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A kisérlethez két eltéré mivelés modu teriiletrél gytjtotték be a ndvényi mintakat (egy
extenziv €és egy intenziv) 2017-ben Erdélyben (Szabd A-K. et al. 2020). A két teriiletrdl
Osszesen 3 fajt reprezentativ modon mintaztak meg. Seprencét (Erigeron annus) mind a két
helyszinen, betyarkorot (Conisa canadensis) az extenziv, aranyvesszot (Solidago canadensis)
pedig csak az intenziv miivelési teriileten mintaztak. A mintazott n6vények RNS kivonatainak
RNS ¢és kisRNS tartalméat szekvenaltak nagy-ateresztoképességli szekvenalassal.

Munkamat a gyomnovényekbdl készilt HTS-ek eredményének elemzésével kezdtem,
amihez bioinformatikai modszereket hasznaltam. Az elemzés soran kapott virustalalatokat az
,E value” alapjan, illetve génuszonként csoportositottam. Az elemzés soran a kovetkezd
virusok lehetséges jelenlétére kaptam talalatot: Wuhan aphid virus 2 (WHYC2), Wuhan insect
virus 21, Aphis glycines virus: (AGV 1), carnation Italian ringspot virus (CIRV), Hubei
permutotetra-like virus, Tomato bushy stunt virus (TBSV), Erysiphe necator ourmia-like virus,
Alternaria arborescens mitovirus.

A HTS-sel detektalt virusok visszaigazolasat fiiggetlen modszerekkel a Wuhan aphid virus
2 esetében kezdtem meg. Ehhez primert terveztem, gradiens PCR-rel optimalizaltam a primerek
anneldlasi hdmérsékletét, elvégeztem a PCR reakciot, a PCR reakcid termékét tisztitottam majd
PJET vektorba ligaltam és E. coli baktériumba transzformaltam. A klénokbol plazmid DNS-t
tisztitottam, és szekvenaltattam.

Ugyan a PCR tesztet a Wuhan aphid virus 2 kimutatasara terveztem, a PCR termék a
gazdandvény (seprence) sajat RNS-ének bizonyult. Ennek oka lehet, hogy a mintazott
novényben alacsony volt a virus koncentracidja. A jovében tervezziik a WHYC2 ¢és a tovabbi

azonositott virusjelenlétének RT-PCR-rel valo visszaigazoldsat, Gjabb primerek tervezése utan.



