727-1_Lay_mote_veus_Hungary_Szada-Tul
MK368784_696-3_Lily_mottle_virus_Hungary_Puspokiad
MK368792_717-3_Lily_mottle_virus_Hungary_Felsotark
MK368803_731-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
MK368804_732-1_Lily_mottle_virus_tungary_Szada-Tul

MK368788_712-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Deszk-Tul
MK368793_718-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Batonyter
1K368794_718-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Nemesbod-
MK368809_739-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Matraszen
|- 1K268806_735-3_Liy_motle_virus_Hungary_Tolna-Tul

L 1K368790_714-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Torokszen

FI618539_Lily_motlle_virus_New,_Zealand-Lium
AB0S3256,_Lily_mttie_virus_Japan-Liium
AF531458_Liy_mottle_virus_China-Liium
H280239_Lily_molte_virus_China-Lilum_Sorbonne

544147 _Liy_moti_virus._-_Tuip_breaking_vivus-Li
1K388780_642-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
MK385761_645-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
WK388762_646-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1GE37051_536-11_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Net
IN127335_Rembrandt_tuip_breaking_virus__Liy_vir

1K368783_675-2_Tulp_breaking_vius_Hungary_liyarsa
MK368786_705-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
WK368785_704-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
MK388787_707-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Balato
WK368789_713-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Wurony
WK388791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_iskol
MK388798_723-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
1K368799_725-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
1K368807_736-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
1K368795_720-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
11K388796_721-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Komaro
11K368805_734-4_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gardon
1K368808_736-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
WK368757_722-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
KF£42403_Tutp_breaking_virus_Netherlands-Tuipa_T

11K368800_725-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
WFS83710_A1-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Godolo

Potentil recombinant
Sequence usedto infer unknown parent
Potential major parent

NC_001555_Tobacco_etch_virus.

Major parent: AJ310203

Potential recombinant
Sequence usedto infer unknown parent
Fotential major parent

HF983709_36per3_Lily_mottie_virus_Hungary_Godolo-
HK268784_696-3_Lily_moltle_virus_Hungary_Puspokiad
HK368804_732-1_Lily_motle_virus_Hungary_Szada-Tul
MK268788_712-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Deszk-Tul
MK368793_718-3_Lily_moltle_virus_Hungary_Batonyter
MK288803_731-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
HK368794_719-1_Lily_molte_virus_Hungary_Nemesbod-
1K368806_735-3_Liy_mote_virus_Hungary_Toina-Tul
MK388790_714-1_Lily_mottle_virus_Hungary_Torokszen
e

1K368792_717-3_Liy_matlle_vrus_Hungary_Felsotark
1K388809_738-1_Liy_matte_virus_Hungary_Natraszen
1K368501_727-1_Liy_matte_virus_Hungary_Szada-Tul
IRV RO i I WG|
FIB18539_Liy_motle_virus_New_Zealand-Liim
AB053256_Lily_mottle_virus_J

AFS31458_Lily_motte_
1380235 Liy_motte
544147 _Liy_mote_vivus.

Tuip_breaking_virus-Li

IK366760_642-1._ Rembrandt_ul-oreaking_virus_Hung
1K388781_645-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K358762_646-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1G537051_536-11_Rembrand_tulp-breaking_virus_Net
IN127335 Rembrandt tuip_breaking_virus__Liy_vic

1K36763_675-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_liyarsa
1K388785_705-1_Tulp_breaking_virus_Hungas
MK368785_704-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Budape
1IK368787_707-1_Tup_breaking_virus_Hungary_Balato
1K368785_713-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Wurony
Gyoruj

_Tulip_breaking_virus_Hungar
MK388797_722-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Szada-
KF442403_Tulp_breaking_virus_Netherlands-Tulpa_T
1K368799_725-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MK368807_736-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
MK368808_738-1_Tulip_breaking_virus_tungary_Zalacg
MK388798_723-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Szada-
WMK368791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Miskol
MK368805_734-4_Tulip_breaking_virus_Hungary_Gardon
MK368800_726-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Szada-
MF983710_A1-2_Tuip_breaking_virus_Hungary_Godolo
NC_001555_Tobacco_etch_virus.

Minor parent: Unknown

26. abra. A 4. szamii rekombinaciés esemény sematikus abrazolisa (Forras: AGOSTON J.)
Bal oldalon a nagyobb részt tartalmazé sziil6t6l, jobb oldalon a kisebb részt tartalmazo sziil6tol szarmazo szakaszokbol épitett NJ torzsfak lathatoak. A
torzsfaktol jobbra talalhato szines savok a torzsfak elkészitéséhez hasznalt szakaszokat jelzik. A jobb értelmezhetdség kedvéért utobbi savok szine a
nagyobb és kisebb sziildi szakaszokra szineztem at. Piros hattér a rekombinans, lila a kisebb részt ad6 sziil6t, vilagoszold pedig a nagyobb szakaszt

képvisel? sziildt jeldli.
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A IJN123341 izolatum kozvetleniil rekombinansa a két alcsoportnak (1. és 5. esemény), de
kozvetve is rekombindnsa mindkét alcsoportnak, mert az 5. eseményben az AJ310203 izolatum a

nagyobb sziil6. A IN123341 izolatum leszdrmazasat a 27. dbran mutatom be.

LMoV I. alcsoport LMoV II. alcsoport

27. abra. IN123341 izolatum leszirmazasa (Forras: AGOSTON J.)
K¢k nyilak és ellipszisek a nagyobb szakaszokat ad6 sziiloket, zold nyilak és ellipszisek a kisebb

szakaszokat ad6 sziiloket, piros ellipszisek pedig a rekombinans utdodokat jelolik.
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5.10.2 Tulipan szintorés virusban detektalt rekombinacids események

A tulipan szintorés virus esetében is 3 rekombindcios eseményt sikeriilt azonositani. Az
egyik egy Japan izolatum volt (X63630), a masik kettd Hollandidbol szarmazott (KF440423,
KT923168).

Az elsé rekombinans tulipan szintorés virus izolatum (sorrendben a 2. esemény) Japanbol
szarmazott (X63630), melynek nagyobbik sziiléje egy magyar izolatum volt (MK368783), a
kisebbik sziiléje pedig egy rekombinans Holland izolatum (KF442403). Az elsé toréspont
bizonytalan, koriilbeliil a 252. bazisnal lehet, ami az NIb karboxi terminalis végét kodold rész, am
ebbdl az izolatumbol csak a CP gén érhetd el. A masodik toréspont az 1321. bazisnal volt, ami a
CP régioban taldlhat6. Kiilonds, hogy a kisebbik sziild is rekombinans (3. esemény). Ez azt jelenti,
hogy az X63630 izolatum egy rekombinans szekvencia rekombinéciojaval jott 1étre. A 28. abran
lathatd, hogy a két sziil6t6] szarmazo szakaszok hogyan kiiloniilnek el a torzsfakon.

A harmadik rekombinacidos esemény egy Holland izolatum (KF442403) 3’ nem
(MK368787), a kisebbik szakaszt képvisel6 sziilé beazonosithatatlan, a program az MF983710
szekvenciat hasznalta, amely szintén Magyarorszagrol szarmazik. A program egy toréspontot
azonositott, a 1598. bazisnal. Az esemény sematikus dbrazolasat a 29. dbran ismertetem.

A masik rekombinéans holland izolatum (6. rekombinaciés esemény, KT923168) esetében
a nagyobb szakaszt ad6 sziil6 beazonosithatatlan, a program egy magyar izolatumot hasznalt
(MK368783), a kisebbik részt képviseld sziild pedig a szintén Magyarorszagrol szarmazd
MK368785 volt. A program egy téréspontot azonositott, az 1004. poziciéban. A 30. abran lathato,
hogy a gén 5’ vége a nagyobb részt képviseld sziilovel, mig a 3 vége a Kisebb részt ado sziilgvel
kertilt egy kladba.
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X63630 — Tulip breaking virus (Japan - Tulipa)

NIb

CcpP

3’'UTR

252
I

1321 ]

KF442403_Tulip_breaking_virus_Netherlands

Hﬁﬁ

W Potental recombinant
Potential minor parent
Potental major parent

1F983709_36per3_Lily_mottle_virus_Hungary_Godolo-
1K365784_696-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Puspokiad
1K368792_717-3_Liy_mottie_virus_Hungary_Felsotark
1K368803_731-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
1K365788_712-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Deszk-Tul
EU267778_Liy_mottle_virus_South_Korea-Liium_Casa
AB090385_Lily_mottle_virus_-_Tuip_band_breaking_v

1K368809_739-1_Liy_mottle_virus_Hungary_latraszen
1K368793_718-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Batonyter
1K368794_719-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Nemesbod-
1K368802_728-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul

1K368790_714-1 Liy mote_virus_Hungary_Torokszen
1K368806_735-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Tolna-Tul
ABO78007_Lily_mottie_virus_-_Tuip_band_breaking_v
A1310203_Liy_mottie_virus_China-Liium
544147_Liy_mottie_virus_-_Tuip_breaking_virus-Li
F1618539_Liy_mottle_virus_New_Zealand-Liium
KF553658_Liy_motte_virus_USA_Ohio-Liium
ABOS3256,_Lily_mottie_virus_Japan-Liium
KIS61805_Liy_mottie_virus_india-Lilum
14F781080_Liy_mottie_virus_China-Lilum_davidi_va
AF531458_Liy_mottle_virus_China-Liium
11H360239_Liy_motte_virus_China-Liium_Sorbonne.
11K368780_642-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K365781_645-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
11G837051_536-11_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Net
11K368782_646-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
ABE74535_Rembrandt_tulp-breaking_virus_lapan-Lii
JN127335_Rembrandt_tuip_breaking_virus_-_Liy_vir

11K363786_705-1_Tulp_breakg_virus_Hungary_Budape
KT923168_Tuip_breaking_virus_Netheriands-Tuipa

MK358800_726-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MFS83710_A1-2_Tup_breaking_virus_Hungary_Godolo
1K368785_704-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Budape
1K368787_707-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Balato
K368789_713-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Wurony
11K368795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
m(:sawe 721 1 mn breaking_virus_Hungary_Komaro
K368 ,_breaking_virus_Hungary_Szada-
r.(Kae&sw 735_1 mp breaking_virus_Hungary_Pecs-T
1K368799_725-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Szada-
1K368791_716-2_Tullp_breaking_virus_Hungary_Hiskol
19K368798_723-1_Tuilp_breaking_virus_Hungary_Szada
1MK368508_736-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
11K368805_734-4_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gardon
el 4

KF442403_Tulip_br ulipa_T
NC_001555_Tobacco_etch_virus

Major parent: MK368783

i

—

W Potentel recombinant
Potential minor parent
B Potential major parent

1F883709_36per_Liy_motte_virus_Hungary_Godolo-
1K368801_727-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Szada-Tul
1K366784_696-3, ury motte_virus_Hungary_Puspokiad
1K388804_732-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368802_728-1_Liy_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
ADTE07_Liy e e« b ¢
1K368785_712-1_Liy_motle_vrus_Hungary_Deszk-Tul
T 71e iy o e By
1K368803_731-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Szada-Tul
mesans;ss:, iy_mote_virus_Hungary_Tolna-Tul
MK368794_719-1_Liy_motte_virus_Hungary_Nemesbod-
1K368792_717-3_Liy_motte_virus_Hungary_Felsotark
MCRETS0_T 11yt v Torttaen
1K358809_738-1_Liy_motte_virus_Hungary_Watraszen
AJ310203_Liy_mottie_virus_China-Lilum
£U267778_Liy_motte_vivus_South_Korea-Liium_Casa
AB0S0385_Liy_motte_virus__Tulp_band_breaking_v
F1618539_Liy_mottie_vius_New_Zealand-Lium
ABS3256_Liy_motte_virus_lapan-Liium
AFS31458_Liy_matte_vivus_China-Liium
KIS61805_Liy_motte_virus_india-Likum
MF781080_Liy_motte_virus_China-Liium_davidi_va
144360239_Liy_motte_vius_China-Lilum_Sorbonne.
KFS53658_Liy_motte_vivus_USA_Ohio-Liium
S44147_Liy_motti_virus__Tup_breaking_virus-Li
MK388780_642-1_Rembrandt_tlip-breaking_virus_Hung
MK388781_645-1_Rembrana_tup-breaking_virus_Hung
11K368782_646-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
146637051 _536-11_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Net
AB674535_Rembrandt_tulp-breaking_virus_lapan-Lii
IN127335_Remorandt_tulp_breaking_virus_-_Liy_vic

1K368786_705-1_Tuip_breaking_virus_Hungary_Budape
KT923168_Tuip_breaking_virus_Netherlands-Tuipa
1K368785_704-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
WK368787_707-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Balato
1K368796_721-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Komaro
MK368789_713-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_urony
1K368798_723-1_Tuip_breaking_virus_Hungary_Szada-

MK388799_725-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szads-
Tulip_breaking_virus_NethertandsTulipa_T

MK366795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
1K368807_736-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
1K368308_738-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
1MK368791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Miskol

MK368805_734-4 _Tulp_breaking_virus_Hungary_Gardon
1K368797_722-1_Tuikp_breaking_virus_Hungary_Szada-
1K368800_726-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MF983710_A1-2_Tuip_breaking_virus_Hungary_Godolo

NC_001555_Tobacco_etch_vius

Minor parent: KF442403

28. abra. A 2. rekombinaciés esemény sematikus dbrazolasa (Forras: AGOSTON J.)

Bal oldalon a nagyobb részt adé sziil6t6l, jobb oldalon a kisebb részt képviseld sziil6t6l szarmazo szakaszokbol épitett NJ torzsfak lathatéak. A
torzsfaktol jobbra talalhato szines savok a torzsfak elkészitéséhez hasznalt szakaszokat jelzik. A jobb értelmezhetdség kedvéért utobbi savok szine a
nagyobb és kisebb sziil6i szakaszokra szineztem at. Piros hattér a rekombinans, lila a kisebb részt ad6 sziil6t, vilagoszold pedig a nagyobb részt

képviseld sziildt jeldli.
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KF442403 — Tulip breaking virus (Netherlands - Tulipa 'Texas Flame’)

Nib

CcpP

3’UTR

1598

MK368787_707-1_Tulip_breaking_virus_(Hungary_Balatonalmadi-Tulipa_Apeldoorn)

I 7 own
(MF983710)

MF983709_36per3_Lily_mote_virus_Hungary_Godollo-
1K368801_727-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368784_696-3_Liy_motte_virus_Hungary_Puspokiad
1K368804_732-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368802_728-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368788_712-1_Liy_motti_virus_Hungary_Deszk-Tul
1K368793_718-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Batonyter
1K368803_731-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368794_719-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Nemesbod-
1K368806_735-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Tolna-Tul
1K368792_717-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Felsotark
1K368309_739-1_Liy_mottle_virus_Hungary_latraszen
MK368790_714-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Torokszen
A1310203_Lily_mottie_virus_China-Liium
F1618539_Liy_mottle_virus_New_Zealand-Liium
AB053256_Lily_mottle_virus_Japan-Liium
AFS3148_Lily_mottle_virus_China-Lilum
1H360239_Liy_mote_virus_China-Liium_Sorbonne
$44147_Lily_mottie_virus_-_Tuip_breaking_virus-Li
IN127341_Liy_motte_virus_Australia-Liium_longif
1K368780_642-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K368781_645-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K368782_646-1_Rembrandt tuip-breaking_virus_Hung
1G837051_536-11_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Net
ABG74535_Rembrandt_tulip-breaking_virus_Japan-Lii
JN127335_Rembrandt_tuiip_breaking_virus_-_Liy_vir
WK368783_675-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Nyarsa
1K368785_705-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
X63630_Tuip_breaking_virus_lapan-Tuipa
1K368785_704-1_Tuip_breaking_virus_Hungary_Budape

WK368789_713-1_Tuip_breaking_virus_Hungary_Hurony
1K368795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
1K368796_721-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Komaro
1K368799_725-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MK368507_736-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
1K368798_723-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
1K368308_738-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
1K368791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Miskol
WK368797_722-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MK368805_734-4_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gardon

MK368800_726-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_5za
A virus_Hungary_C

Godolio.

W Fotentl recombinant
Sequence usedto infer unknown parent
B Fotential major parent

Major parent: MK368787

W Potental recombiant
Sequence usedto inferunknown parent
B Potental major parent

MFS83709_36perd_Liy_mottie_virus_Hungary_Godolo-
1K368501_727-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368790_714-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Torokszen
1K368792_717-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Felsotark
14K368793_718-3_Liy_mottie_virus_Hungary_Batonyter
1K368802_728-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Szada-Tul
MK368803_731-1_Liy_mottl_virus_Hungary_t
11K368804_732-1_Liy_motte_virus_Hungary_
1K368806_735-3_Liy_mottle_virus_Hungary_Tolna-Tul
MK368509_739-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Matraszen
1K368784_696-3_Liy_motte_virus_Hungary_Puspokiad
1K368794_719-1_Liy_mottle_virus_Hungary_Nemesbod-
1K368788_712-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Deszk-Tul
IN127341_Liy_mottle_virus_Ausralia-Liium_longif
ABO53256_Lily_mottle_virus_Japan-Liium
AFS31458_Lily_motte_virus_China-Liium
11H360239_Liy_motte_virus_China-Lilum_Sorbonne
FJ618539_Liy_motti_virus_New_Zealand-Liium
AJ210203_Liy_mottie_virus_Chins-Lium
'$44147_Liy_mote_virus,_-_Tulp_breaking_virus-Li
1K368780_642-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K368781_645-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K368762_646-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
11G837051_536-11_Rembrandt_tufp-breaking_virus_Net
ABE74535_Rembrandt_tulip-breaking_virus_Japan-Lii
JN127335_Rembrandt_tuiip_breaking_virus_-_Liy_vir
MK368783_675-2_Tuilp_breaking_virus_Hungary_Nyarsa
MK368785_705-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Budape
X63630_Tu rus uipa

MK368789_713-1_Tulp_breaking_vius_Hungary_tiurony
MK36E791716-2_Tulip_breaking_vius_Hungary_Miskol

MK368795_720-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
MK368767_7221_Tuiip_breaking_vius_Hungary_Szada-
MK368758_723-1 Tulip_breaking_vius_Hungary_Szada-
MK358799_725-1 Tuip_breaking_vius_Hungary_Szada-
MK368800_726-1 Tuiip_breaking_vius_Hungary_Szada-
MK363807_736-1 Tuip_bresking_vius_Hungary_Pecs-T
MK358808_738-1_Tuip_bresking_virus_Hungary_Zalaeg
MK36E796_721-1_Tuiip_breaking_virus_Hungary_Komaro
MK352805_734-4_Tulip_breaking_vius_Hungary_Gardon
MESB3710_A1-2_Tulip_breaking,

K3BE7ES_704-

reaking_virus_Hungary_Budape

Minor parent: Unknown

29. abra. A 3. rekombinaciés esemény sematikus dbrazolasa (Forras: AGOSTON J.)

Bal oldalon a nagyobb részt ad6 sziil6tdl, jobb oldalon a kisebb részt képviseld sziil6t6l szarmazo szakaszokbol épitett NJ torzsfak lathatoak. A

torzsfaktol jobbra talalhato szines savok a torzsfak elkészitéséhez hasznalt szakaszokat jelzik. A jobb értelmezhetdség kedvéért utobbi savok szine a

nagyobb és kisebb sziil6i szakaszok szerint szineztem at. Piros hattér a rekombinans, lila a kisebb részt képviseld sziil6t, vilagoszold pedig a nagyobb

részt ado sziilot jeloli.
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KT923168 — Tulip breaking virus (Netherlands - Tulipa)

NIb

CcpP

3’'UTR
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- 11K 368785_704-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Budapest

Unknown
(MK368783)

1F8§3709_36per3_Liy_motte_vius_Hungary_Godolo-
MK368801_727-1_Liy_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
AJ310203_Liy_mottie_virus_China-Liium
1K385764_696-3_Liy_motte_virus_Hungary_Puspokiad
Liy_mottie_virus_Hungary_Felsotark
MK388793_718-3_Liy_mottie_vrus_Hungary_Batonyter
MK368509_739-1_Liy_motte_virus_Hungary_Watraszen
MK368802_728-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Szada-Tul
MK368803_731-1_Liy_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368794_719-1_Liy_mottle_virus_Hungary_liemesbod-
WK368788_712-1_Liy_motte_vius_Hungary_Deszk-Tul
WK388790_714-1_Liy_motte_virus_Hungary_Torokszen
MK388804_732-1_Liy_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
MK368806_735-3_Liy_motte_virus_Hungary_Toina-Tul
EU267778_Liy_motte_virus_South_Korea-Lium_Casa
AB090385_Lily_motte_virus_-_Tulp_band_breaking_v
ABO78007_Liy_motte_virus._-_Tulp_band_breaking_v
FI518539_Liy_mottle_virus_New,_Zealand-Likum
AB053256_Liy_motte_virus_lapan-Liium
AFS31456_Liy_mottie_virus_China-Lium
K1561805_Liy_mottle_virus_india-Liium
MF781080_Liy_motte_virus_China-Lium_davidi_va
1H360239_Liy_motte_virus_China-Lium_Sorbonne
KFS53658_Liy_motte_vivus_USA_Oio-Lium
IN127341_Liy_motte_virus_Australis-Lium_longif
$44147_Liy_mottie_vrus_-_Tulp_breaking_virus-Li

HK368780_642-1_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Hung
HK368781_645-1_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Hung
HK368782_646-1_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Hung
11G637051_536-11_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Net
ABE74535_Rembrandt_tulip-breaking_virus_Japan-Lii
t L

iy
iy

™

11K368785_705-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Budape
e

MK368787_707-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Balato
MK368789_713-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_liurony
MK368791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Wiskol
1K368798_723-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
HMK365799_725-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Szada-
1K368807_736-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
MK368795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
MK368797_722-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Szada-
X63630_Tulp_breaking_virus_lapan-Tuipa
MK368796_721-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Komaro
MK368805_734-4_Tulip_breaking_virus_Hungary_Gardon
1K368808_738-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
KF442403_Tuip_breaking_virus_Netheriands-Tuipa_T
MK368800_726-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MFS83710_A1-2_Tulip_breaking_virus_Hungary_Godolo
NC_001555_Tobacco_etch_virus.

W Potential recombinant
Potential minor parent
B Seavence usedto infer unknown parent

Major parent: Unknown
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B Potentel recombinant
Potential minor parent
B Seauenceusedto inferunknown parent

MFS83703_36per3._Liy_motte_virus_Hungary_Godolo-
MK368801_727-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Szada-Tul
AJ310203_Liy_motte_virus_China-Lium
EU267778_Liy_motte_virus_South_Kores-Lium_Casa
1K368754_696-3_Liy_mottie_vrus_Hungary_Puspokiad
1K368804_7321_Liy_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
MK368802_728-1_Liy_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
AB078007_Lily_motte_virus_-_Tulp_band_breaking_v
1K368788_7121_Liy_motte_virus_Hungary_DeszkTul
1K368803_731-1_Liy_motte_virus_Hungary_Szada-Tul
1K368793_718-3_Lily_motte_virus_Hungary_Batonyter
1K368794_713-1_Liy_mote_virus_Hungary_Nemesbod-
1K368806_735-3_Liy_motte_virus_Hungary_Tolna-Tul
MK368792_717-3_Liy_motte_virus_Hungary_Felsotark
MK368790_714-1_Liy_motte_virus_Hungary_Torokszen
1K368809_739-1_Liy_mottie_virus_Hungary_Matraszen
ABOS0385_Liy_motte_vius__Tulp_band_breaking_v
FJ618539_Liy_motte_vius_New_Zealand-Liium
053256_Liy_motte_virus_lapan-Likum

AF531458_Liy_mottle_virus_China-Liium
MF781080_Lily_mottie_virus_China-Liium_davidiiva
19H360239_Liy_motte_virus_China-Lilum_Sorbonne
KIS61805_Liy_mottle_virus_ndia-Lilum
KFS53658_Liy_mottie_virus_USA_Ohio-Lilum
$44147_Liy_mottie_virus__Tulip_breaking_virus-Li
N127341_Liy_motte_virus_Australia-Liium_ongif
11K368780_642-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K368781_645-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
1K365762_646-1_Rembrandt_tuip-breaking_virus_Hung
146837051_536-11_Rembrandt_tulp-breaking_virus_Net
ABE74535_Rembrandt_tulp-breaking_virus_lapan-Lii
JN127335_Rembrandt_tuip_breaking_virus,

11K368785_705-1_Tuip_breaking_virus_Hungary_Budape
MK368785_ breaking virus_Hungary_

1K368787_707-1_Tuip_breaking_virus_Hungary_Balato
X63630_Tuip_breaking_virus_lapan-Tuipa
KF442403_Tuip_breaking_virus_Netherlands-Tuipa_T
1K368798_723-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Szada-
11K368796 _721-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Komaro
11K368799_725-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Szada-
(K368807_736-1_Tulip_breaking_virus_Hungary_Pecs-T
1K368789_713-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Wurony
1K368795_720-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Gyoruj
11K368808_738-1_Tulp_breaking_virus_Hungary_Zalaeg
1K368797_722-1_Tullp_breaking_virus_Hungary_Szada-
1K368791_716-2_Tulp_breaking_virus_Hungary_Miskol
11K368805_734-4 _Tullp_breaking_virus_Hungary_Gardon
1K368800_726-1_Tuilp_breaking_virus_Hungary_Szada-
MF983710_A1-2_Tup_breaking_virus_Hungary_Godolo
NC_001585_Tobacco_etch_virus
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30. abra. A 6. rekombinaciés esemény sematikus dbrazolasa (Forras: AGOSTON J.)
Bal oldalon a kikovetkeztetett nagyobb részt adé sziil6t6l, jobb oldalon a kisebb részt képviseld sziil6t6] szarmazo szakaszokbol épitett NJ torzsfak
lathatoak. A torzsfaktol jobbra talalhato szines savok a torzsfak elkészitéséhez hasznalt szakaszokat jelzik. A jobb értelmezhet6ség kedvéért utobbi
savok szine a nagyobb és kisebb sziil6i szakaszokra szineztem at. Piros hattér a rekombinans, lila a kisebb részt képvisel6 sziilot, vilagoszold pedig a

nagyobb részt ado sziil6t jeloli.
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6 UJ TUDOMANYOS EREDMENYEK

El6szor bizonyitottam, hogy a lovagcsillag mozaik virus (Hippeastrum mosaic virus)
(AGOSTON és mtsai., 2020a), a gyongyike mozaik virus (Muscari mosaic virus)
(AGOSTON és mtsai., 2020b), a gyongyike klorotikus foltossag (Muscari chlorotic
mottle virus) (AGOSTON és mtsai., 2020b) és a Rembrandt tulipan szintorés virus
(Rembrandt tulip-breaking virus) (AGOSTON és mtsai., 2020c), kimutathaté MAb PTY 1
antitest alapu csoport specifikus ELISA kit-tel.

Magyarorszagrol elsdként azonositottam a kovetkezé potyvirus fajokat: lovagcsillag
mozaik virus (Hippeastrum mosaic virus) (AGOSTON és mtsai., 2020a), lepoard
kontyvirag mozaik virus (Konjac mosaic virus) (AGOSTON és mtsai., 2019, 2020d,
2020e), gyongyike mozaik virus (Muscari mosaic virus) (AGOSTON és mtsai., 2020b),
gyongyike klorotikus foltossag virus (Muscari chlorotic mottle virus) (AGOSTON és
mtsai., 2020b), narcisz kés6i sargulas virus (Narcissus late season yellows virus)
(AGOSTON és mtsai., 2020a), Rembrandt tulipan szintorés virus (Rembrandt tulip-
breaking virus) (AGOSTON és mtsai., 2020c).

Azonositottam Magyarorszagrol szerologiai és molekularis modszerekkel a gyongyike
mozaik virust (Muscari mosaic virus), majd jelenlétét bizonyitottam a Koch
posztulatumok felhasznalasaval (AGOSTON és mtsai., 2020b).

A tudomany szamara uj virusfajt irtam le a gyongyike klorotikus foltossag virust —
Muscari chlorotic mottle virus — szerologiai és molekularis modszerekkel, valamint
bizonyitottam a Koch posztulatumok felhasznalasaval (AGOSTON és mtsai., 2020b).

. Narciszrol, mint 1) gazdandvény fajrol azonositottam a lovagcsillag mozaik virust
(Hippeastrum mosaic virus) (AGOSTON és mtsai., 2020a).

A vetdviragrol, mint 0j gazdandvény fajrol azonositottam a narcisz késéi sargulas
virust (Narcissus late season yellows virus).

Els6ként szamoltam be a tulipan liliom foltossag virus (Lily mottle virus)
fertézottségérél Magyarorszagon (AGOSTON és mtsai., 2020c).

Megallapitottam, hogy tulipan esetében sem a liliom foltossag virusnak (Lily mottle
virus) sem pedig a tulipan szintorés virusnak (Tulip breaking virus) nincs fajta, vagy
fajtacsoport preferencidja, a virusok egyazon tulipdn populacidban azonos
gyakorisaggal fordulnak el6 Magyarorszagon (AGOSTON és mtsai., 2020c).

Els6ként szamoltam be tulipan szintorés virus (Tulip breaking virus) esetében a fajon
beliili rekombinacioroél, valamint liliom foltossag virus (Lily mottle virus) esetében

tobbszords rekombinaciot tartam fel (AGOSTON és mtsai., 2020c).
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10. Rembranrd tulipan szintorés virus (Rembrant tulip-breaking virus) esetében javaslom
két filogenetikai alcsoport 1étrehozasat (AGOSTON és mtsai., 2020c), liliom foltossag
virus (Lily mottle virus) esetében pedig megerdsitettem a két filogenetikai alcsoport

1étezését (RIVAS és mtsai., 2016).
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7 OSSZEFOGLALAS

A Potyvirus nemzetség tagjai a mezOdgazdasagi termelés minden dgaban jelentds karokat
okoznak. Az elmult években pedig vilagszerte 0jabb és tjabb fajok keriiltek leirasra az Uj
generacios szekvenalasi technoldgidknak kdszonhetden.

Szeroldgiai vizsgédlataim alapjan minden minta pozitiv eredményt adott. Ez alapjan
megallapithatd, hogy a monoklonalis antitest olyan epitdp ellen késziilt, ami mindegyik vizsgalt
virus esetében jelen volt. Minden tesztelt novénybdl sikeriilt molekularis modszerekkel potyvirust
kimutatnom. Mintanként csak 1 potyvirus fajt tudtam azonositani, viszont el6fordult, hogy t6bb
varians is megtalalhato volt egy novényben, ami megerdsiti, hogy a virusok kvazi fajok (DOMINGO

¢s mtsai., 2008).

7.1 Tulipan (Tulipa)

Kisérd tiinetek tekintetében eredményeim jelentés mértékben megegyeztek az irodalmi
adatokkal (DE BEST és mitsai., 2000; BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST (BKD), 2010a, 2019;
NEMETHY, 1990, 1994a, 1994b). Rembrandt tulipan szintorés virus esetén az ’Absalon’ fajta
levélfondkan hajszal vékonysagu 1-2 mm hosszu lila vonalas mintdzottsag volt megfigyelhetd,
mig az ’Insulinde’ fajta esetében a csikos lilasbordé mozaik nem csak a levél fonaki, hanem szini
részén is jelentkezett, ugyanez a lila csikozottsdg volt megfigyelhetd a viragszaron is a viragzas
ideje alatt. A virus faja és a fajtakon megfigyelt tiinetek k6z6tt nem volt dsszefiiggés. Egy azon
tulipanfajtan azonos virusfajjal valo fert6z6dés esetén is valtozatos tiinetek jelentkeztek, valamint
kiilonboz6 virusfajok azonos fajtan okoztak azonos tiineteket is (2-4. abrak).

Az elektronmikroszkopos vizsgalatok megerdsitik a szerologiai vizsgéalatok eredményeit.
A 36/3 (12. abra) és A1 (13. abra) mintak esetében a potyvirusokra jellemzd, kortilbeliil 780 nm
hosszl és 14 nm atmér6jii fonal alaku flexibilis viruspartikulumokat azonositottunk.

Molekularis vizsgalataim alapjan harom virusfajt sikeriilt azonositanom (tulipan szintorés
virus, Rembrandt tulipan szintorés virus és liliom foltossag virus), ezek kozziil két faj (tulipan
szintorés virus, liliom foltossag virus) széleskortlien elterjedt az orszagban (1. abra). A populacid
vizsgalatok alapjan megallapitottam, hogy a tulipan szintorés virus és liliom foltossag virus egy
populécion beliil azonos mértékben van jelen, €s nincs fajta preferencidjuk. A virusok orszagos
eloszléasa véletlenszerli, gyakorisaguk azonos.

A Koch posztulatumokat végrehajtva eredményeim az irodalmi adatokkal ellentétben
allnak (DE BEST ¢s mtsai., 2000; KRABBENDAM és BAARDSE, 1966), a Darwin-hybrid *van Eijk’
fajta fogékony tulipan szintorés virusra, de nagyon enyhe szintoréses tiinetek jelentkeznek a

novényeken (15. dbra A). Rembrandt tulipan szintorés virus esetén is sikeres volt a fert6zés, ekkor
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is enyhe tiinetek jelentkeztek (15. abra C), igy vizsgalataim alapjan elmondhatd, hogy a Darwin-
hybrid tulipanok is fogékonyak a Rembrandt tulipan szintorés virusra, nem csak a Rembrandt
fajtacsoport. Tovabba a vizsgalt fajtat sikeriilt egyszerre megfertézni mind harom virusfajjal, igy
bizonyitottam, hogy komplex virusfert6zés is lehetséges (15. abra F).

A filogenetikai elemzések soran, mind a torzsfan (16. abra), mind pedig a torzshalén (17.
abra) a harom virusfaj jol elkiiloniilt, melyet a magas Bootstrap értékek is igazoltak. Tovabba
lathat6, hogy mindharom faj egy k6zos sre vezethetd vissza (16. abra). A kopenyfehérjét kodolo
régido nukleotid sorrend azonossdga is minden faj esetében 76% feletti (6. tablazat), igy
eredményeim alapjan a Rembrandt tulipan szintorés virus faj szintre emelheto.

Vizsgalataim RIVAS és munkatarsainak eredményeit tamasztjak ala (2016), a liliom
foltossag virus esetében, ahol két alcsoportot (I. és II.) sikeriilt azonositani, az izolatumok
filogenetikai helyzete megegyezik a korabbi eredményekkel.

Rekombinécios vizsgéalataim alapjan két rekombinans izolatumot sikeriilt azonositani
liliom foltossag virusban (JN127341, AJ310203), amelyek koziil a JN127341 torzsben két
rekombinacids esemény is tortént. Tulipan szintorés virus esetében harom rekombinans izolatumot
azonositottam (X63630, KF442403, KT923168). Mindkét virus esetében volt olyan rekombinans
izolatum, melynek az egyik sziil6je szintén rekombinans volt (9. tadblazat). Minden rekombinacios
eseményt legalabb 3 kiilonb6zd statisztikai moddszerrel vizsgdltam, melyek egyenként is

szignifikans eredményt adtak (10. tdblazat).

7.2 Narcisz (Narcissus)

Narcisz esetében két virusfajt azonositottam (lovagcsillag mozaik virus és narcisz kés6i
sargulas virus). A lovagcsillag mozaik virus esetében a narcisz, mint j gazdandvény Keriilt
leirasra. A kiséré tiinetek ugyan megegyeztek az irodalmi adatokkal (HANKS és CHASTAGNER,
2018), de ezek a tiinetek nem fajspecifikusak, mas virusfajok (Narcissus mosaic virus, Narcissus
latent virus) is képesek ilyen tiineteket okozni, igy vizualisan nem lehetséges a tlineteket okozo
virusfajok identifikalasa.

A hibridizacios vizsgalat soran a narcisz késoi sargulas virus esetében csak a 660 és 661
kodszamt mintak adtak pozitiv eredményt, a lovagcsillag mozaik virus esetében pedig csak a 644
szamu minta adott pozitiv eredményt.

Filogenetikai elemzés alapjan mind a két virusfaj kiilon kladot alkot a torzsfan, melyet

magas Bootstrap értékek tdmasztanak ala (18. abra).
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7.3 Kala (Zantedeschia)

A beteg novények az egészségesekhezt képest latvanyos tiineteket mutattak. A névények
levelei sargas, illetve vilagos zold szinii, hosszanti mozaikkal tarkitott, a fehér foltok nem vagy
alig vehetOk észre, a levél formédja keskeny, dardas, a csucs hosszan kinyulo (7. dbra C). A spatha
a torzsa hosszaval megegyez6, vagy annal sokkal rovidebb, kiviil lilds és zold csikozottsagot
mutat, széle hasadt, nem nyilik szét, hanem a torzsara borul (7. dbra B). A novény jellemzden
torplil, a levelek szdma az egészségesnél kevesebb. Az id6 eldrehaladtival a tiinetek
maszkirozoédnak, am a levelek széle sarga, klorotikus marad. A beteg névény egy, legfeljebb kettd
értéktelen torzsavirdgzatot fejleszt.

Filogenetikai vizsgalataim kimutattak — mind a kopenyfehérje gén nukleotid- és aminosav
sorrendjének Osszehasonlitasa alapjan — hogy a novény lepoard kontyvirag mozaik virussal
fertézott, legkozelebbi rokonsagban egy Uj-Zélandi (EU544542) szintén kalardl szarmazd

izolatummal all (19. és 20. abra).

7.4 Gyongyike (Muscari)

A kisér6 tiinetek tekintetében eredményeim eltérnek a litvan kutatok megfigyeléseitol
(NAVALINSKIENE és SAMUITIENE, 2001), ugyanis nekrozist nem figyeltem meg a ndévényeken.
Ugyanakkor zoldes hosszanti mozaik, valamint a ndvények leveleinek sargulasa szembet(ing volt.
Molekularis vizsgalataim alapjan a gyongyike mintakat két virus fertdzte meg, a gyongyike
mozaik virus, amit az ICTV 9. jelentésében feltételesen fogadtak be a Potyvirus nemzetségbe,
valamint a gyongyike klorotikus foltossag virus, mely a tudomany szamara 0j fajként keriilt
leirasra.

Filogenetikai vizsgalataim alapjan a két virusfaj kiilon-kiilon kladot alkot a torzsfan (21.
abra), — melyet magas Bootstrap értékek tamasztanak ald — valamint jol elkiiloniil mas, a
kopenyfehérjét kodold régid bizonyos szakaszaiban magas homoldgiat mutatd virusoktol.

A magas homoldgiat mutato virusfajok €s az altalam azonositott két virus kopenyfehérjét
kodolo rész paronkénti nukleotid sorrend azonossaga (8. tablazat), a szeroldgiai és filogenetikai
eredmények alapjan javaslom a gyongyike mozaik virus és gyongyike klorotikus foltossag virus

faj szintre emelését.

7.5 Vetovirag (Sternbergia)

A beteg vetdvirag novények erds kisérd tiineteket mutattak. A novények levelén hosszanti
sargaszold csikozottsag figyelheté meg a levél teljes hosszaban, mely tavasszal erdsebb (11. abra

B), 6sszel maszkirozodott. A novény fejlodése az egészségestdl elmarad, a viragzas gyér volt, vagy
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andvény nem virdgzott. A visszahuzodas az egészségeshez képest 10-14 nappal kordbbra — majus
kozepére — tolodott.
Molekularis eredményeim alapjan a narcisz kés6i sargulas virus okozta a tiineteket.
Filogenetikai vizsgalataim alapjan (22. abra) a vetéviragrol szarmazo izolatum
filogenetikailag legkozelebb a kecskeméti ’Dutch Master’ narciszrol szarmazod izolatummal
(MK132194), valamint két Japanbdl szarmazé izolatummal (LC158450, LC158451) mutatott
kozeli rokonsdgot. Eredményeim alapjdn a vetdvirdg a narcisz késdi sargulas virus 1j

gazdanovényeként keriilt leirasra.
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8 SUMMARY

Member species of the genus Potyvirus cause serious losses in all branches of agricultural
production. In the last few years new candidate species have been described from all over the
world wiht the advancing of Next Generation Sequencing Technologies.

Based on my serologican assays all tested samples turned out to be positive for potyvirus
group specific ELISA. From all tested samples | was able to isolate a potyvirus with molecular
methods. Each sample was infected with one species of potyvirus, but occasionally | was able to
detect different variants of the same virus species, which confirms that viruses are quasi-species

(DOMINGO és mtsai., 2008).

8.1 Tulip (Tulipa)

In regard of the symptoms my results are significantly in accordance with referenced works
(DE BEST és mtsai., 2000; BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST (BKD), 2010a, 2019; NEMETHY, 1990,
1994a, 1994b). In the case of ReTBV the cultivar ’Absalon’ showed hair thin, 1-2 mm long
purplish linear streaks on the underside of the leaf, while *Insulinde’ cultivar showed wide purple
bands on both sides of the leaf. The same puplish linear patterns have been observed on the flower
stalk during bloom. There have been no correlation between the infectious agent and the developed
symptoms. One cultivar showed different symptoms when infected with the same virus species
and different virus species caused identical symptoms (Figures 2-4).

Electronmicroscopic assays confirmed the findings of the ELISA tests. Sample 36/3 (Fig.
12) and Al (Fig. 13) showed approximately 780 nm long and 14 nm in diameter flexous
filamentous particles which are characteristic of potyviruses.

According to the molecular assays | was able to identify 3 virus species (TBV, ReTBV and
LMoV), thwo of them (TBV, LMoV) are widespread in Hungary (Fig. 1). In the population studies
| found that both TBV and LMoV are present in equal rates in a single tulip population, and there
is no host cultivar preference. The distribution of the species is random in the country and their
occurrence is approximately equal.

The fulfillment of the Koch’s postulates are in contrast to the cited literature (DE BEST és
mtsai., 2000; KRABBENDAM ¢és BAARDSE, 1966). The Darwin-hybrid cultivar ’van Eijk’ is
susceptible to TBV, but symptoms — especially flower breaking — are mild (Fig. 15A). In the case
of ReTBYV transfection was also successful, but symptoms were also mild (Fig. 15C). Based on
my results | conclude that Darwin-hybrid tulips are also susceptible to ReTBV not only the
members of Rembrandt cultivar group. | was also successful in transfecting this cultivar with three

different virus at the same time proving the possibility of complex infection (Fig. 15F).
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Phylogenetic analysis of the species revealed both on the phylogenetic tree (Fig. 16) and
on the phylogenetic network (Fig. 17) that all three species separated from each other, which is
supported by high Bootstrap values. It was visible all three species can be traced back to a common
ancestor (Fig. 16). The nucleotid sequence identity in every species is also above 76% on the
complete coat protein gene coding region (Table 6), meaning Rembrandt tulip-breaking virus can
be elevated to species level.

In the case of Lily mottle virus my results support the results of RivAs et al. (2016). | was
also able to identify two supgroups (I. and I1.) in LMoV, the phylogenetic position of the isolates
are in accordance with earlier reports.

Recombination detection revealed two recombinant isolates in LMoV (IJN127341,
AJ310203), from which JN127341 strain showed two distinct recombination events. In the case of
TBYV three recombination events were detected (X63630, KF442403, KT923168). In both viruses
there were at least one isolate which had at least one recombinant parent (Table 9). Each
recombination event were supported by at least 3 different method, and each method was
individually significant (Table 10).

8.2 Daffodil (Narcissus)

| was able to identify two viruses in daffodils (HiMV and NLSYV). Daffodil was described
as a new host of Hippeastrum mosaic virus. Symptoms were in accordance with earlier reports
(HANKsS és CHASTAGNER, 2018), but they were not virus species specific, as other daffodil
infecting viruses (Narcissus mosaic virus, Narcissus latent virus) may also cause these symptoms.
Correct identification of the infectious agent based solely on symptoms is not possible.

Hybridization assays for NLSYV were positive for samples 660 and 661, for HIMV only
sample 644 were positive, confirming the results of ELISA tests and molecular identification.

Phylogenetic analysis of the viruses showed both had a common ancestor and are separate
species as they group into separate clades (Fig. 18). The results are supported by high Bootstrap

values.

8.3 Calla (Zantedeschia)

Infected plants showed spectacular symptoms compared to healthy ones. Leaves had
yellow-green strap shaped mosaic, the white spots almost entirely disappeared. Leaf shape
changed from wide spade-like to narrow sagittate with long acuminate tips (Fig. 7C). The length
of the spathe were the same as the length of the spadix, or less than half the size, the margins were
lacerated, with green and purple stripeing on the outer surface and they did not opened (Fig. 7B).

Plants were stunted in growth, number of leaves were less than normal. As the growing season
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progressed symptoms become masked, but leaf margins stayed chlorotic. Infected plants grow
only one or two inflorescences which were unsalable.

Based on the phylogenetic analysis — on both the nucleic acid and amino acid — of the
complete coat protein coding region the plants were infected with KoMV. The closest relative of
this isolate was from New Zealand (EU544542) (Figures 19 and 20).

8.4 Grape hyacinth (Muscari)

My results of the symptoms differ from the results of Latvian researchers (NAVALINSKIENE
¢s SAMUITIENE, 2001), as | did not observed necrosis on the plants. At the same time greenish
striping and the yellowing of the plants were observed.

Based on my molecular assays | was able to identify two potyviruses from the samples:
Muscari mosaic virus — which is a tentative member of the Genus Potyvirus in the 9" ICTV report,
and Muscari chlorotic mosaic virus, which is new to science.

Phylogenetic analsyses showed the two viruses group into separate clades on the tree (Fig.
21) — which is supported by high Bootstrap values — and are well separated from other viruses
showing high nucleotide sequence identity on the coat protein.

Based on the pairwise nucleotide identity of viruses showing high nucleotid identity on the
CP coding region and the viruses identified by me (Table 8), the serological and phylogenetic

assays Muscari mosaic virus and Muscari chlorotic mottle virus can be elevated to species level.

8.5 Autumn daffodil (Sternbergia)

Infected autumn daffodils showed vivid symptoms, greenish yellow long stripes were
present on the entire length of the foliage, which were stronger in spring (Fig. 11B), masked in
autumn. Vitality of the plants decreased, flowering were sparse or absent. Dormancy occurred 10-
14 days earlier than healthy plants — around middle of May.

Molecular assays indicated NLSYV infection.

Phylogenetic analyses (Fig. 22) showed highest relationship with isolates from daffodils
from Hungary (MK132194) and two other isolates from Japan (LC158450, LC158451).

Sternbergia was described as a new host of NLSY'V based on my results.

78



10.

11.

12.

9 TRODALOMJEGYZEK

ABDALLA, O. A, ALI, A. (2018): Molecular characterization reveals that squash chlorosis

mottling virus and zucchini tigré mosaic virus are the same newly emerging potyvirus.
Archives of Virology 163, 777-780. https://doi.org/10.1007/s00705-017-3657-x

ADAM, J. (2019): Csonthéjasok PPV fertézottségének vizsgalata (PhD). Szent Istvan
University, Faculty of Horticultural Science, Department of Plant Pathology, Budapest,
Hungary. https://doi.org/10.14751/SZIE.2020.011

ADAMS, M. J. (2006): DPVweb: a comprehensive database of plant and fungal virus genes and
genomes. Nucleic Acids Research 34, D382—-D385. https://doi.org/10.1093/nar/gkj023

ADAMS, M. J., ANTONIW, J. F., BEAUDOIN, F. (2005a): Overview and analysis of the
polyprotein cleavage sites in the family Potyviridae. Molecular Plant Pathology 6, 471-487.
https://doi.org/10.1111/j.1364-3703.2005.00296.x

ADAMS, M. J., ANTONIW, J. F., FAUQUET, C. M. (2005b): Molecular criteria for genus and
species discrimination within the family Potyviridae. Archives of Virology 150, 459-479.
https://doi.org/10.1007/s00705-004-0440-6

AcosToN, J. (2010): Hagymas disznovények Potyvirus és uborka mozaik virus
fert6zottségének felmérése (MSc). Corvinus University of Budapest, Faculty of Horticultural
Science, Department of Plant Pathology, Budapest.

AcosToN, J., ALMASI, A., NEMES, K., SALANKI, K., PALKOVICS, L. (2020a): First report of
hippeastrum mosaic virus, narcissus late season yellows virus, narcissus latent virus and
narcissus mosaic virus in daffodils from Hungary. Journal of Plant Pathology 102, 1275—
1276. https://doi.org/10.1007/s42161-020-00556-9

AGosToN, J., ALMASI, A., SALANK], K., PALKoVICS, L. (2019): First report of konjac mosaic
virus in Zantedeschia from Hungary. Journal of Plant Pathology 101, 1217-1217.
https://doi.org/10.1007/s42161-019-00279-6

AcosToN, J., ALMASI, A., SALANKI, K. PALkovics, L. (2020b): Identification and
characterization of a new potyvirus infecting Muscari in Hungary. European Journal of Plant
Pathology. https://doi.org/10.1007/s10658-020-02182-8

AcosToN, J.,, ALMASI, A., SALANKI, K., PALKovics, L. (2020c): Genetic diversity of
potyviruses associated with tulip breaking syndrome. Plants 9, 1807 (1-25).
https://doi.org/10.3390/plants9121807

AGosToN, J., ALMASI, A., SALANKI, K., PALKOVICS, L. (2020d): Leopardkontyvirdg mozaik
virus (Konjac mosaic virus, KoMV) izolatumok diverzitasa és magyarorszagi eléfordulasa
Zantedeschia (kala) novényeken. Novényvédelem 56, 297—-304.

AGOSTON, J., ALMASI, A., SALANKI, K., PALKOVICS, L. (2020e): Leopard konytvirag mozaik
virus (Konjac mosaic virus) elsé magyarorszagi eldfordulasa szines kalan (Zantedeschia sectio
Aestivae), In: HALTRICH, A., VARGA, A. (Szerk.) Novényvédelmi Tudomdnyos Napok 2019.
Eldadas 66. Novényvédelmi Tudomanyos Napok, Magyar Novényvédelmi Tarsasag,
Budapest, 41 p.

79



13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22,

23.

24,

25.

26.

ALEXANDRE, M. A. V., DUARTE, L. M. L., RIVAs, E. B., CiLLI, A., HARAKAVA, R., GALLETI,
S. R., KITAJIIMA, E. W. (2011): Hippeastrum mosaic virus diagnosed in Hippeastrum and
Eucharis in Brazil. Journal of Plant Pathology 93, 643-649.

ALEXANDRE, M. A. V., DUARTE, L. M. L., Rivas, E. B., KITAIIMA, E. W., HARAKAVA, R.
(2013): First Report of Konjac mosaic virus in Zamioculcas zamiifolia. Plant Disease 97,
1517-1518. https://doi.org/10.1094/PDIS-05-13-0537-PDN

ALEXANDRE, M. A. V., DUARTE, L. M. L., RODRIGUES, L. K., RAMOS, A. F., HARAKAVA, R.
(2017): Hyacinth mosaic virus infecting Hyacinthus sp. plants in Brazil. Tropical Plant
Pathology 42, 51-54. https://doi.org/10.1007/s40858-016-0121-5

ASNICAR, F., WEINGART, G., TICKLE, T. L., HUTTENHOWER, C., SEGATA, N. (2015): Compact
graphical representation of phylogenetic data and metadata with GraPhlAn. PeerJ 3, €1029.
https://doi.org/10.7717/peerj.1029

ATLAS, R. M. (2010): Handbook of microbiological media, 4. kiad. ASM Press; CRC
Press/Taylor & Francis, Washington, D.C. : Boca Raton, FL.

AWASTHI, L. P. (Szerk.) (2020): Applied plant virology: advances, detection, and antiviral
strategies, 1. kiad. Elsevier, Waltham.

BAARDSE, A. A., KRABBENDAM, P. (1967): Eenvoudig leerboek voor de bloembollenteelt:
algemeen gedeelte, tulp, hyacint, narcis, gladiool en boliris, 2. kiad., Leidraad voor het land-
en tuinbouwonderwijs ; no. B 58. Tjeenk Willink, Zwolle.

BAKARDIJIEVA, N., DENKOVA, S. (1996): Hippeastrum mosaic virus isolated in Bulgaria.
Biotechnology & Biotechnological Equipment 10, 41-43.
https://doi.org/10.1080/13102818.1996.10818879

BALINT, J., BOGNAR, S., FARKAS, K., FoLK, GY., GLITS, M., H. IMRE, K., KERENYINE
NEMESTOHY, K., KLENCZNER, A., MESZAROS, F., ORDOGH, G., PAIS, I., REDAT, I., SOLYOM, L.,
TeErRPO-POMOGYI, M., ToOTH, A., Z. Kiss, L. (1978): Kertészeti novényvédelem.
Mezdgazdasagi Kiado, Budapest.

BAsKY, Z., ALMASI, A. (2005): Differences in aphid transmissibility and translocation between
PVY-N and PVY-O isolates. Journal of Pest Science 78, 67-75.
https://doi.org/10.1007/s10340-004-0070-5

DE BEsST, A. L. I. C., ZWART, M. J., VAN AARTRIJK, J., VAN DEN ENDE, J. E., PEETERS, J. M. M.
(2000): Ziekten en afwijkingen bij bolgewassen: Liliaceae. Laboratorium voor
Bloembollenonderzoek, Lisse.

BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST  (BKD)  (2010a):  Informatie TBV. BKD -
Bloembollenkeuringsdienst.  https://www.bkd.eu/wp-content/uploads/2019/04/tbv-beelden-
tulp.pdf elérés: 2020.1.5.

BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST (BKD) (2010b): Knollenmozaiekvirus in tulp, een zeldzaam
verschijnsel. BKD Bloembollenkeuringsdienst.
http://www.bkd.eu/Pages/04 Gewasmformatle/04 ~ Knollenmoza%c3%afe elérés: 2010.4.28.

BLOEMBOLLENKEURINGSDIENST (BKD) (2019): TBV beelden in nabloei - BKD. BKD -
Bloembollenkeuringsdienst. http://www.bkd.eu/gewassen/tulp/tbv-beelden-nabloei elérés:
2019.5.3.

80



217.

28.

29.

30.

31.

32.
33.

34.

35.

36.
37.

38.

39.

40.

41.

42.

Bos, L. (1995): Viruses of ornamentals: historical perspectives, In: LOEBENSTEIN, G.,
LAWSON, R. H., BRUNT, A. A. (Szerk.) Virus and Virus like Diseases of Bulb and Flower
Crops. Wiley, Chichester, 15-22 p.

BRIERLEY, P., MCKAY, M. B. (1938): Experiments with aphids as vectors of tulip breaking.
Phytopathology 28, 123-129 pp.

BRUNT, A. A. (1995a): Major genera of plant viruses, In: LOEBENSTEIN, G., LAWSON, R. H.,
BRUNT, A. A. (Szerk.) Virus and Virus like Diseases of Bulb and Flower Crops. Wiley,
Chichester, 29-66 p.

BRUNT, A. A. (1995b): Narcissus, In: LOEBENSTEIN, G., LAWSON, R. H., BRUNT, A. A. (Szerk.)
Virus and Virus like Diseases of Bulb and Flower Crops. Wiley, Chichester, 322-334 p.

BRUNT, A. A. (Szerk.) (1996): Viruses of plants: descriptions and lists from the VIDE
database. CAB International, Wallingford, Oxon, UK.

BRYAN, J. E. (2002): Bulbs, Rev. ed. kiad. Timber Press, Portland, Or.

BRYAN, J. E. (2005): Timber Press pocket guide to bulbs, Timber Press pocket guides. Timber
Press, Portland, Or.

BYTHER, R. S., CHASTAGNER, G. A. (1993): Diseases, In: DE HERTOGH, A. A., LE NARD, M.
(Szerk.) The Physiology of Flower Bulbs: A Comprehensive Treatise on the Physiology and
Utilization of Ornamental Flowering Bulbous and Tuberous Plants. Elsevier, Amsterdam, 71—
99 p.

CAYLEY, D. M. (1928a): ,,Breaking” in tulips. Annals of Applied Biology 15, 529-539.
https://doi.org/10.1111/j.1744-7348.1928.tb07775.x

CAYLEY, D. M. (1928b): ,,Breaking” in tulips. The Gardener’s Chronicle 83, 435-436.

CAYLEY, D. M. (1932): ,,Breaking” in tulips II. Annals of Applied Biology 19, 153-172.
https://doi.org/10.1111/j.1744-7348.1932.th04313.x

CERVERA, M. T., RIECHMANN, J. L., MARTIN, M. T., GARCIA, J. A. (1993): 3’-Terminal
sequence of the plum pox virus PS and 06 isolates: evidence for RNA recombination within
the potyvirus group. Journal of General Virology 74, 329-334. https://doi.org/10.1099/0022-
1317-74-3-329

CHEN, C.C., Hsu, H. T., CHENG, Y. H., HUANG, C. H., LiIAa0, J. Y., TsAl, H. T., CHANG, C. A.
(2006a): Molecular and serological characterization of a distinct potyvirus causing latent
infection in calla lilies. Botanical Studies 47, 369-378.

CHEN, C. C., Hsu, H. T., CHIANG, F. L., CHANG, C. A. (2006b): Serological and molecular
properties of five potyviruses infecting calla lily. Acta Horticulturae 259-270.
https://doi.org/10.17660/ActaHortic.2006.722.32

CHEN, J., CHEN, J. P., LANGEVELD, S. A., DERKS, A. F. L. M., ADAMS, M. J. (2003): Molecular
characterization of carla- and potyviruses from Narcissus in China. Journal of Phytopathology
151, 26-29. https://doi.org/10.1046/j.1439-0434.2003.00674.x

CHEN, J., LU, Y.-W., SHI, Y.-H., ADAMS, M. J., CHEN, J.-P. (2006): Complete nucleotide
sequence of the genomic RNA of Narcissus yellow stripe virus from Chinese narcissus in

81



43.

44,

45.

46.

47.

48.

49.

50.

51.

52,

53.

54.

Zhangzhou city, China. Archives of Virology 151, 1673-1677. https://doi.org/10.1007/s00705-
006-0788-x

CHEN, J., SHI, Y.-H., ADAMS, M. J., ZHENG, H.-Y., QIN, B.-X., CHEN, J.-P. (2007):
Characterisation of an isolate of Narcissus degeneration virus from Chinese narcissus
(Narcissus  tazetta var. chinensis). Archives of Virology 152, 441-448.
https://doi.org/10.1007/s00705-006-0841-9

CHIANG, F. L., CHEN, C. C. (2011): Identification of a grape hyacinth-infecting virus and the
production of its serological and molecular detection tools. Plant Protection Bulletin (Taipei)
53, 69-81.

CHIRKOV, S., IVANOV, P., SHEVELEVA, A., KUDRYAVTSEVA, A., MITROFANOVA, |. (2018):
Molecular characterization of Plum pox virus Rec isolates from Russia suggests a new insight
into evolution of the strain. Virus Genes 54, 328-332. https://doi.org/10.1007/s11262-018-
1541-8

CHIRKOV, S., IVANOV, P., SHEVELEVA, A., ZAKUBANSKIY, A., Osirov, G. (2017): New highly
divergent Plum pox virus isolates infecting sour cherry in Russia. Virology 502, 56-62.
https://doi.org/10.1016/j.virol.2016.12.016

CHUNG, B. Y.-W., MILLER, W. A., ATKINS, J. F., FIRTH, A. E. (2008): An overlapping essential
gene in the Potyviridae. Proceedings of the National Academy of Sciences 105, 5897-5902.
https://doi.org/10.1073/pnas.0800468105

Crusius, C. (1576): Caroli Clusii Atrebat Rariorum alioquot stirpium per Hispanias
observatarum historia, libris duobus expressas ad Maximilianum Il. Imperatorem. Ex officina
Christophori Plantini, Architypographi Regij, Antverpiae. https://doi.org/10.5962/bhl.title.847

DEKKER, E. L., DERKS, A. F. L. M., AsJEs, C. J., LEMMERS, M. E. C., BoL, J. F., LANGEVELD,
S. A. (1993): Characterization of potyviruses from tulip and lily which cause flower-breaking.
Journal of General Virology 74, 881-887. https://doi.org/10.1099/0022-1317-74-5-881

DENNIN, T. (2019): From tulips to bitcoins: a history of fortunes made and lost in commodity
markets.

Derks, A. F. L. M. (1992): Some unusual serological reactions among potyviruses, In:
BARNETT, O. W. (Szerk.) Potyvirus Taxonomy. Springer Vienna, Vienna, 77-79 p.
https://doi.org/10.1007/978-3-7091-6920-9 9

DERKsS, A. F. L. M. (1995): Hippeastrum (Amaryllis), In: LOEBENSTEIN, G., LAWSON, R. H.,
BRUNT, A. A. (Szerk.) Virus and Virus like Diseases of Bulb and Flower Crops. Wiley,
Chichester, 293-297 p.

DERKS, A. F. L. M., VINK-VAN DEN ABEELE, J. L. (1980): Hyacinth mosaic virus: symptoms in
hyacinths, serological detection, and relationships with other potyviruses, In: Acta
Horticulturae. Eléadas III International Symposium on Flower Bulbs, International Society
for Horticultural Science (ISHS), Leuven, Belgium, Nyborg, Denmark, 495-502 p.
https://doi.org/10.17660/ActaHortic.1980.109.74

DEesBIEZ, C., LECOQ, H. (2004): The nucleotide sequence of Watermelon mosaic virus (WMV,

Potyvirus) reveals interspecific recombination between two related potyviruses in the 5” part
of the genome. Archives of Virology 149. https://doi.org/10.1007/s00705-004-0340-9

82



55.

56.

57.

58.

59.

60.

61.

62.

63.

64.

65.

66.

67.

68.

69.

70.

DOMINGO, E., PARISH, C. R., HOLLAND, J. J. (Szerk.) (2008): Origin and Evolution of Viruses,
2. kiad. Elsevier. https://doi.org/10.1016/B978-0-12-374153-0.X0001-X

DUFRENOY, J. (1931): Mosaique des tulipes. Comptes rendus des séances de la Société de
biologie et de ses filiales 108, 51-53.

FAUQUET, C. M., MAYO, M. A., MANILOFF, J., DESSELBERGER, U., BALL, L. A. (Szerk.) (2005):
Virus taxonomy. Eighth report of the International Committee on the Taxonomy of Virus.
Elsevier Academic Press, Amsterdam.

FELSENSTEIN, J. (1981): Evolutionary trees from DNA sequences: A maximum likelihood
approach. Journal of Molecular Evolution 17, 368-376. https://doi.org/10.1007/BF01734359

FELSENSTEIN, J. (1985): Confidence limits on phylogenies: an approach using the bootstrap.
Evolution 39, 783-791. https://doi.org/10.1111/j.1558-5646.1985.tb00420.x

FELSENSTEIN, J. (1989): PHYLIP - Phylogeny Inference Package (Version 3.2). Cladistics 5,
164-166. https://doi.org/10.1111/j.1096-0031.1989.th00562.x

FENNER, F. (Szerk.) (1976): Classification and Nomenclature of Viruses: Second Report of the
International Committee on Taxonomy of Viruses. S. Karger AG, Basel, Switzerland.
https://doi.org/10.1159/isbn.978-3-8055-8846-1

GAGARINOVA, A. G., BABU, M., STROMVIK, M. V., WANG, A. (2008): Recombination analysis
of Soybean mosaic virus sequences reveals evidence of RNA recombination between distinct
pathotypes. Virology Journal 5, 143. https://doi.org/10.1186/1743-422X-5-143

GARCIA, J. A., GLASA, M., CAMBRA, M., CANDRESSE, T. (2014): Plum pox virus and sharka: a
model potyvirus and a major disease: Plum pox virus. Molecular Plant Pathology 15, 226—
241. https://doi.org/10.1111/mpp.12083

DE GEUSS, T. (2017): De teelt van tulpen. Stichting Bollenacademie, Hillegom.

GiBBs, A. J., HAJIZADEH, M., OHSHIMA, K., JONES, R. A. C. (2020): The Potyviruses: An
evolutionary synthesis is emerging. Viruses 12, 132. https://doi.org/10.3390/v12020132

GiBBS, A. J., OHSHIMA, K., PHILLIPS, M. J., GIBBS, M. J. (2008): The prehistory of potyviruses:
their initial radiation was during the dawn of agriculture. PLoS ONE 3, e2523.
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0002523

GiBBS, A., OHSHIMA, K. (2010): Potyviruses and the digital revolution. Annual Review of
Phytopathology 48, 205-223. https://doi.org/10.1146/annurev-phyto-073009-114404

GiBBs, M. J.,, ARMSTRONG, J. S., GiBBs, A. J. (2000): Sister-Scanning: a Monte Carlo
procedure for assessing signals in recombinant sequences. Bioinformatics 16, 573-582.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/16.7.573

GLASA, M., CANDRESSE, T. (2005): Partial sequence analysis of an atypical Turkish isolate
provides further information on the evolutionary history of Plum pox virus (PPV). Virus
Research 108, 199-206. https://doi.org/10.1016/j.virusres.2004.09.009

GLASA, M., KUDELA, O., MARIE-JEANNE, V., QuIOT, J. B. (2001): Evidence of a naturally

occurring recombinant isolate of Plum pox virus from Slovakia. Plant Disease 85, 920-920.
https://doi.org/10.1094/PD1S.2001.85.8.920C

83



71.

72,

73.
74,

75.

76.

77,

78.

79.

80.

81.

82.

83.

84.

85.

GLASA, M., PALKovics, L., KOMINEK, P., LABONNE, G., PITTNEROVA, S., KUDELA, O.,
CANDRESSE, T., SUBR, Z. (2004): Geographically and temporally distant natural recombinant
isolates of Plum pox virus (PPV) are genetically very similar and form a unique PPV subgroup.
Journal of General Virology 85, 2671-2681. https://doi.org/10.1099/vir.0.80206-0

GLEASON, M. L., DAUGHTREY, M. L., CHASE, A. R., MOORMAN, G. W., MUELLER, D. S.
(2009): Diseases of herbaceous perennials. APS Press, St. Paul.

GLITS, M., FOLK, GY. (1993): Kertészeti novénykortan. Mezdgazda Kiado, Budapest.
GLITS, M., FOLK, GY. (2001): Kertészeti ndvénykortan. Mezdgazda Kiado, Budapest.

GREEN, K. J., BROWN, C. J., GRAY, S. M., KARASEV, A. V. (2017): Phylogenetic study of
recombinant strains of Potato virus Y. Virology 507, 40-52.
https://doi.org/10.1016/j.virol.2017.03.018

GUINDON, S., GASCUEL, O. (2003): A simple, fast, and accurate algorithm to estimate large
phylogenies by Maximum  Likelihood. Systematic Biology 52, 696-704.
https://doi.org/10.1080/10635150390235520

GURCAN, K., TEBER, S., CANDRESSE, T. (2019): Genetic analysis suggests a long and largely
isolated evolutionary history of plum pox virus strain D in Turkey. Plant Pathology ppa.13115.
https://doi.org/10.1111/ppa.13115

HAMORI, Z. (2006): Felszedés nélkiil tartott tulipanok életképessége és hosszu tavu talélési
esélyei (PhD). Budapesti Corvinus Egyetem, Budapest.

HANKS, G. R., CHASTAGNER, G. A. (2018): Diseases of Daffodil (Narcissus), In: MCGOVERN,
R. J., ELMER, W. H. (Szerk.) Handbook of Florists’ Crops Diseases. Springer International
Publishing, Cham, 1129-1228 p. https://doi.org/10.1007/978-3-319-39670-5_43

HE, Y., GAO, F., SHEN, J., LIAO, F., CHEN, X., ZHANG, H., YANG, H., CHEN, S. (2019): A
multiplex RT-PCR method for the simultaneous detection of Narcissus yellow stripe virus,
Narcissus latent virus and Narcissus mosaic virus. Canadian Journal of Plant Pathology 41,
115-123. https://doi.org/10.1080/07060661.2018.1513074

DE HERTOGH, A. A., LE NARD, M. (1993a): Botanical aspects of flower bulbs, In: DE HERTOGH,
A. A., LE NARD, M. (Szerk.) The Physiology of Flower Bulbs: A Comprehensive Treatise on
the Physiology and Utilization of Ornamental Flowering Bulbous and Tuberous Plants.
Elsevier, Amsterdam, 7—20 p.

DE HERTOGH, A. A., LE NARD, M. (1993b): Tulipa, In: DE HERTOGH, A. A., LE NARD, M.
(Szerk.) The Physiology of Flower Bulbs: A Comprehensive Treatise on the Physiology and
Utilization of Ornamental Flowering Bulbous and Tuberous Plants. Elsevier, Amsterdam,
617-682 p.

HESSAYON, D. G. (1997): Hagymas novények. Park Konyvkiado, Budapest.

HowmEs, E. C., WOROBEY, M., RAMBAUT, A. (1999): Phylogenetic evidence for
recombination in dengue virus. Molecular Biology and Evolution 16, 405-409.
https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a026121

HONFI, P., KOHUT, I., MOsONYI, I. D., ORDOGH, M., STEINER, M., SUTORINE DIOSZEGI, M.,
TILLYNE MANDY, A. (2014): Modern disznovénytermesztés ¢és kereskedelem. Budapesti

84



86.
87.
88.

89.

90.

91.

92.

93.

94.

95.
96.

97.

98.

99.

100.

Corvinus Egyetem, Kertészettudomanyi Kar, Diszndvénytermesztési €s Dendrologiai
Tanszék, Budapest.

HoOG, J. (1933): The breaking of tulips. The Gardener’s Chronicle 94, 471.
Hop, M. (2018): De veredeling van bloembollen. Stichting Bollenacademie, Hillegom.

HORST, R. K. (2013): Westcott’s Plant Disease Handbook. Springer Netherlands, Dordrecht.
https://doi.org/10.1007/978-94-007-2141-8

HORVATH, J., GABORJANYI, R. (1999): Novényvirusok és virologiai vizsgalati modszerek.
Mezbgazda Kiado, Budapest.

Hu, W.-C., HUANG, C.-H., LEE, S.-C., Wu, C.-1., CHANG, Y .-C. (2010): Detection of four calla
potyviruses by multiplex RT-PCR using nad5 mRNA as an internal control. European Journal
of Plant Pathology 126, 43-52. https://doi.org/10.1007/s10658-009-9519-y

HUANG, C.H., HU,W.C., YANG, T.C., CHANG, Y. C. (2007): Zantedeschia mild mosaic virus,
a new widespread virus in calla lily, detected by ELISA, dot-blot hybridization and IC-RT-
PCR. Plant Pathology 56. https://doi.org/10.1111/].1365-3059.2006.01485.x

HusoN, D. H., BRYANT, D. (2006): Application of phylogenetic networks in evolutionary
studies. Molecular Biology and Evolution 23, 254-267.
https://doi.org/10.1093/molbev/msj030

ICTV REPORT CONSORTIUM (2003): Fast track proposals from the Potyviridae SG -
2003.P016-029.

INTERNATIONAL ASSOCIATION OF HORTICULTURAL PRODUCERS (AIPH) (2018): International
statistics: flowers and plants 2018, International statistics: flowers and plants. International
Association of Horticultural Producers (AIPH)., Hannover.

JACOB, F., JAGER, E. I., OHMANN, E. (1985): Botanikai kompendium. Natura, Budapest.

JAYASHINGHE, U., DIUKSTRA, J. (1979): Hippeastrum mosaic virus and another filamentous
virus in Eucharis grandiflora. Netherlands Journal of Plant Pathology 85, 47-65.
https://doi.org/10.1007/BF02349765

JELITTO, L., SCHACHT, W., EpP, M. E., BAUMGARDT, J. P., FESSLER, A. (1995): Hardy
herbaceous perennials. Timber Press, Portland, Or.

JELKMANN, W., SANDERSON, D., BERWARTH, C., JAMES, D. (2018): First detection and
complete genome characterization of a Cherry (C) strain isolate of plum pox virus from sour
cherry (Prunus cerasus) in Germany. Journal of Plant Diseases and Protection 125, 267-272.
https://doi.org/10.1007/s41348-018-0155-7

JIN, L., NEI, M. (1990): Limitations of the evolutionary parsimony method of phylogenetic
analysis. Molecular Biology and Evolution 7, 82-102.
https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a040588

JONES, D. T., TAYLOR, W. R., THORNTON, J. M. (1992): The rapid generation of mutation

data matrices from protein sequences. Bioinformatics 8, 275-282.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/8.3.275

85



101. JORDAN, R., HAMMOND, J. (1991): Comparison and differentiation of potyvirus isolates and
identification of strain-, virus-, subgroup-specific and potyvirus group-common epitopes using
monoclonal antibodies. Journal of General Virology 72, 25-36. https://doi.org/10.1099/0022-
1317-72-1-25

102. KAMENETSKY, R., OkuBO, H. (Szerk.) (2013): Ornamental geophytes from basic science
to sustainable production. CRC Press, Boca Raton, Fla.

103. KATOH, K., MisawA, K., KuMA, K., MIYATA, T. (2002): MAFFT: a novel method for rapid
multiple sequence alignment based on fast Fourier transform. Nucleic Acids Research 30,
3059-3066. https://doi.org/10.1093/nar/gkf436

104. KING, A. M. Q., ADAMS, M. J., CARSTENS, E. B., LEFKOWITZ, E. J. (Szerk.) (2011): Virus
taxonomy. Ninth report of the International Committee on Taxonomy of Viruses, Report of
the International Committee on Taxonomy of Viruses. Elsevier, Amsterdam.

105. KOMISZAR, L. (2003): Virdghagymatermesztés, Evelé diszndvények sorozat. Szent Istvan
Egyetem, Kertészettudomanyi Kar, Diszndvénytermesztés és Dendrologia Tanszék, Budapest.

106. KONINKLIJKE ALGEMEENE VEREENIGING VOOR BLOEMBOLLENCULTUUR (KAVB) (2021):
Ornamental Plant Database. Koninklijke Algemeene Vereeniging voor Bloembollencultuur
(KAVB), Hillegom.

107. KRABBENDAM, P., BAARDSE, A. A. (1966): Bloembollenteelt / 2, De tulp., 15. kiad.,
Leidraad voor het land- en tuinbouwonderwijs. 36. Serie B ; Tjeenk Willink, Zwolle.

108. KRAUSE-SAKATE, R., FAKHFAKH, H., PEYPELUT, M., PAVAN, M. A., ZERBINI, F. M.,
MARRAKCHI, M., CANDRESSE, T., LE GALL, O. (2003): A naturally occurring recombinant
isolate of Lettuce mosaic virus. Archives of Virology 149, 191-197.
https://doi.org/10.1007/s00705-003-0201-y

109. KUMAR, S., STECHER, G., LI, M., KNYAZ, C., TAMURA, K. (2018): MEGA X: Molecular
Evolutionary Genetics Analysis across computing platforms. Molecular Biology and
Evolution 35, 1547-1549. https://doi.org/10.1093/molbev/msy096

110. LAI,M.M.C. (1992): Genetic Recombination in RNA Viruses, In: HOLLAND, J. J. (Szerk.)
Genetic Diversity of RNA Viruses, Current Topics in Microbiology and Immunology. Springer
Berlin Heidelberg, Berlin, Heidelberg, 21-32 p. https://doi.org/10.1007/978-3-642-77011-1 2

111. LAM, H. M., RATMANN, O., BoNI, M. F. (2018): Improved Algorithmic Complexity for the
3SEQ Recombination Detection Algorithm. Molecular Biology and Evolution 35, 247-251.
https://doi.org/10.1093/molbev/msx263

112. LANGEVELD, S. A, DORE, J. M., MEMELINK, J., DERKS, A. F. L. M., VAN DER VLUGT, C. I.
M., Asies, C. J., BoL, J. F. (1991): Identification of potyviruses using the polymerase chain-
reaction with degenerate primers. Journal of General Virology 72, 1531-1541.
https://doi.org/10.1099/0022-1317-72-7-1531

113. LARKIN, M. A., BLACKSHIELDS, G., BROWN, N. P., CHENNA, R., MCGETTIGAN, P. A.,
McWILLIAM, H., VALENTIN, F., WALLACE, |. M., WiLM, A., LOPEZ, R., THOMPSON, J. D.,
GIBSON, T. J., HIGGINS, D. G. (2007): Clustal W and Clustal X version 2.0. Bioinformatics 23,
2947-2948. https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btm404

114. vANDER LEE, H. (2019): Bollenrevolutie start op Mechanisatiebeurs. Greenity 32, 50.

86



115. LESEMANN, D.-E., WINTER, S. (2002): Konjac mosaic virus, Dasheen mosaic virus and
unkown potyviruses infecting Zantedeschia spp. and other cultivated Araceae. Acta
Horticulturae 135-141. https://doi.org/10.17660/ActaHortic.2002.568.19

116. LESNAW, J. A., GHABRIAL, S. A. (2000): Tulip breaking: Past, present, and future. Plant
Disease 84, 1052-1060. https://doi.org/10.1094/PDIS.2000.84.10.1052

117.  LIPPAY, J. (1753): Posoni Kert. Mellyben minden Kerti Munkak, Rendelések, Viragokkal,
Veteményekkel, Fakkal, Gylimoltsokkel, ¢s Kerti Csemetékkel valdé bajmolodéasok: azonak
Nemek, Nevek, hasznok, bé-csindlasok bdségesen Magyar nyelven nagy haszonnal le-
irattatnak, kivaltképen azok, a’mellyek Esztergami Ersek Urnak Lippai Gyorgy Hertzeg Ur O
Nagysaganak Kertében akkori idoben talaltattak. Striebig Gergely Janos, Kiralyi, Plispoki és
Varosi privil. Kényv-nyomtato, Gyorott.

118. Luvisl, A., Rizzo, D., STEFANI, L., PANATTONI, A., MATERAZZI, A. (2016): Occurrence of
viruses in Calla and Peruvian lily in Tuscan nurseries and evidence of new viral records in
Italy. Advances in Horticultural Science 30, 53-56. https://doi.org/10.13128/ahs-18702

119. MAINA, S., BARBETTI, M. J., EDWARDS, O. R., MINEMBA, D., AREKE, M. W., JONES, R. A.
C. (2019): Zucchini yellow mosaic virus genomic sequences from Papua New Guinea: lack of
genetic connectivity with Northern Australian or East Timorese genomes, and new
recombination findings. Plant Disease 103, 1326-1336. https://doi.org/10.1094/PDI1S-09-18-
1666-RE

120. MAINA, S., CouTTs, B. A., EDWARDS, O. R., DE ALMEIDA, L., KEHOE, M. A., XIMENES, A.,
JONES, R. A. C. (2017): Zucchini yellow mosaic virus populations from East Timorese and
Northern Australian cucurbit crops: molecular properties, genetic connectivity, and
biosecurity implications. Plant Disease 101, 1236-1245. https://doi.org/10.1094/PDIS-11-16-
1672-RE

121.  MARTIN, D. (2015): RDP4 Instruction Manual.

122.  MARTIN, D. P., MURRELL, B., GOLDEN, M., KHOOSAL, A., MUHIRE, B. (2015): RDP4:
Detection and analysis of recombination patterns in virus genomes. Virus Evolution 1.
https://doi.org/10.1093/ve/vev003

123.  MARTIN, D. P., MURRELL, B., KHOOSAL, A., MUHIRE, B. (2017): Detecting and analyzing
genetic recombination Using RDP4, In: KEITH, J. M. (Szerk.) Bioinformatics. Springer New
York, New York, NY, 433-460 p. https://doi.org/10.1007/978-1-4939-6622-6_17

124.  MARTIN, D. P., PosADA, D., CRANDALL, K. A., WILLIAMSON, C. (2005): A modified
Bootscan algorithm for automated identification of recombinant sequences and recombination
breakpoints.  AIDS Research and Human Retroviruses 21, 98-102.
https://doi.org/10.1089/aid.2005.21.98

125. MARTIN, D., RyBicKl, E. (2000): RDP: detection of recombination amongst aligned
sequences. Bioinformatics 16, 562-563. https://doi.org/10.1093/bioinformatics/16.6.562

126. MAYO, M. A. (2005): Changes to virus taxonomy 2004. Archives of Virology 150, 189—
198. https://doi.org/10.1007/s00705-004-0429-1

127. MCGOVERN, R. J., ELMER, W. H. (2018): Diseases of Tulip, In: MCGOVERN, R. J., ELMER,
W. H. (Szerk.) Handbook of Florists’ Crops Diseases. Springer International Publishing,
Cham, 1313-1337 p. https://doi.org/10.1007/978-3-319-39670-5_49

87



128. MCGUIRE, G., WRIGHT, F. (2000): TOPAL 2.0: improved detection of mosaic sequences
within multiple alignments. Bioinformatics 16, 130-134.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/16.2.130

129. McKAY, M. B., BRIERLEY, P., DUKSTRA, T. P. (1929): Tulip ,,breaking” is proved to be
caused by mosaic infection, In: EISENHOWER, M. S., CHEW, A. P. (Szerk.) Yearbook of
Agriculture 1928. United States Department of Agriculture, Washington, 596-597 p.

130. MOELLING, K. (2016): Tulipomania - the first financial crisis by viruses. Revue Roumaine
De Chimie 61, 637-645.

131. MoRaGuLIs, A., COULOURIS, G., RAYTSELIS, Y., MADDEN, T. L., AGARWALA, R,
SCHAFFER, A. A. (2008): Database indexing for production MegaBLAST searches.
Bioinformatics 24, 1757-1764. https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btn322

132.  MowAT, W. P. (1995): Tulip, In: LOEBENSTEIN, G., LAWSON, R. H., BRUNT, A. A. (Szerk.)
Virus and Virus like Diseases of Bulb and Flower Crops. Wiley, Chichester, 352-383 p.

133. MowAT, W. P., DUNcAN, G. H., DAwWSON, S. (1988): Narcissus late season yellows
potyvirus - symptoms, properties and serological detection. Annals of Applied Biology 113,
531-544. https://doi.org/10.1111/j.1744-7348.1988.tb03330.x

134.  MuRPHY, F. A., FAUQUET, C. M., BisHor, D. H. L., GHABRIAL, S. A., JARVIS, A. W.,
MARTELLI, G. P., MAYO, M. A., SUMMERS, M. D. (Szerk.) (1995): Virus Taxonomy. Sixth
report of the International Committee on Taxonomy of Viruses. Springer Vienna, Vienna.
https://doi.org/10.1007/978-3-7091-6607-9

135. NAGY, P. D. (2008): Recombination in Plant RNA Viruses, In: RO0OSSINCK, M. J. (Szerk.)
Plant Virus Evolution. Springer Berlin Heidelberg, Berlin, Heidelberg, 133-156 p.
https://doi.org/10.1007/978-3-540-75763-4_8

136. NAVALINSKIENE, M., SAMUITIENE, M. (2001): Viruses affecting some bulb and corm
flower crops. Biologija 40-42.

137.  NAVRATIL, M., SAFAROVA, D. (2019): Naturally occurring recombinant isolate of Pea seed-
borne mosaic virus — Short Communication. Plant Protection Science 55, 167-171.
https://doi.org/10.17221/155/2018-PPS

138. NEI, M., KuMAR, S. (2000): Molecular evolution and phylogenetics. Oxford University
Press, Oxford ; New York.

139. NEMETHY, ZS. (1990): A tulipan szintorés virus (tulip breaking virus) eléforduldsa és
tiinetei tulipanon, In: Lippay Janos Tudomanyos Ulésszak. El6adas Lippay Janos Tudomanyos
Ulésszak, Kertészeti és Elelmiszeripari Egyetem, Budapest, Hungary, 197 p.

140. NEMETHY, ZS. (1992): Tulipan virusbetegségeinek hazai el6fordulasa, In: Novényvédelmi
Tudomanyos Napok 1992. Eldadas 38. Novényvédelmi Tudoméanyos Napok, Budapest,
Hungary, 98 p.

141. NEMETHY, ZS. (1994a): Survey on virus diseases of bulbous flowers in Hungary. Acta
Horticulturae 377, 267—-274. https://doi.org/10.17660/ActaHortic.1994.377.45

142. NEMETHY, ZS. (1994b): Virusos tulipanok. Kertészet és Szélészet 49, 5—6.

88



143.  NIGAM, D., LATOURRETTE, K., SouzA, P. F. N., GARCIA-RuIZ, H. (2019): Genome-wide
variation in potyviruses. Frontiers in Plant Science 10, 14309.
https://doi.org/10.3389/fpls.2019.01439

144. OHIRA, K., NAMBA, S., MIYAGAWA, M., KusuMml, T., TSUCHIAKI, T. (1994): Nucleotide-
sequence of the coat protein-coding region of Tulip breaking virus. Virus Genes 8, 165-167.
https://doi.org/10.1007/BF01703074

145.  OHSHIMA, K. (2012): Plant potyvirus evolution: the survey of the genetic structure of
populations. Uirusu 62, 151-160. https://doi.org/10.2222/jsv.62.151

146. OHSHIMA, K., MITOMA, S., GIBBS, A. J. (2018): The genetic diversity of narcissus viruses
related to turnip mosaic virus blur arbitrary boundaries used to discriminate potyvirus species.
PLOS ONE 13, e0190511. https://doi.org/10.1371/journal.pone.0190511

147. OHsHIMA, K., NOMIYAMA, R., MITOMA, S., HONDA, Y., YASAKA, R., TOMIMURA, K.
(2016): Evolutionary rates and genetic diversities of mixed potyviruses in Narcissus. Infection
Genetics and Evolution 45, 213-223. https://doi.org/10.1016/j.meegid.2016.08.036

148. OKONECHNIKOV, K., GoLosovA, O., FUrsov, M. (2012): Unipro UGENE: a unified
bioinformatics toolkit. Bioinformatics 28, 1166-1167.
https://doi.org/10.1093/bioinformatics/bts091

149. PADIDAM, M., SAWYER, S., FAUQUET, C. M. (1999): Possible emergence of new
geminiviruses by frequent recombination. Virology 265, 218-225.
https://doi.org/10.1006/viro.1999.0056

150. PEeARSON, M. N., CoHeN, D., CoweLL, S. J., JONES, D., BLOUIN, A., LEBAS, B. S. M,,
SHILLER, J. B., CLOVER, G. R. G. (2009): A survey of viruses of flower bulbs in New Zealand.
Australasian Plant Pathology 38, 305-309. https://doi.org/10.1071/AP09006

151. PHAM, K., LANGEVELD, S. A., LEMMERS, M. E. C., DERKS, A. F. L. M. (2002): Detection
and identification of potyviruses in Zantedeschia. Acta Horticulturae 143-148.
https://doi.org/10.17660/ActaHortic.2002.568.20

152. PHAM, K. T. K., DE Kock, M. J. D., LEMMERS, M. E. C., DErRkKS, A. F. L. M. (2011):
Molecular identification of potyviruses infecting bulbous ornamentals by the analysis of coat
protein (cp) sequences, In: Acta Horticulturae. El6adas XII International Symposium on Virus
Diseases of Ornamental Plants, International Society for Horticultural Science (ISHS),
Leuven, Belgium, Haarlem, Netherlands, 167-172 p.
https://doi.org/10.17660/ActaHortic.2011.901.21

153. PILLER, M., BANHIDI, I. (2005): Hagymas disznovények. Botanika Kft., Budapest.

154. PLESE, N. (1993): A presumable potyvirus infection of Sternbergia lutea (L.) Ker-G.
(Amaryllidaceae). Acta Botanica Croatica 52, 5-7.

155. POLDER, G., VAN DER HENDEN, G. W. A. M., VAN DOORN, J., BALTISSEN, T. A. H. M. C.
(2014): Automatic detection of Tulip breaking virus (TBV) in tulip fields using machine
vision. Biosystems Engineering 117, 35-42.
https://doi.org/10.1016/j.biosystemseng.2013.05.010

156. POLDER, G., VAN DER HENDEN, G. W. A. M., VAN DOORN, J., CLEVERS, J. G. P. W., VAN
DER SCHOOR, R., BALTISSEN, T. A. H. M. C. (2010): Detection of the tulip breaking virus

89



(TBV) in tulips using optical sensors. Precision Agriculture 11, 397-412.
https://doi.org/10.1007/s11119-010-9169-2

157. POLDER, G., VAN DER HEWDEN, GERIE W. A. M., G. W. A. M., VAN DOORN, Joop, J.,
BALTISSEN, T. A. H. M. C. (2012): Automatic detection of tulip breaking virus (TBV) in tulip
fields using machine vision.

158. PoLDER, G., WESTERINGH, N. VAN DE, KooL, J., KHAN, H. A., KoOTsTrRA, G.,
NIEUWENHUIZEN, A. (2019): Automatic Detection of Tulip Breaking Virus (TBV) Using a
Deep  Convolutional Neural Network. IFAC-PapersOnLine 52, 12-17.
https://doi.org/10.1016/j.ifacol.2019.12.482

159. POLLAN, M. (2001): The botany of desire a plant’s eye view of the world. Random House,
New York.

160. POsADA, D., CRANDALL, K. A. (2001): Evaluation of methods for detecting recombination
from DNA sequences: Computer simulations. Proceedings of the National Academy of
Sciences 98, 13757-13762. https://doi.org/10.1073/pnas.241370698

161. RANDAG, C. J.-J. (2004): Calla lily plant named ,,Picasso”. USOOPP15282P2.

162. VAN REGENMORTEL, M. H. V., FAUQUET, C. M., BisHopr, D. H. L., CARSTENS, E. B., ESTES,
M. K., LEMON, S. M., MANILOFF, J., MAYO, M. A., MCGEOCH, D. J., PRINGLE, C. R., WICKNER,
R. B. (Szerk.) (2000): Virus taxonomy. Seventh report of the International Committee on
Taxonomy of Viruses. Acad. Press, San Diego. https://doi.org/10.1007/s007050170203

163. REVERS, F., GARCIA, J. A. (2015): Molecular Biology of Potyviruses, In: Advances in Virus
Research. Elsevier, 101-199 p. https://doi.org/10.1016/bs.aivir.2014.11.006

164. REVERS, F., LE GALL, O., CANDRESSE, T., LE ROMANCER, M., DUNEZ, J. (1996): Frequent
occurrence of recombinant potyvirus isolates. Journal of General Virology 77, 1953-1965.
https://doi.org/10.1099/0022-1317-77-8-1953

165. RIECHMANN, J. L., LAIN, S., GARCIA, J. A. (1992): Highlights and prospects of potyvirus
molecular biology. Journal of General Virology 73, 1-16. https://doi.org/10.1099/0022-1317-
73-1-1

166. VANRULN,J.F. A.T., PFAFF, H. G. M., VAN AARTRIK, J., VAN NES, C. R., PETERS, J. M. M.,
RAVEN, P. W. J., DE Rooy, M. (1995): Ziekten en afwijkingen bij bolgewassen:
Amaryllidaceae, Araceae, Begoniaceae, Compositae, Iridaceae, Oxalidaceae,
Ranunculaceae. Laboratorium voor Bloembollenonderzoek, Lisse.

167. VANRUN, R. (1634): Flora.

168. RIvAs, E. B., DE ALMEIDA BODI, E. C., HARAKAVA, R., GREGORI, F., GONCALVES, M. C.
(2016): Occurrence and molecular analysis of quarantine virus in lily cultivation areas in
Brazil. Pesquisa Agropecuaria Brasileira 51, 615-622. https://doi.org/10.1590/S0100-
204X2016000500023

169. Rozewickl, J., LI, S., AMADA, K. M., STANDLEY, D. M., KATOH, K. (2019): MAFFT-
DASH: integrated protein sequence and structural alignment. Nucleic Acids Research 47, 5—
10. https://doi.org/10.1093/nar/gkz342

90



170. RUBLEVA, N., GNUTOVA, R., SIBIRYAKOVA, I. (1990): Hippeastrum mosaic virus -
purification, properties and immunodiagnosis. lzvestiya Akademii Nauk Sssr Seriya
Biologicheskaya 845-853.

171.  SAiTou, N., NEI, M. (1987): The neighbor-joining method: a new method for reconstructing
phylogenetic trees. Molecular Biology and Evolution.
https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a040454

172.  SALAMON, P., PALKoOVICS, L. (2005): Occurrence of Colombian datura virus in Brugmansia
hybrids, Physalis peruviana L. and Solanum muricatum Ait. in Hungary. Acta Virologica 49,
117-122.

173.  SAMBROOK, J., RUSSELL, D. W. (2001): Molecular cloning: a laboratory manual, 3. kiad.
Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, N.Y.

174. SANGER, F., COULSON, A. R. (1975): A rapid method for determining sequences in DNA
by primed synthesis with DNA polymerase. Journal of Molecular Biology 94, 441-448.
https://doi.org/10.1016/0022-2836(75)90213-2

175.  SAsTRY, K. S., MANDAL, B., HAMMOND, J., ScoTT, S. W., BRIDDON, R. W. (2019):
Encyclopedia of Plant Viruses and Viroids. Springer India, New Delhi.
https://doi.org/10.1007/978-81-322-3912-3

176. VAN SCHEEPEN, J. (1996): Classified list and international register of Tulip names.
Koninklijke Algemeene Vereeniging voor Bloembollencultuur (KAVB), Hillegom.

177. ScHMIDT, G., BOROCZKY, M., GERZSON, L., HAMOR], Z., IMRE, CS., JAMBORNE BENCZUR,
E., KOMISZAR, L., NAGY, T., NEMENYI, A., SZAFIAN, ZS., SZANTO, M., SZORINE ZIELINSKA,
A., TILLYNE MANDY, A., TOTH, |., TURINE FARKAS, ZS. (2000): Novényhazi disznovények
termesztése. Mezdgazda Kiadd, Budapest.

178. SERCE, C.U., CANDRESSE, T., SVANELLA-DUMAS, L., KrI1ZBAI, L., GAZEL, M., CAGLAYAN,
K. (2009): Further characterization of a new recombinant group of Plum pox virus isolates,
PPV-T, found in orchards in the Ankara province of Turkey. Virus Research 142, 121-126.
https://doi.org/10.1016/j.virusres.2009.01.022

179. SMITH, J. M. (1992): Analyzing the mosaic structure of genes. Journal of Molecular
Evolution 34. https://doi.org/10.1007/BF00182389

180. SokAL, R. R., MICHENER, C. D. (1958): A statistical method for evaluating systematic
relationships. The University of Kansas Science Bulletin 38, 1409-1438.

181. SUBR, Z., KAMENCAJOVA, M., GLASA, M. (2015): Experimental mixed infection by plum
pox virus strains confirms their natural host preference. Acta Horticulturae 29-32.
https://doi.org/10.17660/ActaHortic.2015.1063.2

182. SUBR, Z., PITTNEROVA, S., GLASA, M. (2004): A simplified RT-PCR-based detection of
recombinant Plum pox virus isolates. Acta Virologica 48, 173-176.

183. SzATHMARY, E., PALKOVICS, L. (2009): Natural deletion is not unique in the coat protein

(CP) of recombinant Plum pox virus (PPV) isolates in Hungary. Julius-Kiihn-Archiv 427, 151—
155.

91



184. TAMURA, K. (1992): The rate and pattern of nucleotide substitution in Drosophila
mitochondrial DNA. Molecular Biology and Evolution.
https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a040763

185. TAMURA, K., NEI, M. (1993): Estimation of the number of nucleotide substitutions in the
control region of mitochondrial DNA in humans and chimpanzees. Molecular Biology and
Evolution. https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a040023

186. TAVARE, S. (1986): Some probabilistic and statistical problems in the analysis of DNA
sequences, In: Some Mathematical Questions in Biology: DNA Sequence Analysis. American
Mathematical Society, Providence, 57-86 p.

187. THOMPSON, J. D., HIGGINS, D. G., GIBSON, T. J. (1994): CLUSTAL W: improving the
sensitivity of progressive multiple sequence alignment through sequence weighting, position-
specific gap penalties and weight matrix choice. Nucleic Acids Research 22, 4673-4680.
https://doi.org/10.1093/nar/22.22.4673

188.  Uitvoeringsrichtlijn Tulipa 2014 (2014): . Bloembollenkeuringsdienst (BKD), Lisse.
189. Uitvoeringsrichtlijn Tulipa 2018 (2018): . Bloembollenkeuringsdienst (BKD), Lisse.

190. URcuUQUI-INCHIMA, S., HAENNI, A.-L., BERNARDI, F. (2001): Potyvirus proteins: a wealth
of functions. Virus Research 74, 157-175. https://doi.org/10.1016/S0168-1702(01)00220-9

191. VALVERDE, R. A., SABANADZOVIC, S., HAMMOND, J. (2012): Viruses that enhance the
aesthetics of some ornamental plants: beauty or beast? Plant Disease 96, 600-611.
https://doi.org/10.1094/PDI1S-11-11-0928-FE

192. VAN DER VEER, R. (2019): In het spoor van Tesla en Google : Bollenrevolutie 4.0 brengt
nieuwe technologieén samen. Greenity 34, 36-38.

193. VoicrT, C. A., MARTINEZ, C., WANG, Z.-G., MAYO, S. L., ARNOLD, F. H. (2002): Protein
building blocks preserved Dby recombination. Nature Structural  Biology.
https://doi.org/10.1038/nsb805

194.  Voorlopige statistiek Gladiool 2018 per groep (2018): . Bloembollenkeuringsdienst
(BKD), Lisse.

195. Voorlopige statistiek Gladiool 2019 per groep (2020): . Bloembollenkeuringsdienst
(BKD), Lisse.

196. Voorlopige statistiek Lelie 2018 per groep (2018): . Bloembollenkeuringsdienst (BKD),
Lisse.

197. Voorlopige statistiek Lelie 2019 per groep (2019): . Bloembollenkeuringsdienst (BKD),
Lisse.

198. Voorlopige statistiek  voorjaarsbloeiers 2018-2019 per groep (2019):
Bloembollenkeuringsdienst (BKD), Lisse.

199. Voorlopige statistiek voorjaarsbloeiers 2019-2020 per groep  (2020):
Bloembollenkeuringsdienst (BKD), Lisse.

92



200. Voorlopige statistiek Zantedeschia 2018 per groep (2018): . Bloembollenkeuringsdienst
(BKD), Lisse.

201. Voorlopige statistiek Zantedeschia 2019 per groep (2019): . Bloembollenkeuringsdienst
(BKD), Lisse.

202. WALKER, S. E., LORsCH, J. (2013): Sanger Dideoxy Sequencing of DNA, In: Methods in
Enzymology. Elsevier, 171-184 p. https://doi.org/10.1016/B978-0-12-418687-3.00014-8

203. WARD, C. W., SHUKLA, D. D. (1991): Taxonomy of Potyviruses: Current Problems and
Some Solutions. Intervirology 32, 269—-296. https://doi.org/10.1159/000150211

204. WARD, L. I., VEERAKONE, S., TANG, J., CLOVER, G. R. G. (2009): First report of Narcissus
degeneration virus, Narcissus late season yellows virus, and Narcissus symptomless virus on
Narcissus in New Zealand. Plant Disease 93, 964-964. https://doi.org/10.1094/PDI1S-93-9-
0964A

205. 'WCSP (2020): World checklist of selected plant families. Royal Botanic Gardens, Kew.

206. WEILLER, G. F. (1998): Phylogenetic profiles: a graphical method for detecting genetic
recombinations in homologous sequences. Molecular Biology and Evolution 15, 326-335.
https://doi.org/10.1093/oxfordjournals.molbev.a025929

207. WHITE, J. L., KAPER, J. M. (1989): A simple method for detection of viral satellite RNAs
in small plant tissue samples. Journal of Virological Methods 23, 83-93.
https://doi.org/10.1016/0166-0934(89)90122-5

208. WYLIE, S. J., ADAMS, M. J., CHALAM, C., KREUZE, J., LOPEZ-MOYA, J. J., OHSHIMA, K.,
PRAVEEN, S., RABENSTEIN, F., STENGER, D., WANG, A., ZERBINI, F. M., ICTV REPORT
CONSORTIUM (2017): ICTV Virus Taxonomy Profile: Potyviridae. Journal of General
Virology 98, 352—-354. https://doi.org/10.1099/jgv.0.000740

209. WoYLIE, S. J., JONES, M. G. K. (2012): Complete genome sequences of seven carlavirus and
potyvirus isolates from Narcissus and Hippeastrum plants in Australia, and proposals to clarify
their naming. Archives of Virology 157, 1471-1480. https://doi.org/10.1007/s00705-012-
1319-6

210. WYLIE, S. J., JONES, R. A. C. (2009): Role of recombination in the evolution of host
specialization within Bean yellow mosaic virus. Phytopathology 99, 512-518.
https://doi.org/10.1094/PHYTO-99-5-0512

211. XiMBA,S.P.F., IBABA, J. D., GUBBA, A. (2017): Potato virus Y strains infecting potatoes
in the Msinga district in the province of KwaZulu-Natal, South Africa. Crop Protection 96,
188-194. https://doi.org/10.1016/j.cropro.2017.02.010

212. YASAKA, R., FUKAGAWA, H., IKEMATSU, M., SODA, H., KORKMAZ, S., GOLNARAGH]I, A.,
KATIS, N., HO, S. Y. W., GIBBS, A. J., OHSHIMA, K. (2017): The timescale of emergence and
spread of turnip mosaic potyvirus. Scientific Reports 7, 4240. https://doi.org/10.1038/s41598-
017-01934-7

213. ZAKUBANSKIY, A., MITROFANOVA, |., SHEVELEVA, A., CHIRKOV, S. (2018): Analysis of
canna yellow streak virus complete genomes provides evidence of multiple intraspecies
recombination events. Journal of Plant Pathology 100, 575-580.
https://doi.org/10.1007/s42161-018-0111-1

93



214.  ZETTLER, F. W., HARTMAN, R. D. (1995): Dieffenbachia, Caladium and Zantedeschia, In:
LOEBENSTEIN, G., LAWSON, R. H., BRUNT, A. A. (Szerk.) Virus and Virus like Diseases of Bulb
and Flower Crops. Wiley, Chichester, 464-470 p.

215. ZEVENBERGEN, G. (2019): Robot op bollenbeurs. Landbouwmechanisatie : vakblad voor
akkerbouwers, veehouders en loonwerkers 70, 16-17.

216. ZHENG, H. Y., CHEN, J., ZHAO, M. F., LIN, L., CHEN, J. P., ANTONIW, J. F., ADAMS, M. J.
(2003): Occurrence and sequences of Lily mottle virus and Lily symptomless virus in plants
grown from imported bulbs in Zhejiang province, China. Archives of Virology 148, 2419-
2428. https://doi.org/10.1007/s00705-003-0207-5

94



10 MELLEKLETEK

M1. — Abrajegyzék
1. &bra. Tulipant fert6z6 virusfajok magyarorszagi eléforduldsa............ccocevviviiiiiiiiinniiieiiiens 30

2. 4bra. Tulipan szintorés virus altal okozott tiinetek tulipanon (Foto6: A-G, J, K - AcosTonJ.; H
—SARAY R.; I, M, N — ALMASIA.; L — SALANKI K.) .ooiiiiiiiccc e 32

3. 4bra. Rembrandt tulipan szintorés virus altal okozott tiinetek tulipanon (Foto: A - O - AGOSTON J.)

4. abra. Liliom foltossag virus altal okozott tiinetek (Foto: A-F, H, K, L - AGosToN J.; G, I, J —
ALMAST L) oottt b L b bRt E R bR Rt h e bbb b b 34
5. abra. Narcissus Miscellaneous 'Téte-a-Téte'-n jelentkezd kisérd tiinetek zo6ld bimbods (A) és
viragzo (B) allapotban, valamint elviragzas utan szabadfoldon (C) (Foto: AGOSTON J.)............. 35

6. abra. Narcissus Trumpet 'Dutch Master'-en jelentkez6 kisér6 tiinetek a tenyészidészak elején

(A) és végén (B) szabadfoldon (Fotd: AGOSTON J.)...cucuvuevereereeeeessesesiesiseseseseeseesessssesses s 35
7. ébra. Egészséges (A) és virus fertdzott *Picasso’ kdla ndvény torzsaviragzata (B) és levele (C)
ST o1 1) NIV ) TSR 36
8. dbra. Egészséges Muscari armeniacum novények (Fotd: AGOSTON ) ...uvcvvecveerveesvenieenen. 37

9. abra. Gyongyike mozaik virus tiinetei "Helena’ fajtan. (A) levél fondkon, (B) levél felszinen,
(C) szabadfoldon a viragbimbé felszinre torésekor (Fotd: AGOSTONJ.) ..vvevveveceieereieesesireeen, 38
10. abra. Gyongyike klorotikus foltossag virus tiinetei ’Pink Sunrise’ fajtan. (A) levél felszinén a
viragbimbo6 felszinre torésekor és a fondkon (B) ugyan abban a fenoldgiai stadiumban (Foto:
AGOSTON J.) oottt 39

11. abra. Egészséges (A) és virusfertézott (B) Sternbergia lutea nvények (Fotd: AGOSTON J.) 39

12. abra. Liliom foltossag virus partikuluma (Fotd: VAGIP.)......ccccooiiiiiiiiiie e 40
13. abra. Tulipan szintorés virus partikuluma (Fotd: VAGIP.) ..o 41

14. abra. Gyongyike mozaik virus (A) és gyongyike klorotikus foltossag virus (B) fert6zés

eredménye Muscari armeniacum magoncokon (Fotd: AGOSTON J.) .....c.vveecereeeveerenrneerereeeenens 42
15. abra. Tulipa Darwin-hybrid *van Eijk’ fertdzés tulipan virusokkal (Foto: AGOSTON J.)........ 43

16. abra. Tulipant fertdz6 virus izoldtumok teljes kopenyfehérje génjének ML torzsfaja (Forras:
AGOSTON J.) oottt an s esee et n s 47
17. abra. Tulipant fert6z6 virus izolatumok teljes kdpenyfehérje génjének SplitsTree torzshaloja
(FOITAS: AGOSTON J.) ..vuieeiiiiieiieissesiesee st se st sttt sttt sttt ans s s nanensans 48
18. abra. Narcisz késoi sargulas virus és lovagesillag mozaik virus izolatumok teljes kpenyfehérje

génjének ML t6rzsfaja (FOIras: AGOSTON J.)....c.ivuiueiiieiiieiesiieesessiseesss s s esessenssess s sss e, 50

95



19. abra. Lepoard kontyvirag mozaik virus izolatumok teljes kopenyfehérje génjének ML torzsfaja

LES0Te T T Xe o 3 £o) NI 1) THE OO 52
20. abra. Magyarorszagrol izolalt lepoard kontyvirdg mozaik virus rokonsdgi viszonyai a
kopenyfehérje aminosav sorrendje alapjan (Forras: AGOSTON J.) ....cucvveivreieeiieieseiseeseenesisneeenas 53
21. abra. Gyongyike mozaik virus €és gyongyike klorotikus foltossag virus izolatumok teljes
kopenyfehérje gén ML torzsfaja kozeli rokon potyvirus fajokkal (Forras: AGOSTON J)............. 55
22. abra. Narcisz késdi sargulés virus virus izolatumok teljes kopenyfehérje génjének ML torzsfaja
(FOITAS: AGOSTON J.)...viiiiteieeeiseeee st sttt s sttt sttt s et s et n et e et en st n st en et 58
23. abra. Rekombinacios események sematikus abrazoldsa a potyvirus genomban (Forras:
AGOSTON J.) 1ottt s ettt nnsanes 60
24. dbra. Az 1. rekombinacids esemény sematikus abrazolasa (Forras: AGOSTON J.).................. 62
25. abra. Az 5. szamu rekombinacios esemény sematikus abrazolasa (Forras: AGOSTON J.) ...... 63
26. abra. A 4. szamu rekombinacios esemény sematikus abrazolasa (Forras: AGOSTON J.)........ 64
27. dbra. IN123341 izolatum leszarmazasa (FOrras: AGOSTON J.) ...cuuvvceveveerenrensereseeienisneenens, 65
28. 4bra. A 2. rekombinaciés esemény sematikus abrazolasa (Forras: AGOSTONJ.) .....c.vueveee.. 67
29. abra. A 3. rekombinacios esemény sematikus abrazolasa (Forras: AGOSTONJ.) ....cvecvuceneee. 68
30. dbra. A 6. rekombinacios esemény sematikus abrazolasa (Forras: AGOSTONJ.) ....c..cvceneee. 69

96



M2. — Tablazatjegyzék

1. tablazat: Potyvirus fajoknal leirt rekombindns 1zolatumok..........ccccvvveiiiiiiiiiniii e 17
2. tablazat: A vizsgalatba vont mintak adatai..........cccceeviiiiiiiiiieiii i 19
3. tablazat: ELISA eredmEnyek ........cccooviiiiiiiiiiiiiiie s 27

4. tablazat: A vizsgalatba vont mintakban azonositott virusok, és azok GenBank azonositoi .....28
5. tablazat: Tulipan mintakhoz tartozd dbrak Osszefoglaldsa...........cccevviiiiiiiiiiiiiiie e 31
6. tablazat: Osszefoglalas a filogenetikai elemzésben felhasznalt virusok CP gén nukleotid sorrend
azonossagarol (Egész %o-1a Kerekitve) ......cooveiiiiiiiiic e 45
7. tiblazat: Osszefoglalas az NIb/CP hasitohely aminosav sorrendjérdl a P4 — P1” poziciokban 45
8. tablazat: Gyongyike mozaik virus és gyongyike klorotikus foltossag virus kopenyfehérje gént

kodolo részeinek paronkénti nukleotid sorrend azonossaga a BALST analizis altal hozzajuk kozeli

rokon fajként azonositott izolatumok nukleotid sorrend azonossagaval...........ccccceeviiirieninnnnn. 56
9. tablazat: Tulipan virusok kozotti rekombinéacios események dsszefoglaldsa .........cccoveeveieenee. 59
10. tablazat: A rekombinécios esmények statisztikai megerdsitésének Osszefoglalésa ................ 59

97



M3 tablazat: A filogenetikai elemzésben felhasznalt virusok CP régiojanak nukleotid

sorrend azonossaga egész %-ban kifejezve.

A: S44147 (LMoV)-hez viszonyitva B. X63630 (TBV) -hez viszonyitva C. AB674535 (ReTBV) -hez viszonyitva ~ D. NC_001555 (TEV) -hez viszon
Azonositd | Virus | Azonosség Azonosita | Virus | Azonossag Azonosita | Virus | Azonossag Azonosita | Virus | Azonossag
SA4414T [MoV 100 X63630 TRV 100 ABE74030 | ReTBV 100 NC_ 001355 | TEV 100
AROG3256 | LMoV 97 MK3BBROR | TRV 99 UNI27335 | ReTBV 97 MK3BR7Ra | TRV Ba
KFaa3Ba8 | LMoV 97 |MKSEEE|]7 TRV 99 MK3BB780 | ReTRV a0 |MKBEB787 TRV Ba
KJoBIROS | LMoV 97 |MKSEEE|]5 TRV 99 |MK3EE78| ReTBV a0 |MKBEB7BEI TRV Ba
MF781080 | LMoV 97 |MKSEB7EIH TRV g9 |MKEEE782 ReTBV 0 |MKEEB7HI TRV Ba
AFa314a8 | LMoV 96 |MKSEB7EIE TRV g9 |MKEEE784 [MaV B9 |MKEEB7HE TRV Ba
FJGIBG3Y | MoV 96 |MKSEB7EI7 TRV g9 |MKEEE7EE [MaV B9 |MKEEB7HE TRV Ba
MH360239 | MoV 96 |MKSEB7EIE TRV g9 |MKEEE7E|2 [MaV B9 |MKEEB7H7 TRV Ba
INIZ 7341 [MoV 93 |MKSEE7E|5 TRV 99 |MK3EE7E|3 [MaV B9 |MKBEB7E|8 TRV Ba
ABOS038S | LMoV 87 |MKSEB7EII TRV 99 |MKSEE7EI4 [MaV B9 |MKSEB7EIEI TRV B9
AJ310203 | MoV 87 |MKSEB7BEI TRV 99 |MKSEEB|]| [MaV B9 |MKSEBBD|] TRV B9
EUZB7TT8 | MoV 87 |MKSEB787 TRV g9 |MKEEEBU2 [MaV 69 |MK3588|]5 TRV Ba
MF383709 | MoV 87 MK36878a | TRV g9 |MKEEEBU3 [MaV 69 |MKBEBED7 TRV Ba
|MKSEB784 [MoV 87 KF442403 | TRV g9 |MKEEEBIJE [MaV 69 |MKBEBEDE TRV Ba
|MKSEE7BB [MoV 87 MK3B8RO00 | TRV 98 MK36BROT | LMoV B9 MF3B37I0 | TRV B9
|MKSEE7EIZ [MoV 87 MFAR37I0 | TRV 98 ABO78007 | LMoV B9 KF442403 | TRV B9
|MKSEE7EIB [MoV 87 KT923168 | TRV 98 MF383709 | LMoV 68 XG63630 TRV B9
|MKSEE7EI4 [MoV 87 MK3BB78G6 | TRV 96 MK368730 | MoV 68 MK3BRTRE | TRV B4
|MKSEBSIJI [MoV 87 MK3BBT83 | TRV 96 MK368804 | MoV 68 KT923168 TRV B4
|MKSEBSD2 [MoV 87 MK3BB780 | ReTBV B7 EUZB7TT8 | LMoV 68 MK3BBTR3 | TRV B3
|MKSEBSD3 [MoV 87 ABG74033 | ReTBV B7 UNIZ 7341 [MaV 68 UNI27335 | ReTBV 62
|MKSEEE|]E [MoV 87 MK3BB78Z | ReTBV BB AJ310203 | LMoV 68 MK3BB780 | ReTBV Bl
MK3B8B09 | MaV 87 MK3BBT8I | ReTBV BB FJBIRG3 | LMoV 68 MK3BBT8I | ReTBV Bl
ABO78007 | LMaV 86 UNI27335 | ReTBV BB ABOS0385 | LMoV 68 MK3BB78Z | ReTBV Bl
MK368730 | MoV 86 NC_00fasa | TEV fa MK3BBT83 | TRV g7 ABB74530 | ReTBV Bl
MK368804 | MoV 86 S4414T [MaV B3 |MKSEB7EE TRV g7 FJGIRG3 | LMoV ad
UNI27335 | ReTRBV 69 MK3BBR0Y | LMoV B3 |MKSEB7EE TRV g7 S44147 [MaV ad
MK3BB780 | ReTRV 69 |MK3588|]3 [MaV B3 |MKSEB7E7 TRV g7 KFaoshal | LMoV ad
MK3B878! | ReTBV 69 |MKSEBEI]2 [MaV B3 |MKSEE7BH TRV g7 ABOI0385 | LMoV a9
MK3B68782 | ReTRV 69 |MKSEB7EIB [MaV B3 |MKSEE7HI TRV g7 AF531438 | LMoV a9
ABG74335 | ReTBV g7 |MKSEB7EI|] [MaV B3 |MKSEE7HE TRV g7 KJoBIBOS | LMoV a9
KF442403 | TRV B3 |MKSEB788 [MaV B3 |MKSEB7HE TRV g7 MF78I080 | LMoV ad
MF3R37I0 | TRV B3 |MHBE|]235| [MaV B3 |MKSEB7H7 TRV g7 |MHSE|]239 [MaV ad
|MKSEE785 TRV B3 MF78I080 | LMoV B3 |MKSEB7HE TRV g7 |MFHES7I]H [MaV a8
|MKSEB7B7 TRV B3 KJoBIROG | LMoV B3 |MKSEB7EIEI TRV g7 |MKSEB784 [MaV a8
|MKBEE7BEI TBV 63 KF953698 | LMoV B3 |MKSEEBI][I TRV g7 |MKBEB7BB [MaV a8
|MKBEE7EII TBV 63 UNIZ 7341 [MaV B3 |MKSEEBI]5 TRV g7 |MKBEB7H|] [MaV a8
|MKBEE7EIE TBV 63 FJBIRS3T | LMoV B3 |MKSEEBI]7 TRV g7 |MKBEB7HZ [MaV a8
|MKSEB7EIE TRV B3 AFo314a8 | [MaV B3 |MK3588I]8 TRV g7 |MKSEB7E|3 [MaV a8
|MKSEB7EI7 TRV B3 ARO90385 | [MaV B3 MFAR37I0 | TRV g7 |MKSEB7EI4 [MaV a8
|MKSEB7EIB TRV B3 ARO78007 | L[MaV B3 KF442403 | TRV g7 |MKSEBBIJI [MaV a8
|MKBEE7EIH TBV 63 ABOS3236 | LMoV B3 KT923168 | TRV g7 |MKBEBBI]2 [MaV a8
|MKBEEEI]|] TBV 63 MK368B06 | LMoV 62 XG63630 TRV g7 |MKBEBBI]3 [MaV a8
|MKBEEEI]E TBV 63 |MKBEEEI]4 [MaV 62 S44147 [MaV g7 |MKBEBBI]4 [MaV a8
|MKBEEEI]7 TBV 63 |MKBEEEI]| [MaV 62 KF353698 | LMoV g7 |MKBEBBI]E [MaV a8
MK3BBROR | TRV B3 |MKSEB7EI4 [MaV 62 AROG3206 | LMoV g7 MK3BBROT | LMoV a8
XB3630 TRV B3 |MKSEB7E|2 [MaV 62 AFG314a8 | [MaV g7 EUZB7TTR | LMoV a8
KT923168 | TRV 62 |MKSEB7E4 [MaV 62 KJoBIROD | LMoV g7 ARO78007 | LMoV a8
MK3BB783 | TBV 62 MFAR3708 | MoV 62 MF78I080 | LMoV g7 UNIZ 7341 [MaV a8
|MKSEB7EE TRV 62 EUZG7T78 | LMoV 62 |MHSE|]235 [MaV g7 AJ310208 | LMoV a8
|NE_DI]|555 TEV ad AJ310208 | [MaV 62 |NE_|]|]|555 TEV Bl ABOG3256 | LMoV a8
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M4 tablazat: Tulipant fert6zo virusok NIb/CP hasitohelyeinek aminosav sorrendje P4 —

P1’ poziciokban

MK368799] TBV VQFQ/A
MK368800| TBV VQFQ/A
MK368805| TBV VQFQ/A
MK368807| TBV VQFQ/A
MK368808| TBV VQFQ/A
X63630 | TBV VQFQ/A

Azonosité | Virus | NIb/CP aminosav sorrend
AB078007 | LMoV nem ismert
AB090385 | LMoV nem ismert
EU267778 | LMoV nem ismert
KJ561805 | LMoV nem ismert
MF781080 | LMoV nem ismert
AB053256 | LMoV VAFQ/A
AF531458 | LMoV VAFQ/A
AJ310203 | LMoV VAFQ/A
FJ618539 | LMoV VAFQ/A
IN127341 | LMoV VAFQ/A
KF553658 | LMoV VAFQ/A
MF983709 | LMoV VAFQ/A
MH360239 | LMoV VAFQ/A
MK368784 | LMoV VAFQ/A
MK368788 | LMoV VAFQ/A
MK368790 | LMoV VAFQ/A
MK368792 | LMoV VAFQ/A
MK368793 | LMoV VAFQ/A
MK368794 | LMoV VAFQ/A
MK368801 | LMoV VAFQ/A
MK368802 | LMoV VAFQ/A
MK368803 | LMoV VAFQ/A
MK368804 | LMoV VAFQ/A
MK368806 | LMoV VAFQ/A
MK368809 | LMoV VAFQ/A
S44147 | LMoV VAFQ/A
AB674535 | ReTBV VIFQ/A
JN127335 | ReTBV VIFQ/A
MK368780 | ReTBV VIFQ/A
MK368782 | ReTBV VIFQ/A
MK368781 | ReTBV VILQ/A
KF442403 | TBV VQFQ/A
KT923168 | TBV VQFQ/A
MF983710 | TBV VQFQ/A
MK368783| TBV VQFQ/A
MK368785| TBV VQFQ/A
MK368786| TBV VQFQ/A
MK368787| TBV VQFQ/A
MK368789| TBV VQFQ/A
MK368791| TBV VQFQ/A
MK368795| TBV VQFQ/A
MK368796| TBV VQFQ/A
MK368797| TBV VQFQ/A
MK368798| TBV VQFQ/A
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11 KOSZONETNYILVANITAS

Szeretnék koszonetet mondani konzulensemnek, Dr. PALKOVICS LASZLO professzor Grnak,
az MTA doktoranak, valamint tarsszerz6 kollégaimnak, Dr. SALANKI KATALINnak, az MTA
doktoranak, Dr. ALMASI AsZTERIAnak és Dr. NEMES KATALINnak, akik munkamat folyamatosan
¢s Onzetlenil segitették. Az 6 kozremiikodésiik, sokéves tapasztalatuk, folyamatos Gtmutatasuk
nélkil nem siketiilt volna kutatasomat eredményesen befejezni. Megtisztel, hogy tolik
tanulhattam, és remélem, hogy a jovében lesz még lehetdségiink egyiitt dolgozni.

Ko6szonom Dr. VAGI PALnak az eletronmikroszkopos vizsgalatok elvégzését.

Szeretném tovabba megkoszonni doktorandusz tarsaim, SARAY REKA, PINCZES DORA,
LANTOS ANNA, KONCz LASzLO, valamint a Novénykortani Tanszéknek, az ELKH
Agrartudomanyi Kutatokézpont Novényvédelmi Intézetének és az NJE Konyvtar és Informacios
Kozpont dolgozoinak tiirelmét és segitségét.

Szeretném megkoszonni P. J. J. APELDOORN-nak, hogy 2014-ben engedélyezte a
’Zomerschoon’ Rembrandt tulipan fajtarél a mintavételt a tulipan fajtak €16 génbankjabol.

Szeretném megkdszonni JOHAN VAN SCHEEPEN-nek, hogy megengedte, hogy hasznaljam a
KAVB konyvtarat, és ott irodalmazhassak a cikkekhez és a disszertaciohoz.

Szeretném megkdszonni sziileim, testvérem és csaladom tagjainak a biztatast, és hogy sok
évig tartd munkamban végig tamogattak és mellettem alltak.

A kutatast az Innovacios €s Technologiai Minisztériuma altal meghirdetett Fels6oktatasi
Intézményi Kivalosagi Program (NKFIH-1159-6/2019) a Szent Istvan Egyetem ndvénynemesités,
novényvédelemmel kapcsolatos kutatdsok alprogramja keretében tamogatta. Koszonettel
tartozunk a kutatds tdmogatasaért, amely az EFOP-3.6.1-16-2016-00006 ,,A kutatasi potencial
fejlesztése és bovitése a Neumann Janos Egyetemen” palyazat keretében valosult meg. A projekt
a Magyar Allam és az FEurépai Uni6 tamogatasaval, az Eurdpai Szociilis Alap

tarsfinanszirozasaval, a Széchenyi 2020 program keretében valosul meg.
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