A ligeti sz616 (Vitis sylvestris) viromjanak vizsgalata HTS-sel és molekularis
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A szOlotermesztésben a virusok okozzdk a legtobb nehézséget a termesztOk szdmara.
Genetikai diverzitasuk ¢€s terjedési mechanizmusuk jelentdsen meghatdrozza az elleniik valo
vedekezést. A szakdolgozatom célja a Vitis sylvestris feketeerdei és hédervar-kimlei
populaciok virusfertozottségének feltérképezése volt, kiemelt figyelmet forditva a GRSPaV,
GFVA ¢és a GVt virusokra, valamit ezek filogenetikai elemzésére, hogy a koztiik 1évo evolucios
kapcsolatot jobban megérthessik.

A kisérlethez 3 helyrdl, a Feketeerdoben két részrdl €s a Hédervar-Kimle kozotti részrol,
2019. junius 27-én begyijtott Vitis sylvestris mintakat vizsgaltam. A mintak RNS kivonataibol
az RNS-eket és a kisRNS-eket szekvenaltak, majd ezekbdl készitettek egy RNS és KisSRNS
konyvtarat. El6szor szekvenalas eredményeit bioinformatikai médszerekkel elemeztem, és az
E-értek alapjan 2 virus jelenlétét tudtam igazolni, a GRSPaV-t és a GFVA-t. Ezt kovetden a
rendelkezésre all6 primereket raillesztettem a kapott virus specifikus kontig szekvenciakra.
Mivel a GFVA esetében nem allt rendelkezésre specifikus primerpar, primereket terveztem. A
tervezett primerek optimalis annelalasi hdmérsékletét gradiens-PCR-el allapitottam meg, majd
elvégeztem az RT-PCR-reakciét. A kapott terméket tisztitottam, majd ligaltam és E. coli
kompetens baktériumsejtbe transzformaltam. A klénokbol plazmid DNS-t izolaltam, majd
tisztitas utan szekvenaltattam dket. A szekvenalas eredményeit az NCBI adatbazisaban szerepld
referencia genomokkal 6sszevetettem. A kapott eredmények azt igazoltak vissza, hogy a
GRSPaV a referencia genommal nagymértékii egyezést mutatott, ezzel szemben a GFVA nem
egyezett a referencia genommal, helyette a GVT referencia genomhoz allt kbzel. Ennek oka az
lehet, hogy a GFVA a GVT virusb6l mutéalédott. Utolsé Iépésben filogenetikai tdrzsfat

készitettem, mely jol szemlélteti a mintak rokonsagéat mas sz61évirusokkal.



