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1. Bevezetés és célkitiizés

Az ¢éghajlatvaltozés novelte abiotikus és biotikus stresszek veszélyeztetik a ndvények
termésmennyiségét és mindségét. A klimavaltozas kiilondsen nagy jelentéséggel bir a kukorica
(Zea mays L.) esetében mind az abiotikus, mind a biotikus stressztényezoket illetéen, mivel a
kukorica a vilagon termesztett legfontosabb haszonnévények egyike. Az abiotikus (kornyezeti)
stressztényezOk kukorica esetén okozta karok akar tobb, mint 60%-os, a biotikus (korokozok,
kartevok) tényezok pedig 30-40%-os termésveszteséget okozhatnak (Szigeti, 2018). A biotikus
tényezOk koziil kiemelt szerepe van a virusoknak, melyek nagy kockazatot jelentenek a
mezogazdasagban a termésmennyiség csokkenésére. Foleg a tropusi €s szubtrdpusi teriileteken
optimalisak a feltételek a virusok és vektoraik (levéltetvek) fennmaradasanak, azonban a
klimavaltozassal mar Europaban is egyre kedvezébbek a feltételek szamukra (Sharma & Misra,
2011). Levélteti fajok felmérésével foglalkozo kutatasok szerint az éghajlatvaltozas hatasaként
az utobbi 30 évben, tobb mint 20%-kal nétt Europaban a levéltetli fajok szdma, és egyre
nagyobb aranyban jelennek meg a tropusi egzotikusnak szamito fajok is (Hullé et al., 2010). A
novényi virusos betegségek mara a mezdgazdasag f6 veszélyforrasava valtak. Napjainkban
kortlbeliil 2000 szarazfoldi novényeket fertézo virusfajt irtak le, melyek kultirnévények széles
skalajat fertozik, ezzel szamos nagy jelent6ségii jarvanyt és stlyos gazdasagi karokat okozva
(Tatineni & Hein, 2023, Rao & Reddy, 2020). A gabonaféléken nagy karokat okozo virusok a
kukoricat megbetegitd kukorica csikossag virus (maize streak virus -MSV, Mastrevirus
storeyi), kukorica torpiilés mozaik virus (maize dwarf mosaic virus -MDMV, Potyvirus
zeananus), cukornad mozaik virus (sugarcane mosaic virus -SCMV, Potyvirus sacchari) vagy
a buzat és mas gabonaféléket fert6z6 arpa sarga torpiilés virus (barley yellow dwarf virus -
BYDV, Luteovirus mavhordei) vagy a buza csikos mozaik virus (wheat streak mosaic virus -
WSMYV, Tritimovirus tritici) is (Tatineni & Hein, 2023). Evrél évre novekszik a virusos
betegségek, valamint az Gjonnan felbukkand virusok szdma. Az éghajlatvaltozas okozta
szélsOséges idojarasi tényezOk (aszaly, hohullam, villamarviz) egyre gyakoribba valnak, és
becslések szerint az extrém iddjarasi jelenségek mellett a jovoben 2-4 °C-os hdmérséklet
novekedésre szamithatunk (Kemény et al., 2019). A globalis felmelegedés hazankat fokozott
mértékben fogja érinteni, és at fogja formalni Magyarorszag agrodkologiai potencialjat,
megvaltoztatva a vetési és betakaritasi idopontokat is. Kukorica esetében a klimamodellek
szerint 2050-ig a vetésid6 9 nappal tolodik elére, a betakaritas pedig 17 nappal hamarabb fog
bekovetkezni, termésveszteséget tekintve pedig 18%-os hozamcsokkenést josolnak (Kemény

etal., 2019). Az éghajlatvaltozas befolyassal lesz a virusfertézések lefolyasara és terjedésére is,



mivel elésegiti a virusvektorok elterjedését. Eddig foként Afrikaban és a tropusi, szubtropusi
teriileteken problémat okozd virusok, a valtozo éghajlatnak koszonhetden uj teriiletekre jutnak
el, ezaltal 0j-gazda korokozo kdolcsonhatasok és 0ij patogén torzsek jelennek meg, melyek
letorhetik a mar meglévd rezisztencidt az egyes gazdandvényekben. Ezen tényezdk a
termesztett novényeken kiviil az 6shonos novényfajokat (erdéket) is fenyegetik, ezaltal nem
csak az €lelmiszerbiztonsagra, de a biologiai sokféleségre is kockazatot jelentenek (Singh et al.,
2023). A virusok jelentdségét az is ndveli, hogy a virusfertézésekkel szemben rendkiviil nehéz
a védekezés és viszonylag kevés eszkoz all rendelkezésre elleniik. Az integralt (IPM —
Integrated Pest Management) novényvédelmi szemlélet sordn a megelézésre helyezve a
hangsulyt, rezisztens/tolerans fajtdk alkalmazasaval, a vektorszervezetek ¢és alternativ
gazdaszervezetek hatékony kezelésével tudjuk csokkenteni a virusbetegségek altal okozott
gazdasagi problémékat. Kémiai védekezés nem 4&ll rendelkezésre elleniik, a fertdzott

novényeket utélag mar nem lehet kigydgyitani (Rao & Reddy, 2020).

Korabbi kutatdisomban az abiotikus stresszek (vizhidnystressz, hdstressz) hatasat
tanulmanyoztam kukorican, mely soran azt vizsgaltam, hogy a ndvényélettani folyamatok
milyen Gsszefliggésben vannak, és hogyan valtoznak az abiotikus stresszhatdsokkal. A 2022-es
¢v aszalyos korliilményeinek koszonhetéen nem csak laboratoriumban, hanem szant6foldi
kortilmények kozott is jol tanulmanyozhatd volt a szarazsagstressz €s hdstressz hatasa a
kukorica ¢lettani folyamataira. Jelen kutatas sordn a biotikus stresszhatdsok (gyomndvények és
virusok) kukorican okozott hatdsat vizsgalom, kiemelve a virusrezervodr gyomok szerepét a
virusok fennmaradasaban, terjesztésében. Célom, hogy a gazdalkodok szamara is gyakorlati
szempontbdl fontos eredményeket talaljak, melyek eldsegitik a gazdalkodas hatékonysagat €s

a termésbiztonsag novelését. Ezeket a célokat a kdvetkezd pontok altal kivanom elérni:

1. Lehetséges virusrezervoar gyomfajok jelenlétének felvételezése egy Nagycsepely kornyékén

lev6 kukoricatablaban, valamint a tablaszegélyeken.

2. Levélmintak gytjtése a vektorszervezetekkel fertdzott tiineteket mutatd (szivogatasnyom,

sargulas) gyom és kukorica novényekbdl.
3. A mintazott ndvények viromjanak meghatarozasa HTS-sel.

Jelen dolgozattal a klimavaltozas hatisaihoz €és az ehhez val6d alkalmazkodas vizsgalataihoz

kapcsolodo kutatasokat szeretném elésegiteni.



2. Szakirodalmi attekintés

2.1. A kukorica jelentésége a vilagban

A buza és rizs 10.000 évvel ezeldtti domesztikacidjat a kukorica (Zea mays L.) koriilbeliil 9000
évvel ezelotti Dél-Mexikoban/Kozép-Amerikdban torténd domesztikacidja kovette. Az
europaiak Amerikaba jutdsdval az 1500-as évektl e novény hamarosan az egész vilagon
elterjedté valt (Pep6 & Sarvari, 2011), és azota az éves 1 milliard tonnat is meghalado
termeléssel a vildg vezetd gabonaféléi kozé tartozik (Erenstein et al., 2022). Jelentdsége
kiemelkedd az élelmiszerbiztonsagban, foleg a fejlédo orszagokban, hiszen ezen teriileteken a
buzaval és rizzsel egyiitt az élelmiszer kaloria legalabb 30%-at biztositja. Féleg Afrika és
Ko6zép-Amerika egyes részein kiemelkedd a szerepe, ahol a kukorica egyediil a kaldriabevitel
20%-4t teszi ki (Shiferaw et al., 2011). A vildgon koriilbeliil 197 millié hektdron termesztik,
mellyel a 2. legnagyobb teriileten termesztett novény. A kukorica sokoldalu, tobb felhasznalasi
lehetdséget magaban foglaldé novény, hasznositdsa lehet tomegtakarmany, silod, keményito,
invertcukor, bioetanol (Pepd & Sarvari, 2011). Termesztése az egész vilagon, kb. 165
orszagban torténik, melybdl a kovetkezd nyolc orszag dominal: az USA, Kina, Brazilia,
Argentina, Ukrajna, Indonézia, India és Mexiko. Ezen orszagok egyiittvéve a vilag kukorica
termesztésének haromnegyedét adjak a koriilbeliil 881 milli6 tonnas termelésiikkel (Erenstein
et. al., 2022). A vilagon a kukorica termesztési teriiletének 36,1%-a Amerikaban, 34,1%-a
Azsidban, 20,9%-a Afrikaban és 8,9%-a Europédban taldlhat6. Amerika a vildg kukorica
termesztésének koriilbeliil felét adja 49,6%-kal, melyet Azsia kovet 32%-kal, majd Eurépa
11%-kal, végiil pedig Afrika 7,4%-kal (1. dbra).

Termesztési terlilet megoszlasa a vilagon Termesztés megoszlasa a vilagon
Eurdpa; 8,90% Afrika: 7,40%

Eurdpa: 11%

Amerika;

Afrika; 20,90% 36,10%

Amerika:49,60%

Azsia: 32%

Azsia; 34,10%

1. abra: A kukorica termesztési teriiletének megoszlasa (bal) és a termesztés megoszlasa
(jobb) a vildgon kontinensenként (Erenstein et al., 2022 alapjan)



A kukorica a vilagon a 3. legnagyobb mennyiségben fogyasztott gabona a buiza ¢és a rizs utan.
Vilagszerte a fogyasztasa évente 18,5 kg/f6/év, mely az éves 175 kg-os gabonafogyasztas 11%-
at jelenti, de Afrika egyes orszagaiban a fogyasztas akar az 50-100 kg/fo/évet is elérheti. A
human ¢élelmezésben betdltott szerepe mellett, kiemelkedd a takarmanycéla felhasznalasa is,
azonban ipari energiandovényként (bioetanol) sem elhanyagolhat6. A  globalis

kukoricatermesztés tobb, mint felét takarmanyozasra hasznaljak (Erenstein et al., 2022).

A kukorica C4-es fotoszintézisének koszonhetéen szamos teriileten elterjedt, igy a tropusi,
szubtropusi €s mérsékelt Gvben is megtalalhatd. Széleskorti elterjedése és valtozatos
kortiilményekhez valo alkalmazkodasa (nedvesebb-szarazabb, alacsonyabb-magasabb fekvésii
teriiletek), kiilonboz6 fajtak kialakuldsahoz és nemesitéséhez vezetett. Ezek alapjan klimazona-
hatarok szerint csoportosithatjuk az egyes teriileteken termesztett kukorica fajtdkat, melyek
eltérnek tenyészidejiikben (pl. hosszu és rovid tenyészideji, mérsékeltovi, tropusi fajtak), és
egy¢eb tulajdonsagaikban pl. szarazsagtiirés, biotikus stressz rezisztencia. Az éghajlatvaltozassal
azonban megvaltoznak az egyes terliletek termesztési kilatasai, példaul az északi és déli
sz€lességi fokokon ¢és magasabban fekvd teriileteken novekszik, a szubtropusi/tropusi
terlileteken viszont az abiotikus (szarazsag, magas homérséklet) és biotikus (korokozok,
kartevok) stresszhatasok novekedésével csokken a termeszthetdség esélye. A klimavaltozassal
uj virulens kérokozok és kartevok jelennek meg eddig nem érintett teriileteken. Afrikaban
példaul az utobbi 10 évben megjelent a kukorica letalis nekrozis (maize lethal necrosis — MLN),
valamint az 6szi seregherny6 (Spodoptera frugiperda) invazidja, mely korabban Afrika tobb
mint 40 orszagat érintette, 2018-ra mar Azsidra is atterjedt. Ezek a példak is jol mutatjak, hogy
a klimavaltozéssal a biotikus stresszhatasok jelentdsége egyre noni fog, ami ujabb kihivasokat

jelent az abiotikus stresszhatasok megoldasa mellett (Erenstein et al., 2022).
2.2. A kukorica jelentosége hazankban

Hazéankban a kukorica az egyik legfontosabb termesztett ndvény a buza mellett. Felhasznéalasat
tekintve f6leg takarmanyként hasznositjuk, hiszen 65-70%-0s keményitétartalma, 700-800 g/kg
keményitdértéke €s 8,5-9,5 MJ/kg szarazanyag tartalma miatt jelentds energiaszolgaltato
szerepe van (Pepd & Sarvari, 2011). Hazénkban a legjelentésebb kukoricatermesztd régio a
Dél-Dunantul és az Eszak-Alfold, mely teriileteken a termelSk joval magasabb termésatlagok
produkalasara képesek, mint az orszag tobbi teriiletén (Hingyi, 2005). Magyarorszagon a
szantoteriilet nagysaga 2023-ban 4.173.200 ha, a kukorica betakaritott teriilete pedig 767.852

ha volt, ami koriilbeliil 18,5%-at teszi ki a szantoteriiletnek. A termoteriilet alakulasa az utobbi



10 évhez képest jelentds csokkenésen ment keresztiil (1. tabldazat), hiszen a 2010-es években a
kukorica vetésteriilete a szantoteriilet nagyjabol 25%-at tette ki a koriilbeliil 1 millié ha-0s
vetésteriiletével (httpl). A kukorica termésmennyiségét jelentdsen befolyasoljak a kdrnyezeti
viszonyok. Hazank kornyezeti és teriileti adottsagai kivalo feltételeket biztositananak a
gabonatermesztés szamdra, de a klimavaltozads szélsOségei miatt erdsen ingadozo
terméshozamok alakulnak. Erre jo példa a 2004-es év, amikor nagyon kedvezd kdrnyezeti
viszonyok mellett hazankban és Europa-szerte is rekordmennyiségii termést tudtak betakaritani.
Ebben az ¢vben hazankban tobb, mint 8 millié tonna, a vilagon pedig 721 milli6 tonna kukoricat
takaritottak be, ami 12%-kal tobb volt az azt megel6z6 2003-as évhez képest (Hingyi, 2005). A
masik szélsdséges példa a 2022-es év, mely soran rendkiviil aszalyos nyar volt. Az ekkor fellépd
szarazsag ¢és szélsdségesen magas homérséklet kovetkezményeként jelents terméskiesés
keletkezett (httpl). A kukorica termesztése soran a cimerhanyas, viragzas és megtermékenyiilés
id6szaka miatt a legkritikusabb honapok a julius-augusztus (Pepd & Sarvari, 2011), ekkor a
legfontosabb a megfelelé csapadék a novény szdmara, mely a 2022-es évben rendkiviil
kedvezoétleniil alakult. Ezt a terméskiesést a 2. dbra is szemlélteti. JOl lathato, hogy mig 2021-
ben tobb mint 1 millio hektart takaritottak be, amirdl koriilbelil 6,5 millid tonna termés
szdrmazott, addig a 2022-es évben a betakaritott teriilet mennyisége 816 ezer hektarra csdokkent,
a betakaritott termés pedig nem érte el a 3 millid tonnat, és az el6z6 évi 6 t/ha-os termésatlaghoz
képest csak 3,5 t/ha-os termésatlagok lettek. Lathaté tehat, hogy hazankban a

kukoricatermesztés alakuldsa erdsen valtozé a kornyezeti feltételek fliggvényében.

1. tablazat: Magyarorszag kukorica termelésének valtozasa az egyes években (httpl)

Az orszag kukorica termelésének viltozasa egyes években
Ev 2013 2016 2019 2021 2022 2023
Betakaritott teriilet (ha) 1242605| 1011563| 1027592 | 1054566| 816643| 767852
Betakaritott dsszes termés (t) | 6756435 | 8729915 | 8277813 | 6462205 | 2781774 | 6272524
Termésitlag (t/ha) 5,44 8.63 8,06 6,13 3.41 8,17

Termésatlag (t/ha) Betakaritott 6sszes termés (t)
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2. abra: A termésatlagok alakulasa (bal) és a betakaritott Gsszes termés alakulasa (jobb) 2013
¢s 2023 kozotti években



2.3. A virusok altalanos jellemzése

A novényeket szamos korokozé fertdzi, koztiikk az egyik legjelentésebb csoportot a virusok
alkotjak. A virusok tanulményozésa egészen az 1890-es évekre nyulik vissza, a dohany mozaik
virus (tobacco mosaic virus — TMV, Tobamovirus tabaci) Ivanovszkij (1892) és Beijerinck
(1898) altali felfedezéséig (Zaitlin & Mayer, 1998). Az6ta mar tobb, mint 2000 szarazfoldi
novényeket fert6z6 virusfajt irtak le (Tatineni & Hein, 2023). A virus elnevezés a latin virus —
méreg szobol szarmazik. A virusok nem sejtes felépitésii sejtparazitak, csak a gazdasejtben
képesek szaporodasra mivel sajat anyagcserével nem rendelkeznek (Hull, 2014). Abban az
esetben tekintiink gazdaségilag jelentésnek egy virust, amikor az fert6zésével szignifikans
eltérést okoz a névény novekedésben, ezaltal a termésmennyiségben is (Hull, 2014). A virusok
altal okozott tiinetek széles skalajat taldljuk meg (3. dbra), példdul okozhatnak
elszinezddéseket, mozaikosodast, sargulast, kiillonbozo mintazatokat (pl. gytri alak), nekrozist,
rendellenes fejlodést, satnyulast, torpendvést, enaciot, levélsodrodast és floém nekrozist is
(Khan & Dijkstra, 2006). A virus névényben torténd terjedését tekintve elkiilonithetiink lokalis
¢s szisztemikus fert6zést. Lokalis, ha a virus a fert6zés helyérdl nem tud nagy tavolsagra
elterjedni és csak a fert6zés helye kortil lathatok elvaltozasok, mint példaul helyi nekrotikus
tiinetek megjelenése hiperszenzitiv reakcido esetén. Szisztemikus fertézéskor a virus a
szallitoszovetbe jutva az egész ndovényben elterjed, és az egész ndvényre kiterjedd tiinetek
¢észlelhetdek, példaul torpendvés, levélméret csokkenés, klorofill tartalom csokkenése a

levelekben.

3. abra: Kiilonboz6 virustiinetek: sharka virus (Plum pox virus -PPV, Potyvirus plumpoxi)
szilvan (bal), paradicsom bronzfoltossag (Tomato spotted wilt virus -TSWV, Orthotospovirus
tomatomaculae) tiinetei paprikan (kézépen), bab kozonséges mozaik virus (Bean common
mosaic virus -BCMV, Potyvirus phaseovulgaris) tiinetei babon (jobb) (Ménos Gréta, 2024)

A virusok egy fehérjeburok altal koriilvett egy vagy tobb szegmensii nukleinsav molekulédbol
épilnek fel (Hull, 2014). A nukleinsav lehet DNS (dezoxiribonukleinsav) vagy RNS
(ribonukleinsav), mely lehet cirkularis vagy linearis, kétszalu (ds: double-stranded) vagy

egyszalu (ss: single-stranded), mely utobbi lehet pozitiv, mas néven sense (+) vagy negativ (-),

crer
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novényi virus RNS orokitéanyaggal, ezen beliil is egyszali és sense RNS-sel (+sSRNS)
rendelkezik. A ndvényi virusok genom mérete valtozatos, példaul az RNS virusok genom
mérete atlagosan 2 kb-tol 32 kb-ig terjed (Lauber et al, 2013). Kis genom mérettel (9,7 kb)
rendelkezik példaul a burgonya Y virus (potato virus Y -PVY, Potyvirus yituberosi) (Scholtof
etal, 2011), azonban majdnem 20 kb méretli genommal rendelkezik a citrus tristeza virus -CTV
(Closterovirus tristezae) (Folimonova, 2020). EImondhatd, hogy az RNS virusoknak altalaban
kisebb a genom mérete, mint a DNS virusoknak (Butkovic & Gonzalez, 2022). A virusok
méretiiket tekintve rendkiviil kicsik, 20-300 nm-es tartomanyba esnek, ezért csak
elektronmikroszkoppal lathatoak. Méretbeli eltéréseikre jo példa a TMV (4. dbra), mely 300
nm hosszusagu, mig a rozsnok mozaik virus (brome mosaic virus -BMV, Bromovirus BMV)
csak 25 nm atméréji. Alakjukat tekintve valtozatosak, felvehetnek helikalis, palcika,

ikozaéderes és bacillus alakzatot is (http2).

4. abra: A helikalis felépitésiit TMV. (A) A Tobacco mosaic virus virion modellje az
egymasba fonodo kapszid alegységekkel és a bels6 helikalis RNS-sel. (B) A TMV negativ
kontraszt elektronmikroszkopos felvétele (http3).

2.3.1. A virusok terjedése

Annak érdekében, hogy a virusok fennmaradjanak képesnek kell lenniiik a novényrdl-névényre
torténd hatékony terjedésre. Terjedésiik torténhet mechanikailag (oltds, szemzés, sebzés,
dugvanyozas, egyéb vegetativ szaporitoszervekkel torténd atvitel), szaporitdanyaggal (gumo,
oltvany) vagy vektorszervezettel. A legtobb ndvényi virus a természetben gerinctelen
vektorszervezetek altal terjed, foként izeltlabuak és fonalférgek torzsébe tartozo fajokkal, de
lehetnek még vektorszervezeteik gombak €s puhatestiiek is. A virusok legjelentdsebb vektorai
az izeltlabliak torzsébe tartozo levéltetvek, tripszek és kabocak (Hull, 2014). Vannak virusok
melyek tobbféle vektorszervezettel terjedhetnek, példaul az uborka mozaik virus (cucumber
mosaic virus -CMV, Cucumovirus CMV), és vannak olyan virusok is, melyek specifikusan csak
egy vektorfajjal képesek terjedni, példaul az arpa sarga csikos mozaik virus (barley yellow
striate mosaic virus -BYSMV, Cytorhabdovirus hordei) egyetlen kabdca vektora a Laodelphax



striatellus (Cao et. al, 2018). A rovar vektorok a névényi virusokat alapvetéen négy féle modon
képesek terjeszteni: nem perzisztens, szemi-perzisztens, perzisztens cirkulativ és perzisztens
propagativ modon (5. abra). A nem perzisztens virusokat a rovar a névény felszinhez kozeli
szovetébdl az epidermiszbdl veszi fel, és a virus csak a szajszerv feliiletére kertil, ezért stylet-
borne virusoknak is nevezik oket. A felvétel gyorsan torténik és nincs inkubacids id6, vagyis
azonnali virusleadasra képes a vektor, de a fertézOképességet egy id0 utan a vektor elveszti
(csak addig képes a fertézésre, amig a szipokan megtaldlhatok a virusrészecskék). A nem
perzisztens terjedésli virusok altalaban mechanikailag is atvihetok. Perzisztens (cirkulativ)
terjedés esetén a novény mélyebb szoveti rétegeibdl (xilém, floém) keriil be a virus a
vektorszervezetbe, €s a virusok a rovaron belill az emésztérendszerbe (elébél) és a
nyalmirigyekbe keriilnek. Ebben az esetben van inkubécios id0, tehat a felvételt kovetden a
vektor nem képes azonnal més ndovényt fertdzni a virus leaddsdval. A fert6zOképesség a
vektorban 4ltaldban hosszll idon keresztiil megmarad. Ezen virusok altaldban mechanikailag
nem terjeszthetok. Perzisztens-cirkulativ virus esetén a virus a hemolimfaba keriil majd egy
latens szakaszt kovetve, a nyalmirigyen keresztiil jut a szajszervbe és onnan a kovetkezd
taplalkozaskor jut a névényre, vagyis az lj gazdaszervezetbe. Amennyiben a virus replikalodik
a vektorszervezetben €s az utodba is atoroklddik tigy perzisztens-propagativ virusrdl beszéliink.
A szemi-perzisztens virusok részben nem perzisztens, részben cirkulativ tulajdonsagokkal
rendelkeznek, mert a fert6zott novénybdl a virusok felvételéhez hosszabb szivogatdsi idot
igényelnek, azonban, ha a vektorba kertilt a virus, akkor mér azonnal képes azt leadni (Whitfield

etal., 2015).

5. abra: Bal: Virus lokalizacios helyek rovar vektorban. A nem cirkulativ (nem perzisztens)
virusok a rovar szajszervében (A) vagy az el6bélben (B) maradnak. A perzisztens, de nem
propagativ virusok altalaban a floémben talalhatok és a rovar kdzépbelébe és végbelébe
keriilnek. A cirkulativ virusok a hemolimfan keresztiil jutnak a nyalmirigyekbe. A propagativ
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virusok f6leg a kozépbél sejtjeiben replikalodnak (Whitfield & Rotenberg, 2015). Jobb: A
leggyakoribb vektorszervezetek A: levéltetii (Myzus persicae), B: kabdca (Circulifer tenellus),
C: liszteske (Bemisia tabaci) (Hull, 2014).

2.3.2. A virusok szaporodasa

A virusok obligat sejtparazitdk, hiszen a gazdasejt anyagcseréje nélkiill nem képesek
szaporodni, mivel nem rendelkeznek fehérjeszintetizaldé és energiatermeld rendszerekkel
(Taylor, 2014). Replikalodasukhoz a gazdasejtbe jutasukra van sziikség. A virusok gazdasejten
kiviili, extracellularis allapotat virionnak, a gazdasejten beliili intracellularis replikalédoé virust
vegetativ virusnak nevezziik (Burrell etal., 2017). A virusok ndvényi sejtbe jutasahoz a névényi
sejtfal vagy kutikula sériilése sziikséges, mely altalaban mechanikai iton sebzések miatt alakul
ki. A fertdzési folyamatot 5 szakaszra (6. dbra) bonthatjuk, ezek az adszorpcid, penetracio,
dekapszidacio, eklipszis, maturacio, majd végiil a kiszabadulas (Horvath, 1999). Az adszorpcid
soran a virion altalaban virusvektor segitségével eljut a sejthez. Az ,,életciklusuk™ a virion vagy
kezdddik. Ezt kdvetden megtorténik a citoplazméaban a virus fehérjeburkanak eltavolitasa, a
dekapszidacio (,,kicsomagolas™), ami egy specialis kapszidbont6é enzimmel valosul meg. Ezzel
a virus nukleinsava hozzaférhet6vé valik az enzimeknek. Ez utan az eklipszis kovetkezik, ekkor
a sejt kozvetiti a virusgenom expressziojat a gazdasejt transzkripcios €s transzlacids apparatusa
altal, mely soran a virus nukleinsav informécioja alapjan a sejt polimeraz enzimjei szintetizaljak
az 1j virus elemeit. DNS virusoknak a transzkipcidhoz a sejtmagba kell szallitddniuk, hogy
hozzaférjenek a sejtfehérjékhez, melyekkel a DNS-b6l mRNS-t tudnak eldallitani. RNS virusok
transzlacidja a citoplazmaban torténik, mely a virus fehérjéinek eldallitasat eredményezi. A
nukleinsav megsokszorozodasa a pozitiv szala RNS virusok esetén ugy zajlik, hogy a pozitiv
szalrol egy negativ szal iroddik at, majd err6l nagy szamban uj pozitiv szalak képzddnek. Minden
virusnak legalabb harom fehérje képzddését kell iranyitania: ezek a replikaz, mely a nukleinsav
masolasahoz Kkell, a kopenyfehérje, mely a virus fehérjeburkat alkotja, és a mozgasi fehérje,
mely a virus sejtrdl-sejtre terjedésében jatszik szerepet. Az 6todik fazisban a maturacio (,,érés”)
soran a képzddott virus nukleinsavak €s fehérjék dsszeallnak és 1étrejon a virion. A virusok
terjedhetnek a sejtek kozott a plazmodezmékon egyik-sejtrél a madsikra, valamint a
szallitdszovetbe bejutva az egész ndvényben szisztemikusan is képesek a terjedésre. Végiil a
1étrejott virus kiszabadul a sejtbdl, és altalaban a sejt lizisével, pusztulasaval keriil a kiilvilagba

(D’Arcy, 2000).
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6. abra: Egy +ssRNS virus ¢letciklusa a novényi sejtben (http4).

2.4. A novény védekezo reakcioja

Az abiotikus és biotikus stressztényezokre a ndvények kiillonb6zé védekezé mechanizmusokat
fejlesztettek ki. Ez igaz a virus okozta fert6zésekre is, melyek hatasara szamos molekularis
biologiai reakci6 indul meg a novényekben. llyen névényi valasz példaul a hiperszenzitiv
reakcio (HR), a szisztemikus szerzett rezisztencia (SAR) és az RNS-interferencia is (Mandadi
& Scholthof, 2013). A hiperszenzitiv reakcioval (HR) a névény képes meggatolni a kérokozo
terjedését azaltal, hogy megvaltoztatja a sejtfal 6sszetételét és fizikai tulajdonsagait, valamint
masodlagos anyagcsere termékeket szintetizal (példaul szalicilsav, jazmonsav). A
hiperszenzitiv reakcid sordn a fert6zés helyén hirtelen nekrézis, elhalas kovetkezik be a
szOvetekben, ezzel a korokozd terjedése gatolt a novényben. A SAR szerzett rezisztencia,
mely egy korabbi indukalo fert6zés utan biztosit széleskorli védettséget a novény nem fertdzott
,haiv”’) részeiben. A korabbi fertdzés miatt az indukalt rezisztencidval rendelkezd ndvényi rész
(pl. levél) fokozott késziiltségi allapotban (priming) van. A késébb bekdvetkezd fertdzéskor a
novény ,.emlékszik” az elsd fertdzésre (Kiraly, 2004). Az elsd, indukélo fertézésbol fertdzott
levelekbdl a fertézés informacidja szignalmolekulakkal (szalicilsav -SA, jazmonsav -JA, metil-
szalicilat -MeSA) a tavolabbi, nem fert6zott levelekbe kertil, ami ezekben rezisztenciat valt ki
(Adam, 2016). Az RNS-interferencian alapul géncsendesités gyorsan és hatékonyan képes
felismerni és lebontani a behatold virust. A fertdzés hatasara a novény védekezd rendszere
indukalodik, mely soran a virus szekvencidjaval megegyezd kis RNS-ek keletkeznek. A virus
sejtben valo sokszorozodasakor, a virus orokitéanyagrol hosszu, kétszala RNS-eket egy RNS
bontd, darabold enzim (DCL: Dicer-like enzim) felismeri, és kisebb darabokra bontja, igy 21-
25 nukleotid hosszusagu kétszalu, kis interferaldo RNS-sek (SIRNS: small interfering RNS)
keletkeznek. Ezt kovetden az siRNS egyik szala beépiil egy végrehajtd enzim-komplexbe
(RISC: RNS-indukalt csendesité komplex) (http5). Ez a komplex aktivalodik amikor a kis RNS

bekapcsolodik hozza, €s ettdl kezdve felismeri az Gsszes olyan RNS-t a sejtben, ami az enzim-
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komplexbe beépiilt kis RNS-sel komplementer, ¢és vagy elhasitja a virus RNS-t, amit aztan a
gazdasejt nukledzai lebontanak, vagy gatolja az RNS-rdl a fehérje szintetizalasat (Varallyay,
2015). A virusok az RNS-interferencia megakadalyozasara szamos stratégiat fejlesztettek ki,
ami jol mutatja a novények €s virusok kozott zajlo koevolucios folyamatot. Egyes virusok gatlo
fehérjék termelésével akadalyozzak a darabold vagy végrehajtdé enzim mikodését, vagy olyan
fehérjéket termelnek, melyek megkotik a kis RNS-eket, ezaltal a végrehajté komplex nem képes
megtalalni Oket (Kamthan et al., 2015). Egy virus gazdaszervezetének azokat az
organizmusokat vagy sejteket tekintjiilk, melyekben az adott virus replikdlodni, szaporodni
képes. A gazdandvény lehet nem gazda, rezisztens, tolerans vagy fogékony a kérokozo
fertdzésére. Szerencsére a legtobb ndvény-virus kapcsolat nem kompatibilis, a virusok csak
egy-egy adott gazdanovény kort képesek fertézni. A fertézéshez mind a gazda, mind a ndvény
oldalardl sziikség van kompatibilitiasi faktorokra, csak ezek egyiittes megléte esetén lesz képes

egy virus egy adott novényt megfertézni (Garcia-Ruiz, 2019).
2.5. Virusok kimutatasa, diagnosztikaja

A molekularis moddszerek hasznalata elétt a virusok diagnosztikaja féleg a tiinetek
megfigyelésén alapult, ami nem adott egyértelmii informaciét a jelenlévé koérokozokrol. Az elsé
virus kimutatas a TMV-hez kotodik. Ivanovszkij fedezte fel 1892-ben, hogy a mozaikosodast
mutato beteg névény szovetnedvével az egészséges novény is beteggé valik. Beijeric 1898-ban
rajott, hogy a bakterialis méretre tervezett filteren szlirt szovetnedv fertdzOképes marad, tehat a
baktériumoknal kisebb nanométeres tartomanyu koérokozorol lehet szo6. A TMV-t 1953-ban
Stanley tisztitotta elséként (Zaitlin & Mayer, 1998). A hagyomanyos viruskimutatasi
moddszerek azt mutatjdk meg, hogy jelen van e az adott virus az adott ndvényben. A
legelterjedtebb ilyen vizsgalat az ellenanyaggal végzett virus kopenyfehérjét felismerd modszer
felismerd megfeleld ellenanyagra. Az ELISA azt az alapvetd elvet hasznalja, hogy az antigének
specifikus antitestekhez kotddnek, ez pedig lehetdvé teszi nagyon kis mennyiségli antigének,
példaul fehérjék, peptidek, hormonok, és antitestek kimutatidsat egy folyadékmintiban. A
modszer enzimmel jelolt antitesteket hasznal (Gan & Patel, 2013). Ennél modernebb és
érzékenyebb modszer a polimeraz lancreakeié (Polimerase Chain Reaction -PCR) technika
(7.dbra), amivel barmely DNS szakasz korlatlan szamban felszaporithatd, sokszorozhatd. A
modszer sejtekben is lejatszodo replikacios folyamaton alapul (Heszky & Galli, 2008). Szamos
PCR moddszer létezik (példaul real time PCR vagy quantitative PCR- (-PCR, reverse
transcription PCR -RT-PCR, multiplex RT-PCR, nested PCR, direct PCR, long range PCR)
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azonban csak néhany modszer terjedt el rutinszerlien a laboratdriumi diagnosztikdban
(Boonham et al, 2013, Cassedy et al, 2021, Gambino & Gribaudo, 2007, http6). Az RT-PCR
(Recerse Transcription PCR) lehetévé teszi RNS templat felszaporitasat, reverz transzkriptaz
enzimmel az RNS c¢DNS atirasa utan. Ezt kovetéen az egyszali DNS molekula a DNS-
polimeraz enzim segitségével atirodik €s innentdl kezdve a folyamat megegyezik a kordbban

leirt PCR modszerrel (Freeman et al., 1999).

A PCR modszer alkalmazédsahoz ismerni kell az adott virus ordkitdanyaganak nukleotid
sorrendjének egy részét az inditoszekvencidk tervezéséhez, ELISA esetén pedig megfeleld
ellenanyagra van sziikség. Ezért az ELISA és a PCR mddszerrel csak olyan korokozot tudunk
kimutatni, amit ismeriink. Ezeket a mdodszereket akkor érdemes alkalmazni, ha feltételezziik

egy adott korokozo jelenlétét adott ndvényben (Vérallyay, 2015).

TITTTTITIT
LLLLLLLLLL
TITTTTTTIT
Illllllll_l
X T
< LLLLLLLULL
1 TITTTTITTT o
(2]
o ()
[T @ :
J ] TTTTTIT1
B L
TITTITT
LULLLUILL
TITTIT
LLLLLLLULL
Template strands o Denaturation
TITTTTIITT
T e Annealing
} Primers
e Elongation

LT Nucleotides

DNA Polymerase

7. abra: A PCR folyamatabraja (http7).

A helyszini diagnosztikaban jol alkalmazhato, egyszerii és gyors megoldast kinalnak a lateralis
aramlasi tesztek (Lateral flow tesztek -LFT). Ez egy egyszerii szerologiai modszer, ahol a
tesztcsik feliiletéhez nukleinsav vagy fehérje specifikus ellenanyag van rogzitve. Ezzel a
modszerrel lehetséges folyékony mintdban baktériumok és virusok kimutatisa. A minta
tesztcsikon vald aramoltatasa sordn az antitest-reporter molekuldk komplexet képeznek a
mintaban talalhatd antigénnel, az eredményt szinvaltozas jelzi (Ince & Sezgintiirk, 2022).
Azonban ez a modszer a PCR-hez képest alacsonyabb megbizhatosagu, foleg, ha a vizsgalt

mintdban alacsony a jelenlevd virus koncentracidja (Alhabbab, 2022).
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2.5.1. A nukleinsavak nukleotid sorrendjének meghatarozasa (szekvenalas)

Sanger felfedezésének koszonhetéen mar a 70-es évektdl kezdve hataroztak meg virus
szekvencidkat virionbdl tisztitott nukleinsavakat hasznélva. Ezzel a szekvenalasi technikéaval
egyszerre csak egy molekula nukleotid sorrendje hatarozhatdo meg. Az elmult egy-két évtized
6 elore 1épését a masodik és harmadik generacids szekvenaldsokkal torténd névényi virusok
szekvenciaadatainak feltarasa jelentette, mellyel a mintaban levé minden nukleinsav molekula
szekvencidja meghatarozhato (Villamore et al, 2019). Ezekkel a modszerekkel az ELISA-
teszttdl és PCR-tdl eltéréen nem kell eldzetes informacid birtokdban lenniink a virusokrol, igy
akar eddig még le nem irt 1 virusok felfedezése is lehetdvé valik. Az els6 HTS (high-
throughput sequencing) modszerek eltt megszekvenalt DNS virusgenom a karfiol mozaik
virus (cauliflower mosaic virus- CaMV, Caulimovirus tessellobrassicae) volt, amit a TMV
RNS szekvenalasa kovetett (Scholthof et al., 2011).

A nukleinsavak épitéelemekbdl (nukleotidbol) allnak, melyeket a heterociklikus bazisok,
cukormolekula és foszforsav épit fel. A nukleotidok sorrendje hatdrozza meg az adott él6lényt.
DNS esetén A (adenin), C (citozin), G (guanin), T (timin), RNS esetén a timin helyett U (uracil)
bazis vesz részt a nukleotidok felépitésében. Kiilonbség van még a cukormolekulak
felépitésében, mivel DNS esetén pent6z (dezoxirib6z), RNS esetén riboz alkotja (Travers &
Muskhelishvili, 2015). Ezen nukleotidok sorrendjének (szekvencia) meghatdrozasa torténik
szekvenalaskor. A DNS nukleotid sorrendjének megallapitasat 1977-ben Frederick Sanger
dolgozta ki. Ez a Sanger-féle szekvenalas tette lehet6vé az emberi genom bazissorendjének
elsé meghatarozasat. A folyamat soran egyszerre egy DNS molekula bazissorendje hatarozhato

meg (Akacin et al., 2022).

Két évtizede 0j technologiai modszereket (ij generacios szekvenalasok, next generation
sequencing — NGS) fejlesztettek a nukleinsavak nukleotid sorrendjének meghatarozasara,
melyek egyszerre sok millié nukleinsav molekula nukleotid sorrendjét képesek meghatarozni.
A szekvenalds eredményeként a minta egészében talalhatd Osszes nukleinsav bazissorendjét
megtudhatjuk, ezt metagenomikanak nevezziik. Ezzel a mdodszerrel akar a névényben jelenlevd
O0sszes RNS, vagy a novény védekezése soran Iétrejott kis RNS-ek szekvencidja is
meghatdrozhato. Utobbi esetben csak rovid 21-25 nukleotid hossziisagh molekuldk
nukleotidsorrendjét kell meghatarozni. A szekvenalas eredményeként milliés nagysagrendii
AJ/C/GI/T-bdl allo olvasatot kapunk, amit bioinformatikai modszerekkel tudunk elemezni. A

mintadban megtaldlhatd a gazdaszervezet és a korokozok sokmillié nukleinsav molekuldjanak
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szekvenciaja. A modszer folyamatos fejlodése miatt ezt a szekvenalast ma mar nagy
ateresztoképességii szekvenalasnak (high-throughput sequencing -HTS) nevezzik és
hasznélataval az utobbi tiz évben rengeteg 0j virust fedeztek fel a kutatok. Ez a modszer
hatékony eszkoznek bizonyul a mar kordbban leirt virusok és tjonnan felfedezett virusok
detektalasara is. A HTS DNS szekvenalas kémiai alapjat is a Sanger-féle szekvenalas adta. A
HTS virusdiagnosztikai felhasznéldsakor kiilonb6zd nukleinsav templatokat lehet hasznalni,
melyek lehetnek: siRNS, teljes RNS (total RNS), kettds szali dsRNS, virusszert részecskék
(VLP), vagy virionbol tisztitott nukelinsav (VANA) (Villamore et al., 2019, Varallyay, 2015).

2.6. Kukoricaban jelentds virusok

A virusok a kukorican is jelentds betegségeket okoznak vilagszerte. Az afrikai orszagok nagy
részében a kukorica termésmennyisége koriilbeliil csak 1/3-a a vilag atlagtermésének, melynek
f6 oka a virusbetegségekben keresendd. A legnagyobb problémat az afrikai orszdgokban az
MLN okozza, amit elséként 2011-ben Kenyaban jelentettek. Az MLN-t a Tombusviridae
csaladba tartoz6 maize chlorotic mottle virus -MCMYV (Machlomovirus zeae) és a Potyviridae
csaladba tartoz6 szamos virus, példaul az SCMV, MDMV, Johnsongrass mosaic virus -JGMV
(Potyvirus halapensis), és a WSMV egyiittes fertézése okozza. Az egyiittes fertézés gyakori
novénypusztulassal és sulyos, akar 100%-os termésveszteséggel végzodik (Redinbaugh &
Stewart, 2018) (8. abra).

8. abra: Az MLN tiinetei kukorican (http8)

Az MCMV a Tombusviridae csaladba tartozo, 4,4 kb genomu + sense RNS-sel rendelkezd
virus. Els6ként Peruban kertilt detektalasra. Mechanikai iton kdnnyen atvihetd, mozaikosodast,
klorézist és satnyulast okoz. Legjelentdsebb vektorszervezetei a bogarak koziil a kukoricabogar
(Diabrotica spp.) és a vorosnyakt arpabogar (Oulema melanopus) a legfontosabb, de a nyugati
viragtripsz (Frankliniella occidentalis) is terjeszti (Redinbaugh & Stewart, 2018). A
Potyviridae csalad Potyvirus nemzetségébe tartozik a SCMV, MDMV ¢és a JGMV, mely

nemzetség tagjai levéltetvekkel (Rhopalosiphum maidis, R. padi, Myzus persicae, Schizaphis
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graminum) nem perzisztensen, a szajszerv feliiletére keriilve (stylet-borne) terjednek. A
Potyviridae csalad Tritimovirus nemzetségébe tartoz0 WSMV az Aceria tulipae levélatkaval
terjed. A potyvirusok koriilbeliil 10 kb nagysagti + RNS genommal rendelkeznek. Ezen virusok
egyenként okozott tiinetei az MCMV-hez hasonldak. Az egyiittes fert6zésnek koszonhetden
azonban a betegség progresszidja nagyobb és a tiinetek is sokkal jelentdsebbek (Redinbaugh &
Stewart, 2018). Az MLN terjedése Afrikan kiviil is komoly gazdasagi problémakat okoz,
elterjedt mar Kinaban, Taiwanban, Ecuadorban és Spanyolorszagban is (Redinbaugh &
Stewart, 2018). A virusok ellen a legjobb védekezést a tolerans vagy rezisztens hibridek
jelentik, am ezek nem minden virussal szemben clérhetdek. Patogén eredetii rezisztenciat
fejlesztettek példaul MDMYV és MSV ellen. Magyarorszagon is jelentés a WSMV elofordulasa,
melyet az 1980-as években diagnosztizaltak (Pasztor et al, 2021). Szamos kukorica fajta
rezisztens ellene, azonban a rezisztencia nem minden WSMYV torzs ellen hatékony. A virus
gazdanovénykore széles, eléfordul kolesen, fiiféléken és évelokon, melyekben at is telelhet
(Regenmortel & Mahy, 2008). Jelent6s még hazankban a negativ egyszalit RNS-sel rendelkez6
BYSMV, mely egy Cytorhabdovirus és kaboca (Laodelphax striatellus) vektorral terjed. A
virus foképp Azsidban okoz gondot és a kukorican kiviil Panicum miliaceumon is leirtak mar.
ABYDV a Luteoviridae csalad Luteovirus nemzetségébe tartozo virus (Miller et al., 2002) altal
fertdzott novények levelén voroses, sargas elszinezddés jelenik meg, de az is eléfordulhat, hogy
nem mutat tlinetet a fert6zott novény. A fert6zés hatasara a terméshozam 15-20%-kal csokken.
A kukorica hibridek tobbsége tolerans a BYDV virussal szemben (Regenmortel & Mahy,
2008). Egy nemrég hazankban is kimutatott + RNS genommal rendelkezé Luteoviridae
csaladba tartozd polerovirus a barley virus G -BVG (Polerovirus BVG), mely szamos
gazdanovénnyel rendelkezik. Megtalalhato a Panicum miliaceum, Setaria italica
gyomfajokban, valamint arpaban és zabban is leirtak mar. Vektorszervezete a Rhopalosiphum
maidis és Rhopalosiphum padi. Egy masik nemrég hazankban kukoricaban is kimutatott virus
az aphis glycines virus 1 (ApGIV1) egy +RNS genomu Dicipivirus, melyet els6ként az USA-
ban talaltak meg Glycine max és Aphis glycines HTS vizsgalataval (Yasmin et al., 2020). Az
ApGIV1 virust a Ljubljana dicisztrovirus 1 (LDV1) mellett nemrég Szlovéniaban is megtalaltak
paradicsomban €s szamos gyomfajban (Rivarez et al, 2023). Az LDV1 +RNS genommal
rendelkez6 Dicistrovirus-t azota mar hazankban is megtalaltak, és szamos gyomnovényben
(Setaria viridis, Echinochloa crus-galli, Panicum miliaceum) valamint kukoricaban is
kimutattak (Galbacs et al., 2024, Pasztor et al., 2020).
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2.7. A gyomnovény fogalma, kartételi formaja

Az abiotikus kornyezeti tényezok (pl. idodjarés, tapelem hidny) szélsdségei a kukorican tobb
mint 60%-os, a biotikus stresszorok (korokozok, kartevék, gyomnovények) akar 30-40%-0s
terméscsokkenést is okozhatnak (Szigeti, 2018). A kukorica termesztése soran a legnagyobb
biotikus kihivast a gyomok elleni védekezés jelenti a ndvényvédelmi munkak soran (Pepo &
Sarvari, 2011). A gyomnodvények fogalmi meghatarozasa nehéz ¢s meglehetésen szubjektiv
feladat, mivel a novények széles skaldjat értjiik alatta, valamint nem csak a gazdasagi kart okozo
novényeket, hanem az esztétikai problémat okozo ,,cstinya”, szirds novényeket is ide soroljuk.
Szinte minden novény bizonyos feltételek kozott (eltérd termesztett kulturdban és teriileten)
tekinthetdé gyomnovénynek (Hunyadi et al., 2011). Ezt jol szemlélteti Hunyadi Karoly (1974-
es) meghatarozasa, mely a kovetkezd: ,,gyomndvénynek neveziink barmely fejlodési
stddiumban levd olyan novényt vagy novényi részt (rizoma, tarack, hagyma, hagymagumo),
amely ott fordul el6, ahol nem kivanatos” (http9). A gyomnovények az agrotechnikai (pl.
emberi tevékenység, bolygatds) és kémiai eljardsokhoz, a valtozo kornyezeti feltételekhez,
valamint a versengéshez €s a gyors novekedéshez kivaloan alkalmazkodtak és alkalmazkodnak.
A legtobb gyomndvényt erdteljes csirandvénykori novekedés, gyors regeneracid, nagy
fotoszintézis produktivitds, hatékony talélési stratégia (pl. egyes fajok stresszhelyzetben is
hoznak magot), valamint a rezisztencia vagy tolerancia kialakitdsanak képessége jellemzi egyes
herbicidekkel szemben. Szamos gyomndvény rendelkezik allelopatiaval is, mely soran
allelokemikaliak termelésével mas novények fejlodését gatoljak. A gyomndvények fontos
tulajdonsaga a magnyugalom is, ugyanis az €rett magvak csak egy része csirazik ki, a tobbi
nyugalmi allapotban marad a talajban, ezaltal adott teriileten éveken keresztiil fennmaradhatnak

(Hunyadi et al., 2011).

Foldiinkon kortlbeliil 250.000 novénytaj talalhatd, melybdl becslések szerint kevesebb, mint
250 faj tekinthetd fontosnak a mezdgazdasag szempontjabol. Tovabb sziikitve a kort 18
novényfaj okoz komoly veszteségeket a mezdgazdasagi termelésben, melyek kozott
megtalalhat6 a kukoricaban is jelentés Cynodon dactylon, Chenopodium album és Convolvulus
arvenisis (Holmetal., 1977, http10). A vilagon és hazankban is a legfontosabb névénycsaladok
a kovetkezok: Gramineae (pazsitfiifélék), Compositae (fészkesek), Cyperaceae (sasfélék),
Polygonaceae (kesertifiifélek), Amaranthaceae (disznoparéjfélék), Cruciferae
(keresztesviraguak),  Fabaceae  (pillangdsviragtiak), = Convolvulaceae  (szulakfélék),
Euphorbiaceae (kutyatejfélék), Chenopodiaceae (libatopfélék).  Ebbdl is kiemelve a

legfontosabbak a Gramineae és a Compositae csaladok, melyek egyiittesen a fajok majdnem
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40%-at foglaljdk magukban, ¢s a gyomndvények mellett ide tartoznak a legfontosabb

termesztett kultirnévény fajok is, ami ndveli ezen csoportok jelentéségét (Hunyadi etal., 2011).
2.7.1. Az Ujvarosi-féle életformarendszer

Az ¢életformacsoportok tiikrozik az adott faj bioldgiai sajatossagait, igy az adott faj csirdzasat,
novekedését, viragzasat, valamint élettérbe valo beilleszkedését veszik figyelembe. 1903-ban
jelent meg a Raunkiaer-féle életformarendszer, mely az attelelést kihangstlyozva okologiai
alapon sorolta csoportokba a kiilonb6z6 éghajlati zonakba tartoz6 ndvényeket (pl. fas ndvények
— Ph, rejtve telelok — K). Hazankban is kdvették a gyomndvények életformarendszerbe sorolasat
— példaul Mathé-féle (1940) és Balazs-féle besorolas (1949), azonban ezeket Ujvarosi
kiegészitette (1952) azzal, hogy fontossagi sorrendet allitott fel a szantofoldi gyomok
jelentdsége szerint, valamint az egyéves gyomndvényeket alcsoportokba sorolta (téli egyévesek
T1-T2 és nyari egyévesek T3-T4). Ma is az Ujvarosi-féle életformarendszert hasznaljak
hazankban a gyomndvények osztilyozasara, amit az alabbi tablazat (2. tdbldazatr) ismertet

roviden (Hunyadi et al., 2011).

2. tablazat: Ujvarosi-féle életforma rendszer (Hunyadi et al., 2011 alapjan)

Eletforma | Jellemzik
Egyévesek (Therophyta - T)
s a kedvezdtlen id6jardst mag vagy csirandvény formajaban vészelik at

T1 Osszel csirdzo, kora tavaszi atteleld egvévesek (pl. Stellaria media)
T2 Osszel és tavasszal csirdzo nvdr eleji egyévesek (pl. Galium aparing)
T3 tavasszal csirdzd nyar eleji egyévesek (pl. Avena fatua)

T4 tavasszal csirdzo nvarutdi egyévesek (pl. Chenopodium album)

Kétévesek (Hemitherophyta, HT)
késo tavasszal vagy nyar elején kelnek
a nyaron fejlesztett nagy levélrozsaval és erds raktarozogyikérrel telel at
egyik telet mag, masik telet levélrozsa alakban vészeli at
a masodik évben kora tavasszal virdgzik és termést hoz (pl. Daucus carota)
Talajban telelé évelok (Hemikryptophyta, H)
» attelelo keépleteik a talajszintben telelnek, fiiggélegesen allnak

H1 bojtos gyokérzetiiek (pl. Ranunculus acen)

H2 indas éveldk (pl. Poa trivialis)

H3 szaporodasra képes gyokertiek (pl. Taraxacum officinale)
H4 szaporodasra nem képes karogyokeriiek (pl. Ononis spinosa)
H5 ferde gyoktorzsiick (pl. Plantago maior)

Talajban telelé évelik (Geophyta, G)
o tteleld és szaporitoképleteik a talajban talalhatok
s legveszélyvesebb gyomnivények

Gl tarackos, rizomas fajok - modosult hajtés (pl. Elymus repens)

G2 cumdsok — tarack raktdrozasra alakult it (pl. Cyperus esculentus)
G3 szaporitogyokeres fajok — modosult gyokér (pl. Asclepias syriaca)
G4 hagvmasok és hagymagumosok (pl. Colchicum autumnale)

2.7.2. A gyomnovények kartétele

A novények versengést folytatnak a szdmukra sziikséges eréforrasokért, vagyis a fényért, vizért
¢€s tapanyagokeért. Amig a kornyezeti forrasok elegenddek a jelenlévé egyedek szamara, addig

nem 1ép fel a kompeticios hatas. A gyomnovények szamos kozvetett kart okoznak a termesztett
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kultarédkban, példaul arnyékold hatasukkal csokkentik a kultirndovény fényellatasat, gyors és
nagyobb mennyiségli tapanyagfelvételikkel a talaj tdpanyagtartalmat, valamint
vizfelvételiikkel a talaj nedvességtartalmat is csokkentik. Ezen kiviil elveszik a teret a
kultirnovény eldl és korokozok, kartevok koztesgazdai is lehetnek. Eléfordulnak kozvetlen
kartételt okozod ¢16skodo és féléloskodo novénytajok is, melyek a gazdandvényhez kapcsolodva
elvonjak a vizet és tdpanyagot a kultirnovénytdl, ilyen parazita novények példaul a
szaréloskodd aranka fajok (Cuscuta spp.), valamint a gyokéréloskodd szador fajok is
(Orobanche spp.) (Hunyadi et al., 2011).

2.7.3. A kukorica gyomnovényzete

A kukoricavetésekben a T4-es életformaji gyomfajok a legjelentdsebbek. A hatodik orszagos
gyomfelvételezés (2018-2019) eredményei alapjan fontossagi sorrendben a leggyakoribb
gyomfajok a parlagfii — Ambrosia artemisiifola, fehér libatop — Chenopodium album,
kakaslabfii — Echinochloa crus-galli, fenyércirok — Sorghum halepense, fako muhar — Setaria
pumila, csattané maszlag — Datura stramonium, sz6rds disznoparéj — Amaranthus retroflexus,
napraforgé arvakelés — Helianthus annuus, aproszulak — Convolvulus arvensis és a varjumak —
Hibiscus trionum. A hatodik orszagos gyomfelvételezés eredményeként elsé helyen allo
parlagfii a szantofoldek egyik legfontosabb gyomfaja. Jelentoségét allergén szerepe mellett az
is mutatja, hogy kompeticios vizsgalatok soran megallapitottdk, hogy négyzetméterenként 10
db parlagfit kukoricaban koriilbeliill 29%-0s veszteséget, napraforgoban 37%-0S
terméscsokkenést okoz (Novak et al, 2019). A korabbi orszagos gyomfelvételezéseknek
koszonhetden megallapithato az is, hogy szdmos olyan faj, melyek ellen nehéz és koltséges a
védekezés jelent6sen novekedett a szantofoldeken, ezen fajok a selyemmalyva (Abutilon
theophrasti), parlagfii (Ambrosia artemisiifolia), szerbtovisfajok (Xanthium spp.), valamint a
magrol keld egyszikiiek koziil a fako muhar (Setaria pumila), zold muhar (Setaria viridis) és a
pirok ujjasmuhar (Digitaria sanguinalis). Az utobbi husz évben szamos nehezen irthatd és
invazids gyomfaj, mint példaul a selyemkoro (Asclepias syriaca) és a mandulapalka (Cyperus
esculentus) is teret nyert a kukoricavetésekben. A fenyércirok (Sorghum halepense) tomeges
térnyerése is egyre jelentdsebb, ami a szulfonil-karbamidokkal szembeni rezisztens allomanyok
felszaporodasanak is koszonhetd. Evelék koziil a fenyércirok mellett a mezei aszat (Cirsium
arvense) és a tarackbuza (Elymus repens) bir nagy jelentdséggel. Az alabbi 3. tdbldzat
tartalmazza a 2018-2019. évi adatokat a kukorica legjelentdsebb nyarutoi gyomfajair6l (Novak
etal., 2019).
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gyomfelvételezésen, kiemelve az 6t legfontosabb gyomfajt

3. tablazat: A kukoricéban el6forduld gyomfajok alakuldsa a hatodik orszagos

Gyomnivény Gyomndvény latin Fontossagi | Boritasi

magyar neve neve sorrend %
Parlagfii Ambrosia artemisiifolia 1 7,5719
Fehér libatop Chenopodium album 2 6.3119
Kakaslabfii Echinochloa crus-galli 3 6,2527
Fenyércirok Sorghum halepense 4 2,5552
Faké muhar Setaria pumila 5 2,0360
Csattand maszlag Datura stramonium [ 1,84440
Széris disznoparéj Amaranthus retroflexus 7 1,6953
Napraforgd Helianthus annuus 8 1,2011
Apro szulak Convolvilus arvensis 9 1,1688
Varjumak Hibiscus trionum 10 1,08688
Mezei acat Cirsium arvense 11 0,9973
Selyemmalyva Abuthilon theophrasti 12 0,9766
Pokolvar libatop Chenopodium hybridum 13 0,9411
Karcsi disznoparéj Amaranthus powellii 14 0,8438
Termesztett kiles Panicum miliaceum 15 0,7941
Pirok ujjasmuhar Digitaria sanguinalis 16 0,7580
Zild muhar Setaria viridis 17 0,6954
Lapulevell keseriifii | Persicaria lapathifolia 18 0,6571
Fekete csucsor Solanum nigrum 19 0,6373
Kender Cannabis sativa 20 0,5900

2.7.4. A kukorica gyomszabalyozasa

A gyomszabdlyozas soran az integralt szemléletet kovetve elsdsorban az a célunk, hogy a
gyomnovények egyedszamat a gazdasagi kartétel alatti szinten tartsuk. Legfobb cél a védekezés
soran a gyomnovények szaporitoképleteinek csokkentése, a kultirndvénnyel valé azonos
idoben torténd kelés meggatldsa, valamint a kultirndvénnyel szembeni kompeticid
minimalizalasa. Elmondhato, hogy a gyomszabalyozas soran a herbicides védekezéseknek van
a legnagyobb szerepe, azonban fontos, hogy ezeket okszerlien (biztonsag, szelektivitas,

herbicidrezisztencia  kialakuldsanak  megel6zése) hasznaljuk. A  leghatékonyabb

gyomszabalyozast akkor érhetjiik el, ha a kémiai gyomirtast az agrotechnikai és mechanikai

eljarasokkal kombinaltan alkalmazzuk. Az agrotechnikai gyomszabalyozas elemeit a

J4

megfeleld fajta- ¢és teriiletvalasztas, vetésforgd ¢és eldvetemény gyomosodasanak

figyelembevétele, magagykészités, optimalis vetésidd, tétavolsag ¢€s sortadvolsag
meghatdrozasa, tdpanyag-utanpotlas, tarloapoléds és megfeleld talajmunkdk (pl. éveld gyomok
mély aldszantdsa) alkotjdk. A mechanikai gyomszabalyozas sorkozmiiveld kultivator,
toltogetés és gyomfésti alkalmazasat jelenti (Hunyadi et al., 2011). A gabonafélékben is
alkalmazott gyomfésli kukoricdban kelés eldtti vakboronasra biztonsagosan alkalmazhato
csirazd gyomndvények ellen. A kukorica kelése utan a sorkézok kultivatorozéasa, valamint
késébb a toltdgetd kultivator alkalmazasa johet szoba, mely utdbbi segiti a kukoricat, hogy

fejlédésében tilndje a gyomokat (Dorner, 2024). A gyomirtds tervezését a gyomnoveények
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Osszetételéhez, a tabla talajanak tulajdonsagaihoz  (humusztartalom), a hibrid
herbicidérzékenységéhez, a termesztési célhoz (csemegekukorica, takarmany eldallitas)
valamint a permetezdgépekhez és gazdasdgi tényezOkhoz kell igazitani. A herbicidek
kivalasztasanal a hatdsspektrumot, rezisztencia kialakuldsanak megel6zését és a legkisebb

hektarkoltséget kell szem elott tartani.

A herbicides gyomirtast tekintve nagy szamu gyomirt6d szer all rendelkezésre kukoricaban
(foleg az allomanyban torténd kezeléskor), technologia tekintetében pedig presowing,
preemergens, posztemergens valamint ,,pre-post” technoldgidk koziil valaszthatunk, mely
elnevezések a kijuttatas idopontjara utalnak. Preemergens kezelés esetén vetés utan, kelés elott
juttatjuk ki a herbicidet, azonban a hatas kifejtéséhez koriilbeliil 20-30 mm bemos6 csapadékra
van sziikség a kijuttatast kovetd két hétben. A preemergens technologia készitményei foként a
magrol keld egy- és kétszikli gyomndvények ellen hatdsosak. Ez a csapadéktol valod fliggés
napjainkban egyre jobban kérdésessé teszi ezen technoldgia alkalmazésat. Ugyanakkor, ha van
ra lehetéség érdemes alkalmazni, hiszen a korai gyomosodas a kulturnovény kezdeti kis
gyomelnyomé képessége miatt, nagyobb kart okoz kukoricdban, mint a késébbi. A
preemergens kijuttatashoz sziikséges bemosoé csapadék hianya is hozzéjarult a posztemergensen
(kelés utan allomanyban) torténd kezelések egyre nagyobb térnyeréséhez. A poszt kezelések
elonye, hogy ekkor csak a ténylegesen megjelent novények ellen védekeziink, ezaltal konnyebb
és célzottabb a hatdanyag valasztas. Fontos viszont, hogy a gyomok megfeleld fejlettségénél
torténjen a kijuttatads (Pepd & Sarvari, 2011). Kukorica esetében a poszt kezelések harom
id6épontban torténhetnek a gyomok fejlettsége alapjan. Lehet korai, normal és késoi
posztemergens kezelést alkalmazni. Korai poszt kezeléskor a kukorica 1-3 leveles, poszt
kezelésnél 5-7 leveles (9. dbra), késoi posztemergens kijuttatasnal pedig 7-9 leveles a kukorica
fejlettsége (Dorner, 2024). A gyakorlatban eldfordul még egy kijuttatasi mod a ,,pre-post”
technologia, mely a kukorica vetése szempontjabdl preemergens, a gyomndvények
szempontjabol posztemergens technoldgidnak szamit, hiszen ebben az esetben a vetés eldtt 2-3
héttel elokészitik a magagyat, ezaltal a gyomndvények kicsiraznak, majd a kukoricat elvetik és
a vetés utdn még a kukorica kelése el6tt végzik a herbicides kezelést, a mar kikelt

gyomnovények ellen (Pepé & Sarvari, 2011).
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9. abra: Kukorica posztemergens gyomirtdsa (Méonos Gréta, 2024)

2.7.5. Virusrezervoar gyomnovények

A kultarnévényekkel egylitt nové gyomfajok nem csak a talaj tapanyagtartalmanak és
nedvesség tartalmanak csokkentésével vannak hatassal a kultirndvény fejlodésére, hanem
elosegitik a virusfertézéseket is, hiszen a virusvektor szervezeteknek buvohelyet és taplalékot
jelentenek. A gyomnovények is fertézOdhetnek virusokkal €s éveld gyomok esetében a virussal
fertdzott novények at is telelhetnek a teriileten, mellyel a kovetkezd termesztett kulturara is
veszElyt jelentenek (Galbacs et al.,, 2024). A ndvényi virusok vektorok segitségével a
gyomnovényekrol atkeriilhetnek a kultirndvényre €s a kultirndvényrdl is atkeriilhetnek a
gyomfajokra. A HTS moddszereknek koszonhetden mar tobb kutatds is igazolta, hogy a
szant6foldek kozelében (példaul tablaszegélyen) eléforduld gyomfajok rengeteg virusnak
szolgalhatnak gazdaszervezetiil. Erre jO példa Rivarez és munkatarsai kutatdsa is, akik
munkajuk soran Szlovénidban paradicsomtermesztéssel foglalkozé gazdasagokban vizsgaltak
paradicsomban és az ott jelenlevé gyomokban eléforduld virusokat. Eredményiil 125 virust
detektaltak, melybdl 79 uj virusfaj, 65 virust pedig kizarolag gyomfajokban taldltak meg
(Rivarez et al, 2023). Magyarorszagon is sziilettek kutatasok, melyek szdmos virust tartak fel
gyomnovényekbdl. Galbacs és munkatarsai kutatasdnak mintagytijtési helyszine a Balaton
(Keszthely) kornyékén volt, mely igen kozel talalhato jelen dolgozat mintavételi helyszinéhez,
Nagycsepelyhez is. Kutatasuk soran 2019-ben Panicum miliaceum gyomnovénybdl mutattak
ki virusokat, majd ezt kovetden 2021-ben tovabbi egyszikii gyomndvényeket (Echinochloa
crus-galli, Setaria viridis, Sorghum halepense, Cynodon dactylon) gytijtottek és kis RNS HTS-
sel hatdroztdk meg ezen novények viromjat. Eredményiil kimutattdk a WSMV, BYSMV, BVG,
ApGIV1, LDV1 virusokat. Ezen kutatas irta le el6szor hazankban a BVG, LDV1 és ApGIV1
virus el6fordulasat és 0j virusrezervoar gyomndvényeket is meghatarozott. Uj
gazdanovényként irta le a Cynodon dactylon-t a BYSM és LDV 1 virusoknak, az Echinochloa
crus-galli-t a BVG, ApGIV1 és LDV1 virusnak, a Sorghum halepense-t meghatarozta, mint uj

gazdanovényt az ApGIV1-nek, valamint a Panicum miliaceum-ot mint 0j gazdaszervezetet az
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LDV1 virus szdmara. Ugyanakkor a kukoricat is 0j gazdandvényként hatdroztak meg az
ApGIV1 és LDV virusaként (Galbacs et al., 2024). Jelentds virusrezervoar egyszikli névény
a kukorica egyik fontos gyomnovénye a Panicum miliaceum, melybdl kis RNS szekvenalassal
(HTS) kimutattdk a WSMV, BYSMV ¢és a BVG virust, mely utobbi kettét ekkor irtdk le
Magyarorszagon el0szor (Galbacs et al., 2024). A kutatas soran a kdvetkezd virus-gyomnovény
kapcsolatokat hataroztak meg: Echinochloa crus-galli-bol kimutattak a WSMV, BVG, LDV1
és ApGIV1 virusokat, Cynodon dactylon-bol a WSMV, BYSMV, LDV1 virusokat, valamint
detektaltak Setaria viridis-b6l WSMV-t (Galbacs et al., 2014). A felsoroltakon kiviil ezen
gyomnovényekbdl szdmos mas virust is kimutattak mar, melyekrdl részletesen tajékozodhatunk
az NCBI génbankjaban (Agyemang et al., 2024). Ezen kutatasok is ravildgitanak arra, hogy a
gyomnovények szamos gazdasagi karhoz vezetd virus fertézésének lehetnek gazdandvényei

(10. abra).

10. abra: Az 6t legfontosabb virusrezervoar gyomnovény kukoricatablan és tablaszegélyen:
1. Panicum miliaceum, 2.Sorghum halepense, 3.Cynodon dactylon, 4. Echinochloa crus-galli
¢és Setaria viridis (Monos Gréta, 2024)
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3. Anyag és modszer

3.1. Szantofoldi vizsgalatok — gyomfelvételezések

A kutatds soran szantofoldi vizsgalatokra és laboratoriumi vizsgalatokra keriilt sor. A
szant6foldi vizsgalatok sordn a potencialis virusrezervoar gyomnovények felvételezése zajlott,
ami mar aprilisban megkezd6dott Somogy varmegyében, Nagycsepelyen a csaladi
gazdasagunk egyik 10 ha-os tablajan, ahol kukorica keriilt vetésre. A vetést megeldzden a tarlon
is sor keriilt gyomviszonyok szemrevételezésére, mellyel a kulturaban varhaté gyomfajok
felmérése volt a célom. A tovabbi gyomfelvételezések a nyar folyaman a kukorica kiilonb6z6
fenologiai allapotaban torténtek. A felvételezések a kukorica vetése utdn majustdl kezdve
havonta egy alkalommal zajlottak augusztus végéig, igy 0sszesen 4 gyomfelvételezésre keriilt
sor az allomanyban (4. tabldzat). A gyomfelvételezések soran a teriileten taldlhaté gyomfajok
Osszetétele és a potencidlis virusrezervodr gyomok jelenléte mellett, mind a gyomfajok mind a
kukorica allomany rendellenességeit (szivogatott, klorozist, csikoltsagot, antocidnosodast
mutatd levelek) is figyeltem, mivel a mintagyljtést a laboratériumi feldolgozashoz ilyen
egyedekbdl végeztem. Valamint a kartevoket is figyelemmel kisértem, hiszen a virusvektor
szereplik miatt nem elhanyagolhatoak. A felvételezést kovetden laboratoriumi vizsgéalatokkal a
begylijtott ndvényi mintak feldolgozéasa tortént, mely soran a virusok jelenlétét vizsgaltam a

mintakban.

4. tablazat: A szant6foldi felvételezések idépontjai

Esemény Kukorica fenolégidja Idépont
Tarlé felmérése - 2024.04.14.
Kukorica vetése - 2024.04.15.
1.Gyomfelvételezés 3 leveles 2024.05.10.
Herbicides kezelés 5-7 leveles 2024.05.22.
2.Gyomfelvételezés 8 levelesnél fejlettebb 2024.06.13.
3.Gyomfelvételezés cimerhanyéas 2024.07.05.
Mintagyiijtés cimerhanyas 2024.07.18.
4.Gyomfelvételezés érett, elszaradt allomany 2024.09.01.
Betakaritis elszdradt allomany 2024.10.06.

A gyomfelvételezést a Németh-Sarfalvi (1998) modszer szerint hajtottam végre, mely sordn
egy 1 méter x 1 méteres, azaz 1 m? teriiletii gyomfelvételezési keretet (11. dbra) helyeztem a
felvételezni kivant mintateriiletre. A keret altal lefedett teriiletet 100%-nak vettem, és az ezen
beliil eléforduld gyomok boritasi %-at hatdroztam meg. A mintavételezés a kovetkezoképpen
tortént: a 10 hektaros tablan az 1m?-es kvadratot véletlenszeriien a tabla teljes teriiletét lefedve

10 mintavételi pontban helyeztem el, figyelembe véve, hogy a tabla sz¢létdl legalabb 2 m-t
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elhagyjak, €s a szélsdségesebb gyomboritasu foltokat ne fedjem le a felvételezések soran, annak

érdekében, hogy reprezentativ felmérést tudjak késziteni a tabla gyomboritottsagarol.

11. abra: Az Imx1m-es gyomfelvételezési keret (Monos Gréta, 2024)

3.1.1. Posztemergens herbicides kezelés

A kukorica vetése eldtt kombinatorral tortént a magagykészités, majd vetés utan kelés eldtt
Figaro glifozat hatdanyagu totalis gyomirtd hatdsu készitmény keriilt kijuttatasra, ,,pre-poszt”
kezelésként. Ebben az esetben a kultirndvény mar elvetették, de még nem kelt ki, azonban a
gyomnovények mar kikeltek (Radics 2012). Ez a herbicides kezelés nem a teljes tdbla egészén
tortént, hanem csak a tdbla nyugati felén, mert a tdbla ezen része éveld gyomokkal (féképp
Cirsium arvense) gazdagon boritott volt, de ezen a tablarészen nagy szamban fordult el
Ambrosia artemisiifolia és Datura stramonium is. A vetés 2024.04.15-én tortént KWS Advisio

vetdmaggal, mely egy kozép kései fajta, FAO szama 450-500.

Az els6 gyomfelvételezést koveten tortént meg a kukorica posztemergens kezelése 5-7 leveles
allapotban (12. abra). A kijuttatott herbicid a Principal Plus Phyton készitmény volt, amit a
gyomirtd hatas fokozéasa érdekében Vivolt nedvesitOszerrel egészitettiink ki, melynek
hatéanyag Osszetétele a kovetkezd: 92 g/kg nikoszulfuron + 23 g/kg rimszulfuron + 550 g/kg
dikamba + 267 g/l mezotrion + 16,7 g/l floraszulam. A nikoszulfuron ¢és rimszulfuron az
acetolaktat-szintetdz enzim gatlasan keresztiil fejti ki a hatasat, melynek hatisara leall a
transpiracio. A dikamba hormon hatast készitmény, elsddlegesen a leveleken fejti ki a hatasat,
de gyokereken keresztiil is felszivodhat, a mezotrion Kkarotinoid-szintézis gatld triketon. A
floraszulam pedig ALS gatlo hatassal bird hatéanyag. Ez a herbicid szamos éveld és magrol
kel6 egy-és kétszik(i gyomnovény ellen hatékony, tobbek kozott a Datura stramonium,
Amaranthus fajok, Chenopodium fajok, Ambrosia artemisiifolia, Cirsium arvense ellen is. A
kezelés hatasara a gyomnovények fejlddése megdll, jellemzd tiinetek pedig az elszinez8dés

(antocianosodas és sargulas) és az elhalas, nekrozis. A gyomndvények teljes pusztulasa 2-4 hét
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crer

amikor a magrol kel6 egyszikiiek 1-3 leveles, a magrol kel6 kétszikiliek 2-4 leveles allapotban

vannak, valamint az ével6 gyomnovények atlagos magassaga 15-25 cm (http12).

12. abra: A Principal Plus Phyton kijuttatisa (2024.05.22.) (Ménos Gréta, 2024)

3.2. Szant6foldi mintagyiijtés a laborvizsgalatokhoz

A gyomfelvételezések az dllomanyban el6forduld gyomndvények és azok aranyanak felmérése
volt a célom, mivel a felmért gyomfajok alapjan keriiltek kivalasztasra a mintagytijtésre szant
fajok, melyek a kovetkezOk voltak: Setaria viridis, Echinochloa crus-galli, Convolvulus
arvensis, Chenopodium hybridum, Chenopodium album, Datura stramonium, Sorghum
halepense. A mintagytijtés 2024.07.18-an a kovetkezOképpen zajlott: a tablan 3 pontban (I, II,
1) (13. dbra) gytjtottiink mintat a tiineteket (csikoltsag, szivogatas, klorozis, antocianosodas,
gylirddés, rancoltsag, fodrosodas) mutatd kukoricabol és az ahhoz kozel elhelyezkedd tiinetes
gyomokbol. Mindegyik mintagyiijtési pontnal 5 db tlinetes kukorica ndvényrdl gyljtottiink 3
db levelet egyedenként, valamint a kivalasztott egyszikii gyomokbodl (Setaria viridis,
Echinochloa crus-galli) is 5 db egyedrdl 3db levelet gyiijtottiink egyedenként — ezt a két
gyomfajt, mind a 3 mintagyiijtési pontnal gyiijtottikk, valamint adott pontban tetsz6legesen két
tovabbi kivalasztott faj 3 egyedérdl is 3 db levelet gyujtottiink egyedenként. Az egyedekrodl
gyljtott 3 levelet egyedenként Gsszekeverve csomagoltuk el a reprezentativ mintavételezés
miatt. A begyijtott egyedek mindegyikérdl foto késziilt, valamint az Gsszesen 63 elcsomagolt

minta a késébbi laboratoriumi feldolgozas miatt -70 °C-ra fagyasztoba kertilt tarolasra.
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13. abra: A harom mintagytjtési pont elhelyezkedése a tablan

3.3. Laboratoriumi feldolgozas
3.3.1. Total nukleinsav tisztitas (fenolos kivonas)

A begylijtott mintakbol a virus jelenlétének kimutatdsdhoz elsd 1épésben total nukleinsavat kell
tisztitanunk, mely az RNS és DNS virusok mellett a névényi gazdaszervezetben megtalalhato
Osszes RNS-t és DNS-t is magaban foglalja. A fagyasztobdl kivett mintdkat folyékony
nitrogénben taroltam, és a kivonas soran is végig jégen dolgoztam, annak érdekében, hogy az
RNS-eket megdévjam az RNazok aktivitdsatdl. A mintdkat 12-esével dolgoztam fel. A
nukleinsav tisztitashoz a fenolos kivonast alkalmaztam (White & Kaper, 1989), mely alkalmas
az RNS, DNS és fehérje elkiilonitésére és tisztitasara az altal, hogy a folyamat soran folyadék-
folyadék fazisu elvalasztassal tobb fazist hozunk 1étre, amiben megoszlik a DNS, RNS és a

fehérje.

A fenolos kivonas menete a kovetkezo: elsoként elkészitettem a kivond extrakcios puffert, ami
12 mintdhoz 7 ml steril vizb6l, 1 ml 10x EB pufferbdl és 2 ml 10%-0s SDS-bdl all, majd 12
eppendorf csébe kimértem 600 pl fenolt. A fenollal val6 kivonas miatt végig elszivo fiilke alatt
dolgoztam. A fagyasztobol kivett mintakat folyékony nitrogénbe helyeztem, majd ezt kdvetden
a jégen lehtitott dorzsmozsarakba egyesével eldorzsdltem a mintakat, és még a dérzsmozsarban
hozzaadtam az elkészitett kivono pufferbdl 650 pl-t és ezzel homogenizaltam tovabb a mintakat

(14. dbra).
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14. abra: A mintdk homogenizalasa dorzsmozsarban a kivoné pufferrel és a fenolhoz adott
minta (Moénos Gréta, 2024)

Az eldorzsolt mintat a fenolt tartalmazo eppendorf csébe ontdttem, majd vortexeltem és jégre
helyeztem a mintakat. Ezt kdvetden a mintdkat centrifugaltam szobahémérsékleten (20 °C) 5
percig 15.000 rpm fordulatszamon. Ekozben 12 eppendorf csébe kimértem 600 pl fenol-
kloroformot. A centrifugalas utan kivett mintak két fazisra valtak (15. dbra), igy a fels6 fazist
(feliiliszot) Ovatosan pipettaval leszivtam, ligyelve arra, hogy a két fazis hataran talalhato

fehérjéket ne szivjam fel, és a feliiluszot a fenol-kloroformra mértem.

15. abra: A kétfazisu minta centrifugalas utan (Moénos Gréta, 2024)

Ezt kdvetden Ujra vortexeltem és 5 percig centrifugaltam a mintakat. A centrifugalas kozben 12
eppendorf csdbe kimértem 600 ul kloroform-izoamilalkoholt, majd ismét a centrifugabol kivett
két fazisu mintabol, a felsd fazist rapippettaztam a kloroform-izoamilalkoholra, vortexeltem és
1jbol centrifugaltam 5 percig. 12 1j eppendorf csébe kimértem 20 ul 4M natrium-acetat-ot €s 1
ml tomény (hideg) etanolt, majd erre ramértem pipettaval a feliiliszot, és most vortexelés
helyett csak Osszeforgattam a mintdkat, amiket ez utdn 5 percre jégre helyeztem, hogy a
nukleinsavak kicsapodjanak. Ezt kovetden -70 °C-ra 20 percre hiitébe helyeztem a mintékat.
20 perc utan a fagyasztobol kivett mintakat centrifugaba helyeztem 25 percre (4 °C-on, 15.000
rpm-en). A centrifugalas utdn a mintakrol (melyekben alul csapadék keletkezett) (16. dbra)
Ovatosan ledntottem az alkoholt. Ezt a mintak mosasa kovette, ekkor 1 ml 70%-0s etanolt
pipettdztam ra a mintadkra majd centrifugaltam 5 percig szobahdémérsékleten, majd ezt 0jbol

megismételtem, tehat kétszer mostam a mintakat 70%-0s etanollal.
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16. abra: Centrifugalas utan a mintakban keletkezett csapadék pirossal jelolve (Ménos Gréta,
2024)

A maésodik moséds utdn a centrifugabol kivett mintdkrol ismét ledntottem az alkoholt, az
eppendorf csoveket pedig egy papirtdrlére helyezve fejjel lefelé lecsepegtettem, hogy lehetdség
szerint minél kevesebb alkohol maradjon a csdvekben, majd beszéritottam a mintdkat. A
beszaritas speedvac késziilékben torténik 2-3 percig, melybe az eppendorf cséveket nyitott
tetovel helyeztem be, hogy a csovekben maradt alkohol el tudjon parologni, és végiil csak a
mintabol keletkezett tiszta csapadékot kapjam. A tisztitott csapadékot a szaritast kovetden 30
ul steril vizben oldottam vissza, majd vortexeltem a csapadék visszaolddsanak segitése miatt.
A visszaoldott mintdkat jégen taroltam. A tisztitott nukleinsavak mindségét agardz
gélelektroforézissel ellendriztem, Etidium-bromidot tartalmazé 1,2%-os agardéz gélen TBE
pufferben torténd elvalasztassal futtattam a mintakat. A futtatas eldtt a mintakbol kivettem 3 pl
-t és megfestettem 5 pl FDE (formamid-EDTA festék) + 2 ul steril viz hozzaadasaval (17.

dbra).

17. abra: A mintdk megfestése (Monos Gréta, 2024)

Az eredeti mintékat -70 °C-ra visszahelyeztem a fagyasztoba. A megfestett mintakat 65 °C-on
5 percig denaturaltam, ezt kdvetden jégre helyeztem. Kdzben iiveglapra ontottem az 1,2%-0S
folyékony agardzt, és dermedés utan behelyeztem a 1XxTBE pufferrel feltoltott kadba, és az
agarOz gélen talalhato zsebekbe pipettaztam a megfestett mintakat, majd 30 percig 115 V-tal
futtattam (18. dbra). A futtatas végén az RNS kivonas sikerességét UV fény alatt, gélképen

ellendriztem, amennyiben nem elmosddott mintaja képet latunk, a kivonas sikeres volt.
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18. abra: Mintak futtatasa agaroz gélen (Monos Gréta, 2024)

3.3.2. RNS koncentracio mérés

A 63 minta totdl nukleinsav fenolos kivonasat kovetden a kovetkezd 1épés az RNS
koncentraciok és tisztasaguk meghatarozasa Nanodrop spektrofotométer mérOmiiszerrel.
Ennek soran a -70 °C-rdl kivett mintékat jégen kiolvasztottam, majd pipettaval 2 pl-t kimértem

a mintabol és ezt a cseppet mértem meg a Nanodrop-al, ami megmutatja a cseppben talalhato

19. abra: Nanodrop miszer (bal oldal), mliszerbe mért csepp (k6zépen), €s a mért
koncentraci6 gorbéje (jobb oldal) (Moénos Gréta, 2024)

3.3.3. Egyed pool-ok és hely pool-ok meghatarozasa

A mintakbdl a 3 mintagyijtési hely szerint (3 hely pool-t vagyis keveréket készitve) terveztiink
HTS alapu szekvendlast. Ehhez el6szor egyed pool-okat készitettem, mert ezekbdl keriilnek
majd Osszemérésre a mintagyiijtési helyet reprezentald pool-ok (5. tdbldazat). Az egyed pool-
okbol eldszor faj pool-ok késziiltek, majd ezekbdl keriilt 6sszemérésre a mintagytijtési hely
szerinti pool. Annak, hogy az RNS mintak nem egyszerre keriilnek dsszemérésre egy pool-ba
a visszaigazoldsok miatt van jelentdsége, mert igy a HTS-t kdvetéen a bioinformatikai
madszerrel azonositott virusok fliggetlen visszaigazolasa faj szinten is elvégezhetd lesz. Az

egyed pool készitéshez 5 ug nukleinsavat mértem dssze az adott egyedhez (ndvényhez) tartozo
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RNS kivonatokbol, nukleinsav koncentracio alapjan. Ez alapjan minden helyszinhez 5 db egyed
pool késziilt, a helyszinenként vett 5 novényfaj szerint. Az dsszemért 3x5 egyed pool RNS
mértem ki az adott helyhez tartoz6 egyed pool-okbol. A pool-ok készitéséhez a fagyasztobol
kivett mintadkat jégen kiolvasztottam, majd vortexeltem és rovid ideig centrifugaltam, ezt
kovetéen mértem Ossze a pool-okat, amit Osszemérés utan jbol vortexeltem és rovid ideig
centrifugdltam, majd a kész pool nukleinsav koncentracidjat mértem meg. A 3 mintagyijtési
helyszinhez (I, II, II), helyszinenként 3x5 db egyed pool és 3x1 db hely pool tartozik, mely

utobbi 3 hely szerinti pool keriil szekvenalasra.

5. tablazat: Az 1. mintagytjtési hely pool készitésének adatai

RNS . Egyed pool Faj pool . . . . .
) N RNS mennyisége 5 ) ) RNS mennyisége | Fajpool [Hely pool | Hely pool | RNS mennyisége |DN4z kezelt| RNS mennyisége
Minta minta Egyed ul (5 pg, 10 | helyszinenként | Faj pool neve N 260/280 | 260/230
s (ng/p1) (ng/pl) wl (7 pg) u neve (ng/pl) minta neve (ng/ul)
jelslése pg) ul
/1 MG3/1 2178 2,30
/2 MG3/2 1469,6 3,40
1/3 MG3/3 Kukorica 1108 4,51 16,05 MG12/1 16915 4,14
/4 MG3/4 1820,2 2,75
/5 MG3/5 1617,2 3,09
1/6 MG3/6 19489 2,57
/7 MG3/7 e 956,7 523
/8 MG3/8 ) 1251,5 4,00 16,76 MG12/2 1245,6 5,62
crus-galli
1/9 MG3/9 34864 1,43
1/10 MG3/10 14115 3,54 MG12/16
1/11 MG3/11 672,6 7,43 29,62 |(Hely pool 11475 MG13/1 526,3 2,13 1,41
1/12 MG3/12 1515,7 3,30 1)
1/13 MG4/1 Setaria viridis 639,3 7,82 27,73 MG12/3 838,30 8,35
1/14 MG4/2 1079,6 463
1/15 MG4/3 1100,7 4,54
1/16 MG4/4 o . 1377,3 7,26
1/17 MG4/5 - 1402,9 7,13 19,52 MG12/4 1291,90 5,42
hybridum
1/18 MG4/6 1948,2 5,13
1/19 MG4/7 - . 1731,1 5,78
1/20 MG4/8 = 9104 10,98 24,52 MG12/5 1149,50 6,09
album
1/21 MG4/9 12882 7,76

3.3.4. Mintak DNaz kezelése

Szekvenalasra kiildés eldtt a kész hely pool-okat DNaz kezelni kell, hogy a mintdkban csak
RNS-ek maradjanak. Ehhez a fagyasztdban tarolt mintakat kivettem a fagyasztobdl és jégen
kiolvasztottam ¢és vortexeltem. A DNaz kezeléshez a (a 3 hely pool-bol) 15 pg nukleinsavra
van sziikségiink, aminek a pl mennyiségét a mar lemért RNS koncentraciobol (nanodrop mérés)
hatdroztam meg. A 3 mintabol kivettem a 15 pg nukleinsavat és ehhez hozzaadtam 5 pl NEB
10x DNaz puffert, majd 15 ul NEB DNaz enzimet, utana 1 ul Ribolock-ot, végiil a reakcio
térfogatat steril vizzel 50 pl -re egészitettem ki. A kapott mintat vortexeltem, majd 37 °C-ra 30
percre vizfiirdébe tettem. A vizfiird6bol kivett mintakhoz hozzaadtam 150 pl steril vizet, majd
200 ul Fenol-kloroformot fiilke alatt, és vortexeltem a mintakat, ezt kovetden pedig
centrifugaba helyeztem dOket 5 percre 15.000 rpm-en. A centrifugdlds utan a feliiliszot )
eppendorf csovekbe mértem, amihez 22 pl 4 M Natrium-acetatot és 500 pl hideg, tomény
etanolt adtam, ezt kovetden csak forgatva kevertem a mintdkat, majd -20 °C-ra fagyasztdba

tettem egy éjszakara. Masnap a fagyasztobol kivett mintdkat centrifugaba tettem 30 percre (4
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°C-on 15.000 rpm). A centrifugalas utan a mintakrol (melyekben alul csapadék keletkezett)
ledntottem a folyadékot és 1 ml 70%-0s etanollal mostam, majd 5 percig 15.000 rpm-en
centrifugaltam, és ezt kovetden ledntdttem a tetejérdl az etanolt. A csoveket fejjel lefelé
papirtorlore allitva szaritottam, a csOben maradt alkoholt lecsepegtettem és 8 percig nyitott
tetovel szobahOmérsékleten hagytam szaradni. Ezt kovetden a csapadék visszaoldas és futtatas
mar megegyezik az RNS tisztitas sordn leirtakkal, azt kivéve, hogy a denaturalas futtatas elott
65 °C-on 10 percig tart. A futtatasra itt is az RNS lebomldsanak ellendrzése miatt van sziikség.

crer

bol 10 ul lett elkiildve RNS szekvenalasra.
3.3.5. A hely pool-ok szekvenalasa

A harom hely pool a DNaz kezelést kovetden a Novogen Illumina platformjan keriilt
szekvenalasra, a Novogen cég altal. Az elkiildott mintdkat el0szor mindségellendrzésnek
(quality control — QC) vetik ala, ezzel ellenérzik, hogy az elkiildétt minta megfelel-e az RNS
szekvenalas kovetelményeinek. A szekvenalasra kiildott mintdk a teljes (total) RNS-t, tehat
mind a ndvényi szervezet, mind a virdlis korokozok RNS-¢ét tartalmazzak, ezért a szekvenalas
elott eltavolitjdk a mintdk novényi riboszomalis RNS (rRNS) tartalmat. Szekvenalas elott
elokészitik az RNS konyvtarat. Az RNS mintdkrol ¢cDNS-t irnak at, majd fragmentacidval
kisebb részekre daraboljak a cDNS-t, hogy minél tobb helyen tudjon elindulni a szekvenalasi
reakcid. Ezt kovetden a ligalas kovetkezik, vagyis 150 nukleotid hossziisagl adaptereket kotnek
minden fragment 5’ és 3° végéhez. Ezekre a Iépésekre azért van sziikség, hogy a minta
megfeleld legyen az Illumina platform szekvendlasdhoz, majd ezt kovetden Gjabb mindség-
ellendrzés torténik, és ez utan kdvetkezik a szekvenalas. A szekvendlas utan az eredményeket
eloszor ellendrzik (Data QC), és csak ez utan kovetkezik a bioinformatikai elemzés. Az

eredmények FAST Q f4jlban olvashatok.
3.3.6. A HT'S bioinformatikai elemzése

A kapott szekvencidkat a CLC Genomic Workbench (Qiagen) programmal elemeztem.
Elséként a CLC Genomic Workbench programba importaltam a 3 hely pool szekvenalés
FASTQ fajljait. Ezt kovetden a szekvencidk trimmelése kovetkezett, mely soran levagtam a
150 nukleotid hossziisagu adaptereket a szekvenciakrol (olvasat, mas néven read). A trimmelt
olvasatok atfedd szakaszai alapjan, kontigokat vagyis hosszabb szekvencidkat hoztam létre.
Ezeket a kontigokat illesztettem az NCBI referenciagenom adatbazisahoz BLAST algoritmus

segitségével, mely hasonlosdgok keresésére alkalmazhato. Eredményiil egy listat kaptam a

33



mintakban potencialisan eléforduléd virusokrol, melyek valoszintiségét az E-value mutatja. Az
E-value alapjan a legval6szintlibb (0 E-value) értékkel rendelkezd virusokkal dolgoztam tovabb.

A bioinformatikai elemzéssel kimutatott virusokat RT- PCR-rel igazoltam vissza.
3.3.7. ¢cDNS szintézis

A vizsgalt RNS virusok PCR-rel torténdé kimutatasahoz komplementer, vagyis cDNS-t kell
szintetizalni reverz transzkriptaz enzimmel, mivel a PCR soran hasznalt DNS polimeraz enzim
csak DNS templatot tud atirni. A ¢cDNS atirdsdhoz a Thermo Scientific Maxima H Minus
Reverse Transcriptase és a Thermo Scientific Revert Aid Reverse Transcriptase kiteket
hasznaltam. A két kit kozott az a kiilonbség, hogy a Maxima H Minus reverz transzkriptaz
hosszabb szakaszokat (kb. 20 kb-ig) is képes megbizhatéan atirni, mig a Revert Aid reverz
transzkriptaz csak rovidebb szakaszok (kb. 13 kb) cDNS szintézésére alkalmas. Az RNS
megovasa miatt végig jégen dolgoztam.

3.3.7.1. ¢cDNS szintézis a Thermo Scientific Maxima H Minus Reverse Transcriptase kit-
tel

Az RNS mintékat jégen kiolvasztottam, majd mintanként egy 0,5 ml-es PCR eppendorf cs6ébe
Kimértem 3 ul RNS templatot, ehhez hozzaadtam 1 ul random primert és 9,5 ul MQ vizet. Az
Osszemért mintakat vortexeltem, centrifugaltam, majd 65 °C-on 5 percig inkubéltam, és ezt
kovetden jégre tettem. A gyartd altal eldirt protokoll szerint minden mintdhoz hozzaadtam 1 pl
dNTP-t, 4 ul 5x puffert, 0,5 ul Ribolock RNase Inhibitort, 1 ul Maxima H Minus Reverse
Transcriptase (200 U/ pul) enzimet. Az Osszemért mintakat vortexeltem és roviden

centrifugaltam. A reakcio optimalis hdmérsékletei az alabbiak szerint zajlott:

25 °C 50 °C 65 °C 85°C
10 perc 30 perc 10 perc 5 perc

3.3.7.2. ¢cDNS szintézis a Thermo Scientific Revert Aid Reverse Transcriptase Kit-tel

Ebben az esetben is elso 1épésként jégen kiolvasztottam az RNS mintakat, majd mintanként egy
0,5 ml-es PCR csdbe kimértem 500 ng-nak megfelelé RNS templatot, 0,25 ul random primert,
és annyi MQ vizet, hogy az 6sszemért minta végtérfogata 3 pul legyen. Az 6sszemért mintakat
ebben az esetben is vortexeltem, centrifugaltam, majd 65 °C-on 5 percig inkubaltam és ezt
kovetden jégre tettem. A Revert Aid kit altal eldirt protokoll szerint minden mintahoz

hozzaadtam 0,5 pul dNTP-t, 1 ul RT puffert, 0,25 ul RiboLock RNase Inhibitort-t és 0,25 pl
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Revert Aid Reverse Transcriptase (200 U/) enzimet. Az 6sszemért mintakat vortexeltem és

roviden centrifugaltam. A reakci6 optimalis hdmérsékletei az alabbiak szerint tortént.

25°C 42 °C 45 °C 70 °C
10 perc 60 perc 10 perc 10 perc

3.3.7.3. A ¢DNS mindségének ellenorzése (aktin gén teszt)

A cDNS szintézis soran amplifikdlt cDNS mindségének ellendrzéséhez aktin tesztet
alkalmaztam. Az aktin egy olyan konzervativ gén, ami szinte minden ¢él61ényben megtalalhato.
A protokoll szerint a cDNS mintakbdl kimértem 0,5 ul-t cDNS templatot egy-egy eppendorf
csébe. A kimért templatok mindegyikéhez hozzaadtam 9,5 MQ vizet, 3 ul 5xPhire puffert, 0,75
ul Vvactin600 forward primert, 0,75 ul VVactin1200 reverz primert, 0,3 ul dNTP-t és 0,2 pul
Phire Hot Start Polymerase enzimet. Az Osszemért mintdkat vortexeltem és roviden
centrifugaltam. A PCR utan az ellenérzéshez a mintakbol 6 pl-t 1,2%-os agar6z gélen futtattam.

A PCR reakci6 hémérséklet beallitasai az alabbiak szerint tortént.

98 °C 98 °C 55°C 72 °C 72 °C
30s 10s 10s 20s Imin
40x

3.3.8. Virus specifikus RT-PCR tesztek
3.3.8.1. PCR Q5 enzimmel

A szekvenalas eredményeként kapott virusok koziil a WSMV-t PCR-rel igazoltam vissza a
mintakbol. A WSMV visszaigazolasathoz a WSMV-8499F forward primer: 5°-
ATGTGCAAGATCAGACACCAGGC-3°, ¢és a WSMV-9253R reverz primer: 5’-
TAGTTTCTACTGTGCTCACGCAAG-3’ 10x-es higitasat hasznaltam. A
visszaigazolasokhoz a hely pool-0k, faj pool-ok és egyed pool-ok cDNS atirata szolgalt
templatként. A 0,5 ul cDNS templathoz mintanként 9 pl MQ-t, 3 ul 5x Q5 puffert, 1 ul WSMV-
8499F primert, 1 ul WSMV — 9253R primert, 0,3 ul 10mM dNTP-t és 0,2 ul Q5 polimeraz
enzimet mértem hozza. A mintakat vortexeltem és roviden centrifugaltam. A beallitott PCR
program hdmérsékletei az aldbbiak szerint tortént. A PCR reakci6 eredményének értékeléséhez
a PCR termékeket 1,2%-os agardz gélen futtattam. A gélelektroforézishez a mintdkat DNS
festékkel festettem meg.
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98 °C 98 °C 64,5 °C 72°C 72 °C
30 sec 30 sec 30 sec Imin 2min
40x

3.3.9. PCR termék tisztitasa

A WSMV-re elvégzett PCR soran pozitiv eredményt mutatdo mintak 1,2%-os agar6z gélbol vald
tisztitasat a NucleoSpin Gel and PCR Clean-up Kit (Macherey-Nagel, 2022) segitségével
végeztem el, a gyarto utasitasait kovetve. A kapott PCR termékeket steril szikével UV fény alatt
vagtam ki az agar6z gélbol (20. dbra), ezt kovetden a mintakhoz 200 ul Buffer NTI-t adtam,
majd 50 °C-on inkubaltam 10 percig. Az inkubalas kdzben kétszer vortexeltem a mintékat, hogy
konnyebben feloldddjanak a géldarabok. Ezt kdvetden a kit-hez tartozé filteres csébe
pipettaztam at a mintakat és 30 masodpercig 13.000 rpm-en centrifugaltam, mely soran a DNS
a filterhez kotodott. A filteren atfolyt folyadékot eltavolitottam. A filterre 700 ul Buffer NT3-
at pipettaztam és 30 masodpercig centrifugaltam 13.000 rpm-en, a filteren atfolyt folyadékot
eltavolitottam, és ezt a [épést megismételtem. A centrifugélés utan ujra eltavolitottam az atfolyt
folyadékot és ezt kovetden 2 percig iiresen centrifugaltam 13.000 rpm-en a mintat tartalmazo
csoveket. Végiil a mintakhoz 25 pl elézbleg 60 °C-on inkubalt eltcios puffert adtam, és 1 percig
13.000 rpm-en centrifugaltam. A mintakbol 3 ul -t megfestettem 5 pl DNS festékkel, majd a

sikeres tisztitast 1,2%-o0s agardz gélen futtatassal ellendriztem.

20. abra: A PCR termék futtatdsa (bal) és kivagasa a gélbdl UV alatt (jobb) (Monos Gréta,
2025)

3.3.10. Ligalas, klonozas, transzformalas

A gélbdl tisztitott PCR termékeket (inzert DNS) baktérium plazmidba épitettem, mert a plazmid
szekvenalasakor a plazmidra tervezett inditdszekvencidkat hasznalva a teljes klonozott DNS
szakasz szekvencidja meghatarozhatd. Ehhez a CloneJet PCR Cloning Kit (Thermo Scientific)
CloneJet (PJet 1.2/blunt) (21.dbra) vektorat hasznaltam, melybe a tisztitott PCR terméket

beépitettem, ligaltam. A DNS szakasz vektorba valo ligalasahoz az alabbi elegyet mértem
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Ossze: 5 ul 2x reakcio6 puffer, 0,5 pl pJet 1.2/blunt vektor, 1 ul MQ, 0,5 ul ligaz enzim 3 ul
tisztitott PCR termék. A ligdz enzim lehetdvé teszi az inzert DNS vektorba vald beépiilését. Az
Osszemért 10 pl végtérfogatu elegyet szobahdémérsékleten 15 percig inkubaltam annak

érdekében, hogy a PCR termék a vektorba integralodjon.

7 ~)/ DNA Notl
insert ~ EcoS2|

Bglll

2782 16
328 / Kpn2l
422 PspXI

5\ k Eco88|
§ % Xhol
]
3 Blunt-end
pJet1.2/blunt il
PIacUVS )I;DTI}I
1,922 B‘Qq :
1,762 1143\/ Eco:EOl
COl
Bsu15|
rep (pMB1)

21. abra: pJET 1.2/blunt vektor (http11)

Kovetkezd 1épésként a ligatumot baktériumba transzformaltam, mert igy a plazmidot
tartalmazé baktériumokat felszaporitva, nagyobb mennyiségli, egy ligalasi folyamatbol
szdrmazo plazmidot (klont) tudunk tisztitani. A transzformalashoz DH5a kompetens baktérium
sejteket hasznaltam, melyek sejthartyaja konnyebben atjarhatd. A transzformalds soran 5 pl
ligatumot adtam 100 pl kompetens sejthez és ezt 20 percig hagytam jégen. Ezt kovetéen 30
masodpercig 42 °C-0s vizfiirdoben hdsokkoltam, majd ujra jégre helyeztem. A hdésokk utan
fillke alatt a szuszpenzidohoz adtam 500 pl SOC taptalajt és 37 °C-ra razo termosztatba
helyeztem 40 percre a mintdkat. A razogépbdl kikeriilt baktérium szuszpenziobol 200 pl-t
szilard, szobahémérsékletii ampicillin antibiotikumot tartalmazé LB taptalajra szélesztettem,
majd ezt 37 °C-ra termosztatba helyeztem egy éjszakara, hogy a baktérium telepek fel tudjanak
noni (22.4bra). A taptalajon csak azok a baktériumok képesek felnoni, melyek tartalmazzak az
inzerttel ligalodott vektort. A taptalajon felndtt telepekbdl négyet-négyet folyékony ampicillin

tartalmu LB tapoldatba oltottam, majd 37 °C-ra raz6 termosztatba helyeztem egy éjszakara.

22. abra: A taptalajon feln6tt baktériumok (Monos Gréta, 2025)
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3.3.11. Plazmid tisztitas baktériumtenyészetbdl

A baktériumok altal felszaporitott plazmidot NucleoSpin Plasmid DNA purification Kit
(Macherey-Nagel) segitségével tisztitottam ki, a gyartd utasitasait kovetve. A tapoldatban
felnevelt baktérium tenyészetet egy eppendorf csében 3 percig 8.000 rpm-en centrifugaltam.
Centrifugalas utan a feliiliszot ledntottem és a csé aljan talalthatd a baktériumsejteket
pufferekkel kezeltem tovabb a gyartd utasitasai szerint (23.dbra). Elséként 250 ul A1 RNazt
tartalmazo reszuszpendald puffert adtam hozza. Ezt kovetéen 250 ul A2 lizis puffert adtam
hozza, ami a sejtek lizisét eredményezi. Utana az A3 puffert hozzaadva a sejtekbdl kiszabadult
denaturalt DNS-t centrifugéaltam 5 percig 13.000 rpm-en, ennek eredményeként a feliiluszoéban
megtalalhat6 a plazmid DNS. A feliiluszot egy sziirdvel ellatott oszlopos csére mértem ra és
centrifugaltam 1 percig 13.000 rpm-en. A gyiijtécséd aljardl ledntdttem a folyadékot, és az
oszlopra 500 ul AW puffert mértem és centrifugaltam 1 percig 13.000 rpm-en. A csé aljan
Osszegytlt folyadékot ismét ledntottem és az oszlopra 600 pl A4 puffert pippettaztam, ezt
kovetden centrifugaltam 3 percig 13.000 rpm-en, majd az alul 6sszegytilt folyadékot ledntve
ismét centrifugdltam 3 percig. Végiil a szlirére 50 pl eluciés puffert mértem és 1 percig

centrifugaltam. A cs6 aljan 6sszegyilt folyadékban megtalalhatod a megtisztitott plazmid.

B am——

mw = =
oWl sl
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23. abra: Centrifugalas utan a cs6 aljan lathato baktériumsejtek (Monos Gréta, 2025)

3.3.12. Tisztitott plazmidok restrikcios emésztése

A plazmidok restrikciés emésztésével a ligalas sikerességét ellendriztem. Ennek soran a
plazmidot az XHol XBal enzimekkel emésztettem. Az emésztéshez az alabbi elegyet mértem
Ossze mintanként: 2 ul 10x Tango Puffer, 0,4 ul XBal enzim, 0,2 ul XHol enzim, 5,4 ul MQ,
amihez 2 pl-t adtam a plazmidot tartalmazé mintabdl €s vortexelés utan 37 °C-os vizfiirdében
1 6raig inkubaltam a mintakat. A mintdk megfestése utdn az emésztés sikerességét 1,2%-0S
agaroz gélelektroforézissel ellendriztem. Az emésztési reakcid elegyet az emésztetlen plazmid
minta mellett futtattam az agardz gélen, igy lathatova valt a klonozo helyre beépiilt DNS

szakasz.
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3.3.13. Sanger szekvenalas és szekvenciak elemzése

A mintak szekvenalasa a BIOMI Kft. altal Sanger szekvendlassal tortént a plazmid klonozé
szekvencidkat a Chromas 2.6.6 programban dolgoztam fel, a forward és reverz szekvenciak
Osszeillesztését pedig az NCBI adatbazisdban BLAST algoritmussal végeztem. Az
Osszeillesztett szekvencidkat az NCBI adatbazisaban talalhaté referencia szekvenciaval
(NC_001886) hasonlitottam Ossze. A szekvencidk filogenetikai elemzését a Geneious Prime
programban végeztem. A filogenetikai fa elkészitéséhez a szekvenciak illesztéséhez a Geneious
Align algoritmust, a filogenetikai fa elkészitéséhez a Geneious Tree builder algoritmust
alkalmaztam, 1000x bootstrap ismétléssel, mely a Jukes-Cantor modelt hasznalja Neighbour-

Joining analizishez.
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4. Eredmények és értékelésiik

4.1. A gyomfelvételezések eredményei

A tarlo felmérését 2024.04.14-én végeztem el. Az eldvetemény (buza) betakaritdsa utan, nem
tortént sem mechanikai sem kémiai gyomszabalyozas a tablan, ezért a tarlo gyomboritottsaga
jelentds volt (24. dabra), szamos fejlett T1-es, T4-es és G3-as novény boritotta a tablat (6.
tablazat). Legnagyobb boritasban a Stellaria media, Lamium amplexicaule, Lamium
purpureum, Chenopodium album és a Convolvulus arvensis fordult eld, valamint jelentds volt
még a Chenopodium hybridum, Ambrosia artemisiifolia, Fallopia convolvulus, az egyszikiiek
koziil pedig az Echinochloa crus-galli és Setaria viridis volt jelentés mértékben a tablan.

Osszesen 35 gyomfaj keriilt felvételezésre.

6. tablazat: A tarlon eléforduld gyomfajok életforma csoportok szerint

Eletforma Eléforduld fajok
csoportok
T1 Stellaria media, Lamium amplexicaule, Lamium purpureum, Veronica persica,
Veronica hederifolia, Capsella bursa pastoris, Senecio vulgaris
T2 Papaver rhoeas, Viola arvensis, Adonis aestivalis, Anthemis austriaca
T3 Descurainia sophia,
T4 Chenopodium album, Chenopodium hybridum, Abutilon theophrasti, Ambrosia

artemisiifolia, Datura stramonium, Helianthus annuus arvakelés, Euphorbia
helioscopia, Anagallis arvensis, Echinochloa crus-galli, Fallopia convolvulus,
Setaria viridis, Digitaria sanguinalis, Amaranthus retroflexus, Lactuca serriola,
Panicum miliaceum

Gl Calystegia sepium, Cynodon dactylon, Calystegia sepium
G2 Mentha arvensis

G3 Cirsium arvense, Convolvulus arvensis

H5 Plantago maior

HT Carduus nutans

24, abra: A tarl6 allapota aprilisban, gyomnovények alulrol felfelé: Chenopodium hybridum,
Helianthus annuus arvakelés, Cirsium arvense, Lamium purpureum (Monos Gréta, 2024)

Az allomanyban Osszesen 4 gyomfelvételezés tortént, ezek Osszefoglald eredményeit a 7.

tablazat tartalmazza.
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7. tablazat: A gyomnovények atlagos boritési értéke (%) a gyomfelvételezések soran

Gyomnovény tudomanyos neve Gyomfelvételezések idopontjai
2024.05.10. | 2024.06.13. | 2024.07.05. | 2024.09.01.

Convolvulus arvensis 7.5 6,2 1,45 7,05
Chenopodium album 2.2 - 0,5 -
Ambrosia artemisiifolia 1,65 1,2 2,25 0,7
Amaranthus retroflexus 0,5 12,05 4.7 -
Setaria pumila 0,55 12,35 - -
Setaria viridis 8,3 29 11,2 8,45
Helianthus annuus 1,4 1,2 - -
FEchinochloa crus-galli 1,05 0,25 1.8 -
Fallopia convolvulus 1,45 - - -
Veronica hederifolia 0,2 - - -
Stellaria media 0,6 - - -
Cirsium arvense 4,9 - - -
Abutilon theophrasti 1,1 - - -
Viola arvensis 0,1 - - -
Capsella-bursa pastoris 0,05 - - -
Veronica persica - 0,41 0,2 -
Digitaria sanguinalis 0,65 0,35 09 1.4
Portulaca oleracea - 0,05 0,5 -
Chenopodium hybridum 0,1 - 0,4 -
Mentha piperita - 1,3 -
Plantago maior - 0,2 -
Taraxacum officinale - - 0,1 -
Osszes gyomfaj (db) 17 10 13 4
Osszes gyomboritis % 32,3 36,96 25,5 17,6

4.1.1. Els6 gyomfelvételezés eredményei

Az els6 gyomfelvételezést a kukorica 3 leveles allapotaban majus 10-én végeztem, mely soran
a legnagyobb boritasban a T4-esek voltak, igy a Chenopodium album, Ambrosia artemisiifolia,
Helianthus annuus arvakelés, valamint egyszikiiek koziil az Echinochloa crus-galli, de nagy
boritasban volt még a G3-as életformaju Convolvulus arvensis és a Cirsium arvense is. A teljes
tablan a gyomboritottsag koriilbeliil 32%-os volt, 6sszesen 17 gyomfajt vételeztem fel a 10
mintavételi pontban. A tarld allapotahoz képest csokkent a gyomok szama, de az éveldk igy is

meghatarozdak maradtak a herbicides kezelés ellenére.
4.1.2. Masodik gyomfelvételezés

A gyomirtast utan a masodik gyomfelvételezésre junius 13-an keriilt sor, eddigre mar koriilbeliil
3 hét telt el a gyomirtast kovetden és mar 8 levelesnél fejlettebb volt a kukorica. Legnagyobb
szamban Setaria viridis és az Amaranthus retroflexus fordult el6. A tabla teljes
gyomboritottsaga koriilbeliil 37%-os volt, és Osszesen 10 faj kerilt felvételezésre.
Megfigyelheté volt a herbicid hatasra a Chenopodium album, Ambrosia artemisiifolia,
Helianthus annuus és a Cirsium arvense szaradasa, valamint az egyszikiiek antocianosodasa is
(25. dbra).
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25. abra: A gyomirt6 szeres (Principal Plus Phyton) kezelés hatasa a gyomndvényeken (bal
oldal) és erds antocianosodast mutatd Echinochloa crus-galli (jobb oldal) (Ménos Gréta,
2024)

4.1.3. Harmadik gyomfelvételezés

A harmadik gyomfelvételezést julius 5-én végeztem el, ekkor mar a kukorica a cimerhanyas
allapotaban volt. A gyomboritottsag Osszesen 25,5% volt, legnagyobb aranyban a Setaria
viridis fordult eld, de tovabbra is jelentds volt az Ambrosia artemisiifolia és az Echinochloa
crus-galli is. Ennél a gyomfelvételezésnél mar megfigyelhetd volt mind a kukorica allomany,
mind a gyomndvények szivogatottsaga, szamos kukorica egyeden csikoltsag volt lathato (26.
dbra). A tineteket a leveleken a szant6foldi megfigyeléseim alapjan a kovetkezd kartevok
okoztak: levéltetvek (Rhopalosiphum padi, Rhopalosiphum maidis), nagy szamban volt a tablan
Oulema melanopus (ragasnyomok a levelen) valamint kabocak (Metcalfa pruinosa) és
poloskak (Nezara viridula, Lygus pratensis) is jelentés mértékben megfigyelhetéek voltak
(26.dbra)

26. abra: Csikoltsagot mutato és szivogatott kukorica levél (bal). Levéltetvek (k6zépen) és
amerikai lepkekaboca viaszpelyhe (jobb oldal) (Monos Gréta, 2024)

4.1.4. Negyedik gyomfelvételezés

A negyedik egyben az utolsé gyomfelvételezés szeptember elsején késziilt. Az el6zd

gyomfelvételezésekhez képest jelentdsen lecsokkent a fajok szdma, a gyomboritottsag 6sszesen
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17,6 % volt, és mar csak 4 gyomfaj fordult el a felvételezett parcellakban. Legjelentdsebb a
Setaria viridis és a Convolvulus arvensis volt, de tovabbra is megtalalhaté volt az Ambrosia

artemisiifolia és a Digitaria sanguinalis.

A gyomfelvételezések alapjan a tablan a legjelentdsebb gyomok a T4-es életformacsoporta
Setaria viridis, Echinochloa crus-galli, Chenopodium és Amaranthus fajok, valamint a G3-as
¢letformaju Convolvulus arvensis voltak. A gyomboritottsag alakulasat a 4 gyomfelvételezés
soran az alabbi diagramm mutatja (27. dbra). Lathato, hogy a posztemergens herbicides kezelés

hatasaként a 2. gyomfelvételezés utan lecsokkent a gyomboritottsag a tablan.

2024.05.10. 2024.06.13. 2024.07.05. 2024.09.01.
Gyomfelvételezés

Gyomboritas %-a
N
(=]

HERBICIDES KEZELES

27. abra: A gyomboritottsag alakulasa a gyomfelvételezések soran

4.2. A szantofoldi mintagyiijtés eredménye

A jalius 18-an tortént mintagyiijtéskor tapasztaltak szerint, a gyomfelvételezéseket megerdsitve
is lathato volt, hogy a tablan nagy gyakorisaggal fordultak el6 a Setaria viridis, Echinochloa
crus-galli, Convolvulus arvensis, valamint a Chenopodium ¢és Amaranthus fajok. A
mintagyljtéshez tdblan felmért kukorica allomany nagy részén szivogatott, ragasnyomokat
mutatd és csikolt levelek is vannak, valamint a gyomok nagy része is szivogatott, és
elszinezddést, antocianosodast mutat. Ezen tiineteket mutatd egyedeket preferaltuk kivalasztani
a mintagyljtés soran. A tablan kivalasztott hdrom mintavételi pont mindegyikén a kukorica
mellett négy gyomfaj keriilt mintazasra, melybdl két gyomfajt (Echinochloa crus-galli, Setaria
viridis) mindegyik pontrél mintaztunk. Minden mintagyiijtési pontrol 21 egyed és egyedenként
3 levél keriilt begyiijtésre. Az alabbi tablazatokban (9. tdbldazat, 10. tdbldzat, 11. tablazat)
részletesen lathatdo a mintavételezési pontok szerint gytijtott kivalasztott gyomfajok szama a
rajtuk lathato tiinettel. A tiinetekhez pedig az alabbi tablazat (8. tdblazat) és 28. abra tartalmaz

bévebb magyarazatot.
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8. tablazat: A tiinetek magyarazata

Tiinet Magyarazata

csikoltsag erekkel parhuzamosan vilagosabb (halvany zéldes-sargas) csikok a
levélen

gylirott, rancos, | a levélnek sodrott, behajlott, gytrt, hullamosodo, rancos, fodrozott,

behuazott Osszehuzott hatasa van

gombas tiinet lilas-sotétbarnas apro koralaka foltok a levellemezen (Ramulariara
emlékeztetd)

szivogatis a levéllemezen sok aprd kivilagosodd folt talalhato (poloska, levéltetil)

ragasnyomok atragott, hamozgatott levéllemez, hosszabb-révidebb csikokkal ( Oulema
melanopus)

antocidinosodas | lilas, vordses szindrnyalatok megjelenése

28. abra: Tiinetek gyomndvényeken ¢és kukorican: A: szivogatas, B-C: gombas tilinetek, D:
csikoltsag és rancosodas, E: antocianosodas, F: klordzis, G: ragasnyomok (Moénos Gréta,
2024)

Az 1.mintavételezési ponton a kukorica mellett begytijtott gyomok az Echinochloa crus-galli,

Setaria viridis, Chenopodium hybridum ¢s Chenopodium album voltak (9. tdbldzat).

9. tablazat: Az 1. mintavételezési pont mintagytijtése

Minta Egyed Hiny db Tiinet
I/1 3db csikoltsag
1/2 3db gviirdtt hatasna, torpiilt egyed
I/3 Kukorica 3db csikoltsag, viaszos bevonat (Metcalfa pruinosa)
1/4 3db Metcalfa pruinosa -viaszos bevonat, csikolt
levelek, ragasnyomok (Oulema, Diabrotica)
I/5 3db csikoltsag
1/6 3db gylrdtt, szivogatott
I/7 3db ragasnyomok, szivogatott
I/8 Echinochloa 3db fﬁtiroznft szél,"rz.'l_gésokr, csikoltsag _
1/9 ] 3db csikoltsag, gylir6tt hatds, gomba szerii tiinetek
crus-galli L=
(Ramularia)
/10 3db gomba szerti tiinetek (Ramularia), gyiirott hatas,
csikolt
/11 3db gylrdtt hatas, lilas elszinezddés
/12 Setaria 3db gombas tiinetek (Ramularia), gyiirétt hatas
/13 g 3db gombds tiinetek (Ramuldria), gylirétt hatas
114 R 3db | gombas tinetek (Ramuliria)
I/15 3db oviritt hatas, gombas tiinetek (Ramularia)
I/16 , 3db szivogatott levél (poloskak)
/17 Cffnb(;?gg;lm 3db szivogatott levél
1/18 ! 3db szivogatott levél
/19 , 3db szivogatott levél
w20 | enopodium 5 gh T ssivogatott level
1721 atum 3db szivogatott levél

A 2.mintavételezési ponton a kukorica mellett begytijtott gyomok az Echinochloa crus-galli,
Setaria viridis, Datura stramonium és Chenopodium album voltak (10. zabldzat).
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10. tablazat: A 2. mintavételezési pont mintagytijtése

Minta Egyed Hany db Tiinet
11/1 3 db klorotikus foltok, szivogatas, gyiirdtt hatasn levelek
11/2 3db torpiilt egyed, szivogatott, klorotikus foltok,
Kukorica csikoltsag
11/3 3db torpiilt egyed, szivogatott foltok, gytirott hatds
1I/4 3db gylrott hatas, szivogatott, ragasnyomok
11/5 3 db oylirdtt hatas, szivogatott, ragasnyomok
1I/6 3db gylirdtt hatas, szivogatott, rigdsnyomok, gombas
tiinetek (Ramularia)
/7 Echinochloa 3db szivogatott, gylir6tt hatas
11/8 crus-galli 3db szivogatott, gylirtt hatas
11/9 3db szivogatott, gylirott hatds
11/10 3 db oylirdtt hatas, lilds elszinezddés, csikoltsag
I1/11 3db gylirdtt hatas
I1/12 3db gyurdtt hatas, behtzott levél, gombas tlinetek
. (Ramularia)
I1/13 Se.‘te‘m:a 3db gombas (Ramularia) tiinet, behuzott, térpe egyed,
viridis o .
gylrdtt hatas
11/14 3 db gylrott hatas
I1/15 3 db gombas (Ramularia), gylirdtt hatas
11/16 3 db klorotikus foltok, szivogatas
Datura - . p
11/17 siramonium 3db klorotikus foltok, szivogatas
11/18 3 db klorotikus foltok szivogatas
11/19 e 3db szivogatott levél
11/20 album 3db szivogatott levél, torpiilt egyed
I1/21 3 db antocianos elszinezddés, szivogatott

A 3.mintavételezési ponton a kukorica mellett begyijtott gyomok az Echinochloa crus-galli,

Setaria viridis, Convolvulus arvensis és Sorghum halepense voltak (11. tdbldzat).

11. tablazat: A 3. mintavételezési pont mintagytijtése

Minta Egyed Hany db Tiinet

/1 3db szivogatott, gyiirdtt hatas, csikoltsag
111/2 3db csavarodott, szivogatott

11173 Kukorica 3db szivogatott, gylirt hatas

111/4 3db klorotikus elszinezdd¢s, szivogatott
111/5 3 db ragas, szivogatott, klorotikus

I11/6 3 db szivogatott, rancos hatas

/7 , 3db kissé szivogatott

myg | Cehinochloa Ty T ncos hatie

myy | ussall 3db | gombas (Ramuléria) tiinet, rancos hatas, hizott levél
111/10 3 db rancos hatas

II1/11 3db antocianos, gombas (Ramularia) tiinet
111/12 Setaria 3db antocianos, gombas (Ramuldria) tiinet
1I1/13 e 3db antocianos, hullamos szél levélen
/14 vicidis 3db | rancos hatas, lila erek

111/15 3db lilas erezet, gombas (Ramuldria) tiinet
111/16 Convolvulus 3db szivogatott levél

111/17 arvensis 3db szivogatott levél

111/18 3 db szivogatott levél

111/19 Sorghum 3db gombas tiinet (lilas foltok), csikoltsag, antocianos
111/20 [ 3db antocianos foltok

111/21 3db antocianos foltok, gombas tiinet
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A begyijtott egyedek mindegyikér6l foto késziilt (29. dbra), valamint a laboratoriumi

feldolgozasig -70 °C-ra fagyasztoba keriiltek az elcsomagolt mintak. Osszesen 63 minta keriilt

begytjtésre.

29. abra: Begyjtott novényekrol késziilt fotok egy része (Monos Gréta, 2024)

4.3. A laborvizsgalatok eredményei
4.3.1. Total nukleinsav tisztitas eredményei

A szant6foldi mintagyiijtés utani elsé 1épés a total nukleinsav tisztitas volt. A sikeres tisztitas
ellendrzése érdekében a mintakat 1,2%-0s agardz gélen futtattam, a gélképek alapjan pedig
megbizonyosodtam a megfelel6 mindségli nukleinsavak izoldldsarol. A gélelektroforézis

alapjan (30. d@bra) mind a 63 minta esetében sikeres volt a nukleinsav tisztitas.
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30. abra: Az 1. mintavételezési pont (bal) és a 3. mintavételezési pont egyes egyedeinek
gélképe.

a hely pool-ok 6sszeméréséhez sziikséges RNS mennyiségeket. A harom mintavételi pontot
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reprezentald hely pool-t (NCS1, NCS2, NCS3) DNaz-al kezeltem az Illumina platformon
torténd szekvendlasra valo elokészités érdekében. Ennek sikerességét 1,2%-os agardz gélen

futtatassal ellendriztem, mely sikeresnek bizonyult mind a harom hely pool esetében (31. dbra).

31. abra: A DNaz kezelt harom hely pool (NCS1, NCS2, NCS3) gélképe

4.3.2. A bioinformatikai elemzés eredménye

A HTS eredményeként megkaptam a hely pool-ok szekvencia olvasatainak eredményeit. Az
elsé hely pool-ban (NCS1) 23367582 olvasatot kaptam, amib6l trimmelés utan 22747550
maradt, a kontigok szama 98496. A masodik hely pool-ban (NCS2) 26780238 olvasatot
kaptam, ami trimmelés utan 26087513-ra csokkent, ebben az esetben a kontigok szama 112223,
Végiil a harmadik hely pool-ban (NCS3) 24856890 olvasat volt, ez trimmelés utan 24168701
lett, a kontigok szama 108537 (12. tablazat).

12. tablazat: A hely pool-ok HTS eredményeként kapott szekvencia olvasatai

Hely pool Szekvenalt olvasat | Trimmelt olvasat Kontigok szama
NCS1 23367582 620032 98496
NCS2 26780238 692725 112223
NCS3 24856890 688189 108537

A kontigokat BLAST algoritmus segitségével az NCBI adatbazisaban talalhaté névényi virus
referenciagenomokhoz illesztettem, ezzel egy virustalalati listat generaltam. Az alabbi 13.
tablazat tartalmazza a szekvenalds eredményeként kapott O E-value értékkel, vagyis a
legnagyobb valdszinliséggel eléforduld virusokat a harom mintavételi ponton. Az elsé és
harmadik mintavételi ponton a 0 E-value érték alapjan 10-10 virus, mig a masodik mintavételi
ponton 6 virus taldlhaté meg. Az elsé és masodik mintavételi ponton is megtalalhatok a BYDV
¢s WSMYV, valamint a Koper picorna-like virus. Csak a harmadik mintavételi ponton fordult
eld a BVG ¢és a buza torpiilés virus (wheat dwarf virus -WDV, Mastrevirus hordei). Az elsd
mintavételi ponton a BYDV ¢s WSMYV ¢és a Koper picorna-like virusokon kiviil a beet cryptic

virus -BCV (Deltapartitivirus duobetae) €s a Plant associated deltapartivirus 1 talalhaté meg a
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bioinformatikai elemzés szerint. A masodik mintavételi ponton a BYDV, WSMYV ¢s a Koper
picorna-like virusok mellett az Erysiphe necator ourmia-like virus (EnaOLV21) fordult el6. A
harmadik mintavételi ponton a BVG és WDV mellett el6fordult még az Apple ourmia-like virus
2, a Grapevine associated cogu-like virus 2, Pepper-associated picorna-like virus, Plant
associated tobamo-like virus 1, valamint egy viroid is, a Citrus exocortis Yucatan viroid
(13.tablazat).
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13. tablazat: A szekvenalas eredményeként kapott 0 E-value értékkel rendelkez6 virusok a 3 mintavételi ponton

Mintagydijtés helye Virusok (E-value=0) NCBI kéd
Barley yellow dwarf virus - PAV, complete genome NC_004750
Barley yellow dwarf virus-PAS isolate La3a, complete genome OR771728.1
Barley yellow dwarf virus-PAS, complete genome NC_002160
Barley yellow dwarf virus-PAV isolate GER-50, complete genome PP236874.1
. NCS1”_ . . |Beet cryptic virus 2 segment dsRNA1, complete sequence NC_038846
(I.mintagy jtési Koper picorna-like virus 1 isolate KOR19SW, complete genome. 0L472294
el Plant associated deltapartitivirus 1 isolate BER19SW1 segment RNA1, complete sequence. 0L472010
Plant associated deltapartitivirus 1 isolate BER19SW1 segment RNA2a, complete sequence. 0L472011
Plant associated deltapartitivirus 1 isolate BER19SW1 segment RNA2b, complete sequence. 0L472012
Wheat streak mosaic virus, complete genome NC_001886
Barley yellow dwarf virus-PAS isolate La3a, complete genome OR771728.1
Barley yellow dwarf virus-PAS, complete genome NC_002160
.NCSZ ... . |Erysiphe necator ourmia-like virus 82 isolate KOP20AT, complete genome 0L472300.1
(Il.mintagydijtési Erysiphe necator ourmia-like virus 82 isolate KOP20AT, complete genome. 0L472300
pont) Koper picorna-like virus 1 isolate KOR19SW, complete genome. 0L472294
Wheat streak mosaic virus, complete genome NC_001886
Apple ourmia-like virus 2 isolate WA1 RNA-dependent RNA polymerase (QKRO6_gp1) gene, complete cds NC_076731
Barley virus G isolate Gimje, complete genome NC_029906
Barley virus G isolate POR19SW, complete sequence. 0L472215
Citrus exocortis Yucatan viroid, complete genome F1662762
-NC53 ... . |Grapevine associated cogu-like virus 2 isolate DMG 86 segment RNA2 P2 (QK698_sRNA2gp1) gene, complete cds NC_078435
(. mintagydjtesi Grapevine associated cogu-like virus 2 isolate DMG 86 segment RNA3 P3 (QK698 sRNA3gp1l) gene, complete cds NC_078436
pont) Pepper-associated picorna-like virus isolate Micheon_Jinju, complete genome PP728252.1
Plant associated tobamo-like virus 1 isolate KOP19SW 207 kDa replicase polyprotein and 29 kDa putative coat protein genes, complete cds; |OL472105
Wheat dwarf virus HO7 complete genome, barley strain FM210034
Wheat dwarf virus, complete genome NC_003326

49




4.4. Virusok visszaigazolasa
4.4.1. cDNS szintézis a hely pool-okbdl

A HTS eredmények visszaigazolasahoz elséként a harom hely pool-r61 Thermo Scientific
Maxima H Minus Reverse Transcriptase kit-tel cDNS-t irtam at a tovabbi PCR-rel torténd
viruskimutatas érdekében. Az amplifikdlt cDNS mindségének ellendrzéséhez aktin tesztet
alkalmaztam. Az 1,2%-os agardz gélen futtatassal ellendriztem a sikerességet, mely sikeresnek

bizonyult (32. dbra).
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32. abra: A harom hely pool-rél késziilt cDNS aktin tesztjének gélképe. Jelmagyarazat: M:
100 bp + marker, NCS1: 1. mintavételezési pont, NCS2: 2. mintavételezési pont, NCS3: 3.
mintavételezési pont

4.4.2. WSMV visszaigazolasa PCR-rel a harom hely pool-bdl

A WSMV visszaigazolasat PCR reakcioval végeztem, melyhez a WSMV-8499F forward
primer és a WSMV-9253R reverz primer 10x-es higitasat hasznaltam. A templat a harom hely
pool cDNS mintéja volt. A reakci6 a 3.3.8.1. fejezetben leirtak szerint Q5 enzimmel tortént. A
mintdkat vortexeltem és roviden centrifugaltam. Az ellendrzéshez 1,2%-0s agar6z gélen
futtattam a megfestett mintakat. A WSMV el6fordulasa az 1.mintavételezési ponton és a

2.mintavételezési ponton is detektalhato volt (33. dbra).

S - o
700bp
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33. abra: A WSMV kimutatasa a harom hely pool-ban. Jelmagyarazat: M: 100 bp + marker,
NCS1: 1. mintavételezési pont, NCS2: 2. mintavételezési pont, NCS3: 3. mintavételezési
pont, C+: pozitiv kontroll, C-: negativ kontroll
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4.4.3. WSMV visszaigazolasa PCR-rel a 15 faj pool-ban

A WSMV hely pool-okban valo PCR-rel torténd visszaigazolasa soran az elsé és masodik hely
pool-ban, vagyis els6 és masodik mintavételezési ponton is kimutathatd volt a WSMV. Annak
érdekében, hogy megtudjam mely mintazott fajokban fordult ¢l6 a virus, Kibontottam a hely
pool-okat és a faj pool-okra is elvégeztem a WSMYV specifikus PCR reakciot. A visszaigazolas
modszere és a PCR bedllitdisa megegyezik a hely pool-ok WSMV visszaigazolasaval, a
kiilonbség, hogy ebben az esetben a templat a 15 faj pool cDNS mintéja volt. A cDNS mindség
ellendrzése soran kideriilt, hogy valdsziniileg technikai okokbol a 4-es, 5-0s és 10-es
Chenopodium faj pool-okban nem sikeriilt a cDNS atirasa, ezért ennek a harom faj pool-nak a

cDNS atirasat megismételtem (34. dbra).
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34. abra: A 15 faj pool cDNS minéségének ellenérzése aktin teszttel (bal oldal) és a harom
sikertelen minta ismétlése (jobb oldal). Jelmagyarazat: M: 100 bp + marker, 1-15: faj pool-ok,
Zea: Zea mays, Ech.: Echinochloa crus-galli, Set.: Setaria viridis, Chy: Chenopodium
hybridum, Cha.: Chenopodium album, Dat: Datura stramonium, Conv: Convolvulus arvensis,
Sorgh: Sorghum halepense

A 15 faj pool cDNS templatot hasznalva PCR-rel igazoltam vissza a WSMYV jelenlétét, melyhez
a WSMV-8499F forward primer és a WSMV-9253R reverz primer 10x-es higitasat hasznaltam.
A modszer megegyezik a hely pool-nal leirt WSMV PCR-rel. Az eredményét az alabbi gélkép
(35. dbra) mutatja. A PCR alapjan az elsé mintavételezési pont kakaslabfi faj pool-jaban
(gélképen 2-es minta), a masodik mintavételezési pont kukorica (gélképen 6-os minta) és
kakaslabfii (gélképen 7-es minta) faj pool-jaban biztosan eléfordul a WSMV. A gélképek
alapjan fennall a lehetdsége annak, hogy az els6 €s a harmadik mintavételezési pont kukorica
faj pool-ja, valamint az elsé mintavételezési pont zoldmuhar faj pool-ja és a harmadik
mintavételezési pont fehér libatop faj pool-ja is tartalmaz WSMV-t, ezért ezen fajok egyedeivel

is folytattam a visszaigazolasokat (35.dbra).
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35. abra: A WSMYV kimutatasa a 15 faj pool-ban. Jelmagyarazat: M: 100 bp + marker, 1-15:
faj pool-ok, C+: pozitiv kontroll, C-: negativ kontroll, Zea: Zea mays, Ech.: Echinochloa crus-
galli, Set.: Setaria viridis, Chy: Chenopodium hybridum, Cha.: Chenopodium album, Dat:
Datura stramonium, Conv: Convolvulus arvensis, Sorgh: Sorghum halepense

4.4.4. WSMYV visszaigazolasa PCR-rel az egyedi mintakban

Ahhoz, hogy részletes informéciot kapjak arrdl, hogy a begylijtott fajok mely egyedei
tartalmaztdk a WSMYV virust egyed szinten is elvégeztem PCR-rel a WSMYV visszaigazolasat.
Az el6z6 fejezetben bemutatott 15 faj pool-on elvégzett WSMV PCR eredményei alapjan mind
a harom mintavételezési pontrol gyijtott kukorica egyedekre (15 egyed) és az els6 mintavételi
ponton gyiijtott kakaslabfii (5 egyed) és z6ldmuhar (5 egyed), valamint a masodik mintavételi
ponton gyujtott kakaslabfii (5 egyed) és fehér libatop (3 egyed) egyedekre végeztem el a
WSMV PCR-rel vald visszaigazolasat. Ehhez els6ként a harom mintavételezési pontrol
begylijtott 15 kukorica egyedrdl készitettem cDNS-t a mar korabban leirt Thermo Scientific
Revert Aid Reverse Transcriptase kit-tel. Az amplifikalt cDNS mindségének ellenérzéséhez
aktin tesztet alkalmaztam, ennek eredményét 1,2%-os agardz gélen futtattam (36. dbra). A

gélkép alapjan a cDNS atiras sikeresnek bizonyult minden egyed esetében.
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36. abra: A harom mintavételezési pontrol gyiijtott 15 kukorica egyed pool-ok cDNS
ellendrzése aktin teszttel. Jelmagyarazat: M: 100 bp + marker, 1-15: egyed pool-ok, I-111.:
mintagytijtési helyek szdma, Zea: Zea mays
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A 15 kukorica egyed pool-bdl ebben az esetben is a korabban leirt médon a WSMV-8499F
forward primer és a WSMV-9253R reverz primer 10x-es higitasat hasznalva igazoltam vissza
a WSMV-t. A PCR eredménye szerint (37. dbra) a masodik mintavételezési pont 10-es szamu

kukorica egyedében detektalhato a WSMV.
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37. abra: A WSMV kimutatasa a 15 kukorica egyed pool-ban. Jelmagyarazat: M: 100 bp +
marker, 1-15: kukorica egyed pool-ok, C+: pozitiv kontroll, C-: negativ kontroll, Zea: Zea
mays, I-II1.: mintagytjtési helyek szama

A 18 kivalasztott gyom egyed esetében is elvégeztem a cDNS atirast és mindségének

ellenérzését (38. dabra). Az 1,2%-os agardz gélen futtatas eredménye szerint minden egyed

esetében sikeres volt a cDNS atiras.
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38. abra: Az els6 két mintavételezési pontrol gyijtott 18 gyom egyed pool-ok cDNS
ellendrzése aktin teszttel. Jelmagyarazat: M: 100 bp + marker, 1-18: egyed pool-ok, I-11.:
mintagytjtési helyek szama, Ech.: Echinochloa crus-galli, Set.: Setaria viridis, Cha.:
Chenopodium album.

A 18 gyom egyed pool cDNS templatra a WSMV-8499F forward primer és a WSMV-9253R
reverz primer 10x-es higitasat hasznalva tortént a WSMV visszaigazolasa PCR-rel. A PCR
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eredménye szerint (39. dbra) az elsé mintavételezési pont 1-es, 4-es és 5-6s, valamint a masodik

mintavételezési pont 15-6s szamu Echinochloa crus-galli egyedében detektalhato a WSMV.

M@D2 3@E)6 7 89 10 111213 14G5C+c- M 16 1718 C+ C-

Ml

\ 1000b
e a8 700 bp P = 700 bp

—Re= 500bp ~

I Ech. I. Set. II. Ech. Il. Cha.

39. abra: A WSMV kimutatasa a 18 gyom egyed pool-ban. Jelmagyarazat: M: 100 bp +
marker, 1-18: gyom egyed pool-ok, C+: pozitiv kontroll, C-: negativ kontroll, Ech.:
Echinochloa crus-galli, Set.: Setaria viridis, Cha.: Chenopodium album, I-III.: mintagyjtési
helyek szama

4.45. PCR termék tisztitasa

A WSMV-re elvégzett PCR soran pozitiv eredményt mutaté mintak gélbdl valo tisztitasat a
NucleoSpin Gel and PCR Clean-up Kit (Macherey-Nagel, 2022) segitségével végeztem el, a
gyartd utasitasait kovetve. A PCR soran pozitiv eredményt mutaté kukorica és kakaslabfii
mintakat 1,2%-os agardz gélen futtattam. A kapott PCR termékeket steril szikével UV fény

alatt vagtam ki (40. dbra), ezt kovetden a mintak visszaoldasat 25 pl elucios pufferben oldottam

vissza a protokollt kdvetve.

40. abra: Az agar6z gélen megfuttatott WSMV-re pozitiv PCR termékek UV fény alatt a
kivagas elott (bal) és a gélbdl kivagott PCR termékek (jobb) (Monos Gréta, 2025).

A gélbdl valo tisztitas sikerességét a mintak 1,2%-o0s agardz gélen futtatasaval ellendriztem. A
kapott mintakbol 3 ul-t megfestettem 2,5 ul DNS festékkel, majd 130 Volt-on futtattam. A

gélkép eredménye alapjan mind az 5 minta PCR termékének tisztitasa sikeresnek bizonyult (41.

abra).
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41. abra: A WSMV PCR termékek futtatdsa tisztitas utan. Jelmagyarazat: M: 100 bp +
marker, 1-5: WSMV PCR termékek, Zea: Zea mays, Ech.: Echinochloa crus-galli, I-11.:
mintagytjtési helyek szdma

4.4.6. Klonozas és restrikcios emésztés

A gélbdl tisztitott PCR termékeket ligaltam, klénoztam és DHSa baktériumba transzformaltam
a 3.3.9-3.3.12 fejezetekben leirtak szerint. A ligalas sikerességét a plazmidok restrikcios
emésztésével ellendriztem az XBal és XHol enzimeket hasznalva. Az emésztés sikerességét
1,2%-o0s agar6z gélen futtatassal ellendriztem (42. abra). Az emésztett (EM) és az emésztetlen
(ET) termékeket egymas mellett futtattam az agardz gélen, igy lathatova valt a klonozo helyre
beépiilt DNS szakasz. A gélképek alapjan sikeres volt a ligalas, igy a mintak alkalmasak voltak

a Sanger szekvenalasra, amit a Biomi Kft. végzett el.

1/1 1/1 1/2 1/2 2/1 2/1 2/2 2/2 3/1 3/1 3/23/2 5/1 5/1 5/2 5/2
EM ET EM ET EM ET EM ET EM ET EM ET EM ET EM ET M

1000bp =

500bp - : R—

II. Zea I. Ech. II. Ech.

42. abra: Az emésztett és emésztetlen plazmid gélelektroforézis elvalasztasa. A beépiilt,
vektorbol kihasitott plazmidot a piros karika jelzi. Jelmagyarazat: M: marker, EM: emésztett,
ET: emésztetlen plazmid, Zea: Zea mays, Ech.: Echinochloa crus-galli, I-11.: mintagyjtési
helyek szama.
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4.4.7. Filogenetikai elem

A WSMYV szekvenciak filogenetikai elemzését a Geneious Prime programban végeztem. Az
Osszehasonlitashoz az NCBI adatbdzisaban elérhetd, kiilonb6zo foldrajzi régiokbol és
gazdanovényekbdl szarmazé WSMV szekvencidkat hasznaltam. A szekvencidk illesztését
kovetden a szekvenciak kozotti kiilonbségek €s hasonldsagok alapjan kaptam képet a mintak
filogenetikai tavolsagarol és rokonsagi kapcsolatairol. Kiilcsoportnak a WSMV-vel kozeli
rokonsagban allo szintén a Potyviridae csaladba és Tritimovirus nemzettségbe tartozo zab
nekrotikus tarkulas virust (Oat necrotic mottle virus -ONMV, Tritimovirus avenae) hasznaltam.
A kapott filogenetikai fa (43. dbra) eredménye alapjan lathato, hogy az 1. és 2. mintavételi
ponton megtalalhato WSMYV szekvencidk kiilon alcsoportokba tartoznak. A 2. mintavételi pont
kukoricabol és kakaslabfiibdl szarmazo izolatuma az I.A alcsoportba tartozik, és bar kiilonb6zo
gazdandvénybdl tortént az izoldcid mégis genetikailag kozeli rokonsdgot mutatnak. Az 1.
mintavételi pont kakaslabfiibdl szarmazo izolatumai kozeli rokonsagban allnak és az I.B és 1.C
alcsoportba sorolhatoak. A filogenetikai elemzgEs is ramutat arra, hogy a 2. mintavételi ponton
valdszintisithetd kakaslabfii és kukorica WSMV fert6zottsége kozott kapesolat van és nagy
valoszinliséggel keresztfertdzés tortént. Lathato az is, hogy a genetikailag valtozatos, azonban
kozeli rokonsdgban allo6 WSMV torzsek tobbféle gazdandvény faj fertdzésére képesek, és
valoszinlileg a gazdandvényhez adaptalodva valtoznak genetikailag, ami a fajok kozotti

fert6zodeés lehetdségét valosziniisiti, kiemelve a gyomfajok és kulturnéveény kozotti fertézodést.
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43. abra: A WSMV szekvencidk leszarmazasat és rokonsagi kapcsolatat abrazolo
filogenetikai fa. A kiilonbozo torzsek jelolésénél az NCBI azonosito, gazdandvény, valamint
az orszag jelolése lathatd. Jelmagyarazat: HU- Magyarorszag, FR- Franciaorszag, IR- Iran,
AU-Ausztria, USA — Amerikai Egyesiilt Allamok, ONMV: Qat necrotic mottle virus
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5. Kovetkeztetések és javaslatok

A szantofoldi gyomnovény és kukorica mintagytjtések laboratoriumi feldolgozéasaval is
bebizonyosodott, hogy a gyomndvények szdmos virussal fertézddhetnek és ezzel hatassal
lehetnek a kozvetlen kornyezetiikben el6forduld kultarndvényre, hiszen réluk a virus
vektorszervezetekkel atkeriilhet a kukoricara. A mintagy(ijtés soran a kivalasztott
kukoricatablan harom pontban gyijtottem mintakat, és Gsszesen hét gyomfajt (Echinochloa
crus-galli, Setaria viridis, Chenopodium hybridum, Chenopodium album, Datura stramonium,
Convolvulus arvensis, Sorghum halepense) vizsgaltam a begytijtott kukorica névények mellett.
Osszesen 63 mintat dolgoztam fel. A mintak nagy ateresztéképességii szekvenalassal kapott
szekvenciainak NCBI novényi virus referencia genomhoz hasonlitott eredményeként, a kapott
virustalalati lista szerint az 1. mintavételezési ponton 10 virus, a 2. mintavételezési ponton 6
virus, a 3. mintavételezési ponton szintén 10 virus fordult eld potencidlisan a mintdimban. A
virusfajok szdmat tekintve pedig a harom mintagy(ijtési ponton Osszesen 12 virusfaj és egy
viroid feltételezhetd. Ezen eredmény is felhivja a figyelmet a virusok és virusrezervoar
gyomnovények jelentdségére, hiszen egy 10 hektaros tablan csupan harom ponton begytijtott
mintakrél van sz6. A virustalalati listdbol a WSMV visszaigazolasara esett a valasztasom,
hiszen ez egy gazdasagilag is jelents virus a gabonaféléken, ezért ezt fliggetlen RT-PCR
madszerrel igazoltam vissza a mintakbol. A nagy ateresztoképességli szekvenalas szerint az 1.
¢és 2. mintavételi ponton megtalalhat6 WSMV-t a PCR-rel is ezekben a hely pool-okban
igazoltam vissza, majd faj és egyed pool-okra visszabontva végiil a 2. mintavételezési pont
utols6 kukorica egyedében és az 1. mintavételezési pont harom kakasldbfli, valamint 2.
mintavételezési pont utolsé kakaslabfli egyedében volt megtalalhato a WSMV. Ezen
eredménnyel igazoltam a kakaslabfiir6l, hogy a WSMV gazdandvénye, valamint, hogy réla
potencialisan fert6zddhet a kukorica a virussal, hiszen a 2. mintavételezési pont kakaslabfii és
kukorica egyede egymds mellett volt megtalalhato. Ezt a feltételezést a filogenetikai elemzés is
megerdsitette. Erdékes kérdést vetett volna még fel a virusvektorok vizsgalata is, hiszen a
gyomfelvételezések soran megfigyeltem Rhopalosiphum padi, Rhopalosiphum maidis
levéltetti, Metcalfa pruinosa kabdca, valamint Oulema melanopus kartevok el6fordulasat és
kartételét a begylijtott novény egyedeken is, azonban ezekbdl nem sikeriilt laboratoriumi
vizsgalatra egyedeket befogni. A kutatés folytatasat képezi a bioinformatikai elemzéssel kapott
virusok tovabbi visszaigazolasa PCR-rel, melyek segitségével a mintazaskor begytijtott tovabbi
gyomfajok rezervoar szerepe is igazolhato lenne. Az eredményeim alapjan elmondhaté, hogy a

kukoricdban egyik leggyakoribb gyom a kakaslabfli visszaszoritdsa, a virusfert6zések
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megelézése miatt is fontos feladatnak bizonyul, ezért ezen ok miatt is kovetni kell az integralt

novényvédelmi alapelveket és a helyes gyomszabalyozas kivitelezését.
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6. Osszefoglalas

A virusok a melegedd kliménak koszonhetéen hazankban is a mezdgazdasag egyik {6
veszélyforrasdva valhatnak. A ndvényeket fert6zd virusok a kulturnovények kozvetlen
fert6zése mellett gyomnovények széles skalajat is képesek fertézni. A gyomnovények tehat a
kozvetlen kartételiik, vagyis a talaj nedvesség- és tapanyagtartalmanak csokkentése mellett,
virusrezervoarokként kozvetetten is veszélyt jelentenek a termesztett kulturakra, hiszen
novelhetik a virusfertdzések valdszintiségét. Az éveld virussal fertézott gyomndvények pedig
attelelve a kovetkezd évi kultara is veszElyt jelenthetnek. Ma mar a HTS-nek kdszonhetéen
szamos kutatds is igazolta, hogy a szantoéfoldeken és azok kozelében (tdblaszegélyen)
eléforduld gyomfajok rengeteg virusnak szolgalhatnak gazdandvénytiil. A kutatasom soran a
gyomnovények és a virusok kapcsolatat vizsgéaltam egy Nagycsepely térségében talalhato
kukoricatablaban, mely soran a célom az volt, hogy atfogd képet kapjak a kukoricaban
eléfordulé gyomnovények virusrezervodr szerepérdl. Ennek megvalositdsdhoz felmértem a
gyomok jelenlétét az altalam kivalasztott tdblan, ezt kovetden mintat gyijtéttem a virusos
megbetegedésre utalod tlineteket (példaul klordzist, szivogatasnyomokat) mutatdé gyom ¢s
kukorica egyedekbdl, majd total nukleinsav tisztitast kovetden meghataroztam a mintazott
novények viromjat nagy ateresztOképességii szekvenalassal (HTS). A bioinformatikai elemzés
soran a kapott szekvencidkat az NCBI novényi virus referencia genomhoz illesztve egy
virustalalati listat kaptam, mely a mintakban potencialisan el6fordul6 virusokat mutatta meg. A
virustalalati listdn megtalalhat6, gabonaféléken sulyos karokat okozé6 WSMV-t fiiggetlen RT-
PCR moddszerrel is visszaigazoltam a mintakbol, mely megtalalhato volt egyes kakaslabfii és
kukorica egyedekben is. A pozitiv eredményt mutatdé PCR termékek tisztitast és klonozast
kovetden Sanger-szekvendlasra keriiltek, mellyel a mintdkban talalhat6 WSMV pontos
szekvencidja is meghatarozasra keriilt. A WSMV szekvenciak filogenetikai elemzésével a
mintdkban el6forduld WSMV variabilitasat és rokonsagi kapcsolatat is megismertem. A
visszaigazolas sordn a bioinformatikai elemzések és az RT-PCR eredményei korreldcioban
voltak. A kutatas eredményei is mutatjak, hogy a gyomnovények virusrezervoar szerepe fontos
kutatasi teriilet, mellyel érdemes tovéabbra is foglalkozni. A virusfertézések elleni védekezés
rendkiviil nehéz feladat, hiszen kémiai védekezésre nincs elleniik lehetdség, és a fertdzott
novények utdlag mar nem gyogyithatok. A védekezés egyik alappillére a fertézések
megeldzése, mely a rezisztens €s tolerans fajtak alkalmazésa mellett, a vektorszervezetek és

alternativ gazdaszervezetek hatékony kezelését jelenti. Tobbek kozott ezért is fontos a
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gazdalkodas soran torténd megfelelé gyomszabalyozasi modszerek megvalasztasa, mert ezzel

a virusfertdzések kockazatat is csokkenthetjiik.
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9. Koszonetnyilvanitas

Eziton szeretnék koszonetet mondani témavezetdimnek Dr. Varallyay Evanak, Dr. Jaksa-
Czotter Nikolettanak ¢és Dr. Dorner Zitdnak a kutatds sordn nyujtott segitségért, szakmai
tanacsokért ¢és oOtletaddo gondolatokért, melyekkel segitették munkamat és hozzajarultak a
diplomadolgozatom létrejottéhez, ezek nélkiil nem valdsult volna meg ez a dolgozat. Koszénom

tovabba a csalddomnak a tanulmanyaim soran nyujtott tamogatast.
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