PROGRESS IN PLANT PROTECTION DOI: 10.14199/ppp-2022-006
62 (1): 44-50, 2022 Published online: 25.02.2022
elSSN 2084-4883

Received: 13.10.2021 / Accepted: 09.02.2022

ARTYKUL ORYGINALNY

Zrdéznicowanie polskich izolatow wirusa zéttej mozaiki fasoli
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Diversity of the Polish isolates of bean yellow mosaic virus (BYMV)
isolated from broad bean
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Streszczenie

Wirus z6ttej mozaiki fasoli (bean yellow mosaic virus, BYMV) jest jednym z najbardziej rozpowszechnionych i szkodliwych wiruséw roslin
strgczkowych na swiecie. W celu scharakteryzowania izolatéw BYMV wykrytych w dziesieciu roslinach bobu w Polsce, wyizolowano cat-
kowite kwasy nukleinowe, zamplifikowano metodg RT-PCR fragment genu kodujacego poliproteine, a nastepnie poddano go sekwencjo-
nowaniu. Sekwencje genu kodujacego biatka ptaszcza (CP) trzech polskich izolatéw (E1, E2, E3) poréwnano z 33 sekwencjami pobranymi
z Banku Genow. Sekwencje badanych izolatow wykazaty 81,8-99,8% identycznosci na poziomie nukleotydéow i 84,9-99,6% na poziomie
aminokwasow z innymi izolatami BYMV. Analizy przeprowadzone z wykorzystaniem sekwencji CP potwierdzity zréznicowanie populacji
BYMV i obecnos¢ trzech grup filogenetycznych. Polskie izolaty zostaty zakwalifikowane do grupy I (E1 i E2) oraz IIl (E3).

Stowa kluczowe: BYMV, bdb, RT-PCR, ELISA, filogeneza

Abstract

Bean yellow mosaic virus (BYMV) is one of the most widespread and damaging viruses of cultivated legumes in the world. In order to
characterise BYMV isolates detected in ten broad bean plants in Poland, total nucleic acids were isolated, a fragment of the gene encod-
ing the polyprotein was amplified by RT-PCR and then sequenced. The sequences of the coat protein (CP) gene of the three Polish iso-
lates (E1, E2, E3) were compared with 33 sequences retrieved from the GenBank database. The sequences of the tested isolates showed
81.8-99.8% identity at the nucleotide level and 84.9-99.6% at the amino acid level with other BYMV isolates. The analysis performed
based on CP sequences confirmed the genetic diversity of the BYMV population and revealed the presence of three phylogenetic groups.
The Polish isolates were classified into | (E1 and E2) and III (E3) group.
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Wstep / Introduction

Bob (Vicia faba L.) jest jednym z powszechnie uprawianych
warzyw zielonych na §wiecie. W Polsce uprawiany jest na
ograniczong skalg, glownie w gospodarstwach o matym
i $rednim areale (do 5 ha). Porazany jest przez rézne pa-
togeny roslinne, a wérdd nich przez wirusa zo6ttej mozaiki
fasoli (bean yellow mosaic virus, BYMV), nalezacego do
rodzaju Potyvirus (rodzina Potyviridae). BYMV wystepu-
je na catym $wiecie i infekuje gatunki nalezace do kilku
rodzin roslin jedno- i dwulisciennych. Jest przenoszony
w sposoOb nietrwaty przez kilka gatunkow mszyc (Berlan-
dier 1 wsp. 1997). Chociaz przenoszenie wirusa przez na-
siona odbywa si¢ na niskim poziomie, moze prowadzi¢ do
niezamierzonego wprowadzenia patogenu do nowego za-
siewu (McKirdy i wsp. 2000). Patogen powoduje powaz-
ne choroby i straty w wielu uprawach ro$lin stragczkowych
na calym $wiecie, a wczesna infekcja skutkuje nekroza
systemowa, prowadzacg do $mierci roslin. BYMV wywo-
luje réznego rodzaju objawy w zaleznosci od gospodarza
i szczepu wirusa, ktore obejmuja z6tta mozaike na zainfe-
kowanych liSciach, marszczenie i znieksztalcenie lisci oraz
zahamowanie wzrostu roslin (Jones i McLean 1989; Jones
i wsp. 2003). Niektore z izolatow BYMV powodujg takze
nekrozg pakéw, co ostatecznie prowadzi do zamierania ro-
$lin (Bos 1970; Sutic i wsp. 1999). Opisano wiele szcze-
poéw BYMY, ktore roznig si¢ wlasciwosciami biologiczny-
mi i genetycznymi (Sasaya i wsp. 1998; Wada i wsp. 2000;
Chare i Holmes 2006). W Polsce BYMV zostal wykryty
na roslinach bobu przy uzyciu techniki sekwencjonowania
o wysokiej przepustowosci (Minicka i wsp. 2020).

Genom wirusa stanowi jednoniciowy, sensowny RNA
o orientacji dodatniej i dtugos$ci okoto 9700 nt. Genom po-
siada pojedyncza, otwarta ramke odczytu otoczong regiona-
mi nieulegajacymi translacji. Pojedyncza, duza poliproteina
jest cigta przez proteazy na co najmniej 10 biatek: P1-Pro,
HC-Pro, P3, 6KI, Cl, 6K2, Vpg, Nla-Pro, NIb RdRp, CP
(Riechmann i wsp. 1992; Urcuqui-Inchima i wsp. 2001; Re-
vers 1 Garcia 2015). Dodatkowo w wyniku zmiany ramki
odczytu w cistronie P3 powstaje jedenaste biatko P3N-PIPO
(Chung 1 wsp. 2008; Olspert i wsp. 2015; Revers i Garcia
2015). Czastki wirusow sa nitkowate o dlugosci okoto
750 nm (Lisa i wsp. 1981). Scharakteryzowanie zmienno-
$ci genetycznej populacji wirusow dostarcza istotnych in-
formacji na temat procesé6w zaangazowanych w ewolucje
wirusa i epidemiologi¢, a takze ma kluczowe znaczenie
dla projektowania wiarygodnych narzedzi diagnostycz-
nych oraz opracowywania bardziej skutecznych i trwatych
strategii kontroli choroby. Pierwsza kompletna sekwencja
nukleotydéw genu biatka plaszcza (ang. coat protein — CP)
dla BYMV zostata opublikowana w 1989 roku (Hammond
i Hammond 1989). Analiza sekwencji CP 24 izolatéw wska-
zala na istnienie czterech odrgbnych grup BYMV (Chare
i Holmes 2006). Wylie i wsp. (2008) przeprowadzili analiz¢

filogenetyczng wirusa na podstawie pordwnania sekwencji
genu CP 64 izolatow w odniesieniu do pierwotnych gospo-
darzy oraz rozmieszczenia geograficznego. Autorzy zapro-
ponowali, Zze grupa ogdlna moze reprezentowaé pierwotng
grupe ancestralna, z ktorej po pojawieniu si¢ rolnictwa wy-
ewoluowaty grupy specjalistyczne na réznych gatunkach
ro$lin udomowionych, w réznych rejonach geograficznych
(Lovisolo i wsp. 2003).

W Polsce badania dotyczace BYMYV sa nieliczne. Celem
przeprowadzonych badan byta (i) identyfikacja patogenow
odpowiedzialnych za objawy infekcji wirusowej na rosli-
nach bobu, (ii) charakterystyka molekularna trzech nowych
izolatow BYMYV, (iii) analiza zrdéznicowania populacji
BYMYV na podstawie sekwencji CP oraz (iv) okreslenie re-
lacji filogenetycznych migdzy izolatami.

Materiaty i metody / Materials and methods

Material roslinny

W lipcu 2019 roku na polach doswiadczalnych bobu nale-
zacych do Instytutu Ogrodnictwa — Panstwowego Instytu-
tu Badawczego w Skierniewicach prowadzono monitoring
pod katem obecno$ci wiruséw. Na 90% roslin obserwowa-
no objawy typowe dla infekcji wirusowych, w tym mozaike
i deformacje lisci. Probki do identyfikacji wirusow pobrano
z 10 ro$lin z objawami i czterech pozornie zdrowych. Wy-
konano testy ELISA na obecno$¢ wiruséw z rodzaju Poty-
virus (Agdia, Inc., Elkhart, IN) oraz wirusa mozaiki ogorka
(cucumber mosaic virus, CMV).

Izolacja RNA i RT-PCR

W celu identyfikacji wykrytego potywirusa, wyizolowano
catkowite kwasy nukleinowe z liSci bobu metoda adsorb-
cji na zelu krzemionkowym (Boom i wsp. 1990), a nastgp-
nie poddano jednoetapowej reakcji odwrotnej transkrypcji
i tancuchowej reakcji polimerazy (RT-PCR). W pierw-
szym etapie przeprowadzono reakcje ze starterami NIB2F—
—NIB3R, uniwersalnymi dla wiruséw nalezacych do rodza-
ju potywirus (Zheng i wsp. 2008). Nastepnie zastosowano
startery specyficzne dla BYMV zaprojektowane w ramach
prowadzonych badan (tab. 1). Startery zaprojektowano na
podstawie zestawienia sekwencji izolatow BYMV dostep-
nych w Banku Gendéw (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/), za
pomoca programu OligoAnalyzer (https://oligo-analyzer.so-
ftware.informer.com/1.0/) i zsyntetyzowano przez firme ze-
wnetrzng (Genomed, Warszawa, Polska). Reakcje RT-PCR
prowadzono za pomocga zestawu odczynnikow Transcriptor
One-Step RT-PCR (Roche Diagnostics GmbH, Mannheim,
Germany) w koncowej objetosci 10 ul. W pierwszym eta-
pie, w celu wybrania odpowiedniej temperatury przylacza-
nia starterow przeprowadzono reakcje RT-PCR dla kazdej
pary starterow oddzielnie, w termocyklerze gradientowym
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Tabela 1. Startery zaprojektowane do wykrywania BYMV metoda RT-PCR

Table 1. The primers used in RT-PCR for the detection of BYMV

Starter Sekwencja 57-3° Dhugos$¢ produktu [pz]
Primer Sequence 5°-3’ Product length [bp]
BYMVF1BK TGGTGTTGTGGTTGGAAGTTG
BYMVRIBK GCGACTTCTGAAATGTATGCTGC 1374
BYMVF2BK GCAATGATTGAAGCATGGGG
BYMVR2BK AAAATGCTGGAGGTGAAACC 133

Mastercycler ep Gradient (Eppendorf, Hamburg, Niem-
cy), z zaprogramowanym gradientem temperatur od 45 do
60°C. Reakcje prowadzono w objetosci 10 pl. Mieszanina
reakcyjna zawierata 2 ul buforu reakcyjnego, 5,5 ul wody,
0,2 pl mieszaniny enzymow, po 0,4 pl odpowiedniej pary
starterow: BYMVFIBK/BYMVRI1BK lub BYMVF2BK/
BYMVR2BK oraz po 1 pul RNA (500 ng/ul) na kazda préb-
ke. Profil termiczny reakcji obejmowat: odwrotng transkryp-
cje w 50°C przez 30 min, wstepna denaturacje w 95°C przez
3 min, a nastgpnie amplifikacj¢ w 35 cyklach obejmujacych:
denaturacje w94°C przez 30 s, przytaczanie starterow w 52°C
przez 30 s i wydtuzanie nici w 68°C przez 1 min 30 s oraz
wydtuzanie koncowe w 68°C przez 7 min. Warunki reakcji
dla starterow NIB2F-NIB3R byly identyczne z opisanymi
w publikacji (Zheng i wsp. 2008). Produkty PCR rozdzie-
lono za pomocg elektroforezy na 1% zelu agarozowym bar-
wionym bromkiem etydyny wzgledem markera wielkosci
DNA 1 kb Ladder (Thermo Fisher Scientific, Waltham,
USA) i obserwowano w $wietle UV za pomocg systemu
obrazowania (Bio-Rad documentation system). Zamplifiko-
wane produkty PCR zsekwencjonowano w firmie zewngtrz-
nej (Genomed, Warszawa, Polska).

Analiza filogenetyczna

Do przeprowadzenia analizy filogenetycznej wykorzystano
trzy sekwencje genu kodujacego biatko ptaszcza BYMV
(822 nt) uzyskane w ramach niniejszej pracy (izolaty El,
E2, E3) oraz 32 inne sekwencje BYMV pobrane z Banku
Genow (tab. 2). Izolaty pochodza z réznych gatunkow ro-
slin oraz lokalizacji geograficznych. Sekwencje analizo-
wano i edytowano w programie BioEdit (Hall 1999). Przed
przystapieniem do konstruowania drzew filogenetycznych
analizowano wystgpowanie zjawiska rekombinacji w pro-
gramiec RDP4 (Martin i wsp. 2015). Zastosowano algo-
rytmy wykrywania rekombinacji GENCONYV, BootScan,
MaxChi, Chimaera, SiScan, 3Seq i RDP, a zdarzenia re-
kombinacji uznawano za istotne statystycznie, jesli cztery
lub wigcej metod wykazywato wartosé p < 0,05. Zesta-
wienia sekwencji dokonano w programie MEGA X (Ku-
mar i wsp. 2018). Drzewo filogenetyczne skonstruowano
metoda najwigkszej wiarygodnosci (ML) w programie
MEGA X stosujac model Tamura-Nei (TN-93+G+I). War-

tosci ,,bootstrap” zostaly obliczone przy uzyciu 1000 loso-
wych pseudoreplikacji.

Wyniki i dyskusja / Results and discussion

Dlawszystkichroslin wykazujacych objawy uzyskano wynik
pozytywny w tescie ELISA na obecnos¢ wirusow nalezacych
do rodzaju Potyvirus. Przy uzyciu starterow NIB2F-NIB3R
(Zheng i wsp. 2008) zamplifikowano fragmenty cDNA o dtu-
gosci 350 pz, ktore nastgpnie zsekwencjonowano. Na pod-
stawie porownania odczytanych sekwencji z sekwencjami
znajdujacymi si¢ w Banku Genow zidentyfikowano BYMV.
W Zadnej z badanych roslin nie wykryto CMV.

Produkty PCR o oczekiwanej wielkosci 1574 pzi 1153 pz
zostaly uzyskane dla dziesigciu roslin zainfekowanych
BYMV (fot. 1, 2). Nie uzyskano produktow amplifikacji
z ro$lin bezobjawowych. Wyniki sekwencjonowania pro-
duktow PCR potwierdzity, ze 10 roslin wykazujacych ob-
jawy infekcji wirusowej byto porazonych BYMYV. Niektore
z uzyskanych sekwencji byly identyczne, dlatego sekwen-
cje reprezentatywne trzech izolatéw wirusa zdeponowano
w Banku Genéw pod numerami MNO017305-MNO017307.
Analiza BLASTN sekwencji izolatu E1 wykazata najwyz-
szg identyczno$¢ wynoszaca 98,18% z sekwencja izolatu
»Salzlandkreis-1_18” z Niemiec (MN399728). Sekwencja
izolatu E2 jest w 97,51% identyczna z sekwencjg austra-
lijskiego izolatu FB (HG970867), natomiast dla sekwencji
izolatu E3 stwierdzono 93% identycznos$¢ sekwencji nukle-
otydow z izolatem z Korei Potudniowej (KJ4000002). Iden-
tyczno$¢ sekwencji nukleotydow analizowanych sekwencji
CP BYMYV oszacowana w programie BioEdit wyniosta od
81,8-99,8%, a sekwencji aminokwasow 84,9-99,6%. Ana-
liza zjawiska rekombinacji przeprowadzona na podstawie
35 sekwencji genu CP BYMV wykazata, ze izolat BYMV-
-CBl1 jest potencjalnym rekombinantem, a izolat E3 zostal
wskazany jako gltowny donor. Izolat BYMV-CBI1 zostat
usunigty z zestawienia. Analiza filogenetyczna ujawnita
obecnos¢ trzech grup: I, 11 1 III (rys. 1). Izolaty tworzace
grupe I pochodzity z Australii, Japonii, Niemiec, Iraku
i Polski (E1, E2). W drugiej grupie znalazly si¢ izolaty z Au-
stralii, Japonii, Indii, Rosji i Chin. Trzecia grupa sktadala si¢
z o$miu izolatéw z Japonii, USA, Indii, Wioch i Polski (E3).
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Tabela 2. Analizowane sekwencje genu kodujacego biatko ptaszcza BYMV

Table 2. The analysed sequences of the BYMV coat protein gene

Gospodarz Izolat Numer dostepu Pochodzenie geograficzne Filogrupa
Host Isolate Accession number Geographic origin Phylogroup
Groch — Pea Salzlandkreis-1 18 MN399728 Niemcy — Germany 1
Bob — Broad bean BYMV-Iraq4 JQ025999 Irak — Iraq I
Bob — Broad bean El MNO017305 Polska — Poland 1
Bob — Broad bean E2 MNO017305 Polska — Poland I
Bob — Broad bean FBD2 EU082128 Australia I
Bob — Broad bean FB HG970867 Australia I
Bob — Broad bean FBI-1 EU082116 Australia I
Bob — Broad bean FBI-2 EU082114 Australia I
Bob — Broad bean FBI-3 EU082115 Australia I
Bob — Broad bean FBD1 EU082117 Australia I
Bob — Broad bean FBD3 EU082113 Australia I
Bob — Broad bean Sb-12C AB029440 Japonia — Japan 1
Bob — Broad bean Sb-50C AB029437 Japonia — Japan 1
Koniczyna — Clover 90-2 D89545 Japonia — Japan 1
Mieczyk — Gladiolus V124 AB041970 Japonia — Japan 1
Mieczyk — Gladiolus BH-8 AB041972 Japonia — Japan 11
Paciorecznik — Canna AKS KP177962 Indie — India 1I
Paciorecznik — Canna BYM-Ore KY595423 Rosja — Russia I
Paciorecznik — Canna BYM-Suev KY595424 Rosja — Russia 1I
Paciorecznik — Canna Csz EF592169 Chiny — China 11
Lubin — Lupine LCbk-NN AF192783 Australia 1I
Lubin — Lupine LngN-NN EU082121 Australia II
Lubin — Lupine LutKP AF192781 Australia 11
Melilotus indicus M-I X81124 Australia 1I
Melilotus indicus MI-NAT AF434661 Australia I
Kennedia prostrata WHPB-1 DQ901435 Australia 1I
Bob — Broad bean LDw-NN EU082118 Australia 11
Bob — Broad bean E3 MNO017307 Polska — Poland 111
Bob — Broad bean M-11 ABO079886 Japonia — Japan 111
Mieczyk — Gladiolus S-22N AB029435 Japonia — Japan I
Koniczyna — Clover 92-1 AB439732 Japonia — Japan I
Goryczka — Bitterness No.4 AB079782 Japonia — Japan 111
Lubin — Lupine Pullman EU144223 USA I
Alpinia galanga Delhi KM198742 Indie — India I
Passiflora caerulea PAC-1 FM180011 Wiochy — Italy 1
Senna bicapsularis BYMV-CBI MKS516282* Chiny — China -

*izolat BYMV-CBI nie zostat uwzgledniony w analizie filogenetycznej — BYMV-CBI isolate was not included in the phylogenetic analysis

Obecno$¢ izolatow z Australii, Japonii i Polski w réznych
grupach filogenetycznych wyklucza sformutowanie jedno-
znacznego stwierdzenia zwigzku migdzy zréznicowaniem
genetycznym a ich pochodzeniem geograficznym. Z kolei
podobienstwo sekwencji polskich izolatbw do izolatow
pochodzacych z réznych regionéw geograficznych moze
mie¢ zwigzek z przenoszeniem wirusa przez nasiona i ro-

snacym obrotem materialem nasiennym na $wiecie. Wylie
i wsp. (2008) porownali sekwencje CP 64 izolatow BYMV
z czterech kontynentow. Analiza filogenetyczna tych se-
kwencji ujawnita siedem odrgbnych grup. Najwigksza i naj-
bardziej zréznicowana genetycznie grupa nazwana przez
autorow ,,0gdlna” zawiera 25 izolatéw wykrytych w o$miu
gatunkach roslin z Azji, Australii, Ameryki Potudniowej
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Fot.1. Rozdziat elektroforetyczny produktow reakcji RI-PCR ~ Fot. 2. Rozdzial elektroforetyczny produktow reakeji RT-PCR
uzyskanych ze starterami BYMVFIBK/BYMVRIBK uzyskanych ze starterami BYMVF2BK/BYMVR2BK
dla izolatéw E1, E2, E3. M — marker wielkosci (Thermo dla izolatow E1, E2, E3. M — marker wielkosci (Thermo
Scientific 1000 bp Ladder), 1-10 — probki z roslin pora- Scientific 1000 bp Ladder), 1-10 — prébki z roslin pora-
zonych BYMV, 11 — kontrola negatywna zonych BYMYV, 11 — kontrola negatywna

Photo 1. Electrophoretic separation of RT-PCR amplification ~ Photo 2. Electrophoretic separation of RT-PCR amplification

products with the primers BYMVF1BK/BYMVRIBK
for E1, E2, E3 isolates. M — size marker (Thermo Sci-
entific 1000 bp Ladder), 1-10 — samples isolated from
BYMV - infected plants, 11 — negative control

products with the primers BYMVF2BK/BYMVR2BK
for E1, E2, E3 isolates. M — size marker (Thermo Sci-
entific 1000 bp Ladder), 1-10 — samples isolated from
BYMYV - infected plants, 11 — negative control

D89545 1 izolat 90-2
100 | AB041970.1 izolat V124
AB029440.1 izolat Sb-12C
AB029437 1 isolate Sb-50C
@ MNO017306.1 izolat E2
@ MNO017305.1 izolat E1
JQ025999 .1 izolat BYMV-Irag4
MN399728.1 izolat Salzlandkreis-1 18 |
EU082128.1 izolat FBD2
HG970867.1 izolat FB
EU082114.1 izolat FBI-2
EU082115.1 izolat FBI-3

EU082116.1 izolat FBI-1
I: EU082117.1 izolat FBD1
EU082113.1 izolat FBD3 |
92 KY595424 1 izolat BYM-Suev
E KY595423.1 izolat BYM-Ore
KP177962.1 izolat AKS
EF592169.1 izolat Csz
AF192783.1 izolat LCbk-NN
100 |: X81124.1 izolat M-l
AF434661.1 izolat MI-NAT
AF192781.1 izolat LutkKP
AB041972.1 izolat BH-8
EU082121.1 izolat LngN-NN
EU082118.1 izolat LDwW-NN
98 ' DQY01435.1 izolat WHPB-1 __ |

100
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99 E EU144223.1 izolat Pullman
AB439732.1 izolat 92-1
@ MNO017307.1 izolat E3

_:4180011.1 izolat PAC-1

AB079782.1 izolat No.4
97|_‘?A8029435.1 izolat S-22N
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KM198742.1 izolat Delhi

0.05

Rys. 1. Drzewo filogenetyczne uzyskane na podstawie sekwencji nukleotydow izolatéw E1, E2, E3 oraz wybranych izolatow BYMV
znajdujacych si¢ w Banku Genow

Fig. 1. Phylogenetic tree derived from the nucleotide sequences of isolates E1, E2, E3 and selected BYMYV isolates from the GenBank
database
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i Europy. Cztery kolejne grupy nazwano od gatunku rosliny,
z ktorej wyizolowano umieszczone w nich izolaty: , fubin”,
,,Bob”, ,,Paciorecznik” i ,,Groch”. Do grupy ,,Jednoliscien-
ne” nalezg izolaty wykryte w roslinach jednolisciennych,
za wyjatkiem izolatow: No. 4, 35-1 i B-33 wyizolowanych
z goryczki. W grupie ,,W” znajduje si¢ tylko jeden izolat
znaleziony w tubinie. W przeprowadzonych badaniach gru-
pa I zawierata 15 izolatow BYMYV, z ktorych 12 wykryto
w bobie, podobnie jak w przypadku grupy ,,Bob”. Specja-
listyczne grupy zywicieli prawdopodobnie powstaty tam,
gdzie ich gtéwni zywiciele zostali po raz pierwszy udo-
mowieni, jednak ze wzgledu na zbyt malg liczb¢ izolatow,
trudno potwierdzi¢ t¢ hipoteze. W grupie 11 znajdowato si¢
12 izolatéw znalezionych w réznych gatunkach roslin, po-
dobnie jak w przypadku grupy ,,Ogélna”. Izolaty nalezace
do tej grupy pochodzity z dzikich i udomowionych zywi-
cieli nalezacych zarowno do roslin jednoliSciennych, jak
i dwuli$ciennych. Natomiast w grupie III znalazly si¢ izo-
laty wykryte zarowno w ros$linach jednolisciennych (M11,
S-22N, Delhi), jak i dwulisciennych (No. 4, PAC-1, E3,
92-1, Pullman). Prawdopodobnym wyjasnieniem takiego
rozmieszczenia izolatow BYMYV jest to, ze grupa ,,0golna”

Whioski / Conclusions

1. W 10 ro$linach bobu, na ktorych obserwowano mozaike
i deformacje lici wykryto wirusa zoéttej mozaiki fasoli.

2. Polskie izolaty BYMYV nalezg do trzech grup filogene-
tycznych. W kazdej grupie znajduja si¢ izolaty pocho-
dzace z réznych krajow, co raczej wyklucza zwigzek
miedzy zroéznicowaniem genetycznym izolatow a ich
pochodzeniem geograficznym.

Finansowanie / Funding

Badania zrealizowane w ramach tematu statutowego 3.2.5
,Monitorowanie, wykrywanie i identyfikacja patogendéw
w uprawach warzyw i roslin ozdobnych oraz ustalenie po-
trzeby 1 termindw ich zwalczania” Instytutu Ogrodnictwa
— Panstwowego Instytutu Badawczego (2017-2022) oraz
czgsciowo w ramach tematu statutowego WIB 03 ,,Identyfi-
kacja nowych zagrozen w uprawach roslin rolniczych oraz
opracowanie nowoczesnych technik wykrywania réznych
patogenéw roslinnych jako efektywnych sposobow ograni-

reprezentuje pierwotny typ ancestralny, z ktorego wyewolu-
owaty grupy zywicieli specjalistycznych w odpowiedzi na
udomowienie po pojawieniu si¢ rolnictwa.

czania ich wystgpowania” Instytutu Ochrony Roslin — Pan-
stwowego Instytutu Badawczego (2021-2023).
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