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1 BEVEZETES

A pillang6svirdgi ndvények magas fehérje tartalmuk és tapértékiik miatt, az emberiség
taplalkozasadban 6sidok ota meghatarozo szerepet toltenek be. Az ide tartoz6 és Maria Terézia
kora 6ta Magyarorszagon is nagy teriileten telepitett fehér akac szintén kiemelked6 gazdasagi
jelentdséggel bir. Invaziv faj, a magyarorszagi erddteriileteink tobb mint 20%-4t az akac foglalja
el. Kemény faja, mely szerfanak és tiizifanak is kivalo, valamint értékes méze miatt a
mezdgazdasagbol €16 emberek egyik fontos haszonndvénye.

A pillangosviragdt  novények  szamos  mikroorganizmusnak  (gombéknak,
baktériumoknak, virusoknak) nyujtanak életteret, nem egyszer alaposan megkeseritve ezzel a
gazdalkodok mindennapjait. A virusok gazdasagi jelentdsége tobb szempontbol is meghatarozo.
Mivel a virusfertézott novény nem gyogyithatd, ezért a védekezés elsddleges modja a
megeldzés. Ehhez tarsul, hogy atviteliik legtobb esetben hatékonyan torténik levéltetvekkel,
polifag korokozok esetében a vetésforgd sem mindig megoldhat6. Gazdandvényenként a tiinetek
meglehetdsen eltérhetnek, s6t gyakran tiinetmentesen vannak jelen az egyes ndvényekben. A
korokozok pontos azonositdsdhoz legaldbb a részleges nukleinsav sorrend ismerete sziikséges,
amely alapjan mar szamos adat all birtokunkban a virus fajat, rokonsagi és evolucids viszonyait
tekintve.

Doktori témamban a foldimogyord satnyulas virus (Peanut stunt virus, PSV) hazai
izolatumainak vizsgalatat végeztem el. A rendkiviil heterogén kérokozo jelentds karokat okozott
Eszak-Amerikaban, Afrikiban és Azsiaban pillangés viraga nvényeken.

Eurdpabdl, illetve fehér akacrol egyelére nem kozolték a korokozo teljes nukleotid (nt)
sorrendjét. Magyarorszagi eléforduldsarol viszonylag kevés irodalmi adat all rendelkezésiinkre,
habar kora nyari sétaink kozben éppugy megpillanthatjuk mozaikos levéltiineteit a Roosevelt

téri kozel 200 éves ,,0reg akacon”, mint szant6foldek hatarold akéacsoran.



2 CELKITUZES

Munkank soran a kdvetkezo feladatokat tliztiik ki doktori dolgozatom céljaul:

1. Magyarorszagi fehér akacrol szdrmazd PSV izoldtum teljes hossziisagli genomi
komplementer DNS (cDNS) klonjainak eldallitasa;

2. A genomi cDNS klonok teljes nukleotid szekvencidinak (mint elsé eurdpai PSV
1zolatum) meghatarozasa;

3. A nukleotid szekvencidk filogenetikai és rekombindcios elemzése. Rokonsagi

crer

Az els6 3 pont eredményeinek tiikrében:

4. Tovabbi, a Pannon Okorégiobdl szarmazd PSV izoldtumok részleges RNS3 cDNS
klonjainak eloallitasa;

5. A részleges RNS3 cDNS klonok nukleotid szekvenciainak meghatdrozasa;

6. Az1jizolatumok filogenetikai és rekombinacios elemzése;

7. Azizolatumok gazdandvénykdr és tiinettani vizsgalata.



3 IRODALMI ATTEKINTES

3.1 A PSV altalanos jellemzése

A PSV a Cucumovirus nemzetség tagja, amely gazdandvény korét tekintve elsésorban a
pillangdsviraghi novényeket fertézi. A Cucumovirus nemzetség az Alfamo-, llar-, Bromo- és
Oleavirus nemzetségekkel egyiitt a Bromoviridae csaladba tartozik. (Mayo és Pringle, 1998). A
nemzetség tagja még a gazdasagilag legjelentésebb uborka mozaik virus (Cucumber mosaic
virus, CMV), a féleg krizantémon ¢s paradicsomon eléforduld paradicsom magtalansag virus
(Tomato aspermy virus, TAV) (Faquet és Mayo, 2001) és a dolgozat megirasaval egyidejiileg
kozlésre keriilt, flizéres diszcsorbarol (Liatris spicata Willd.) izolalt Gayfeather mild mottle
virus (GMMYV) (Ian és mtsai., 2009) is. A PSV részecske-felépitését és genomszervezddését
illetden a CMV-hez és a TAV-hoz igen hasonlo, szeroldgiai tulajdonsagait, gazdanovénykorét
¢és nt sorrendjét tekintve azonban nagymértékben eltéré azoktdl (Diaz-Ruiz és Kaper, 1983).

A PSV vilagszerte a pillangdsvirdgi novények gazdasagilag jelentds korokozdja. A
virust elséként foldimogyorordl (Arachis hypogea L.) az Amerikai Egyesiilt Allamokban
A fertdzott teriileteken mintegy 95%-kal csokkentette a foldimogyord termésmennyiségét
(Troutman, 1966). A gazdandvénykor vizsgéalatok sordn 90 ndvényfajbol 61 fajt fertdzott az
izolatum, amely alapjan a korokozo széleskorti eléfordulasara kovetkeztettek.

A PSV a vildgon Afrikaban, Amerikaban, Azsidban és Eurdpaban altalanosan elterjedt
(Troutman, 1966; Tsuchizaki, 1973; Fisher és Lockhart, 1978; Beczner és mtsai., 1978).
Mintegy 16 ndvénycsaladba tartozd 73 fajt képes szisztemikusan és / vagy lokalisan fertézni
(Mink és mtsai., 1969; Milbrath és Tolin, 1977). Gazdandvényei els6sorban a pillangdsviragu
novények koziil keriilnek ki. A koérokozo altalanosan megtalalhatoé lucernan (Medicago sativa
L.), babon (Phaseolus vulgaris L.), borson (Pisum sativum L.), féldimogyoron (Arachis
hypogaea), hereféléken (Trifolium spp.), sarga csillagfiirton (Lupinus luteus L.), lencsén (Lens
culinaris Medik.), guarbabon (Cyamopsis tetragonoloba L.), limababon (Phaseolus lunatus L.)
¢és fehér akacon is (Robinia pseudoacacia L.) (1. abra). A koérokozot egyéb zoldségfélékrol is
leirtak: zellerrél (Apium graveolens L.), paprikarol (Capsicum annuum L.), paradicsomroél

(Lycopersicon esculentum Mill.) és uborkarél (Cucumis sativus L.) is (Mink, 1972; Xu és



mtsai., 1986). Mint virus rezervoar a gazdanovények koziil kiemelkedo jelentdségi a fehér akac
szerepe (Xu és mtsai., 1994), amely ndvény hazankban is tobb mint 400 ezer hektar teriileten
talalhato, erdéteriileteink mintegy 22,3 %-at foglalva el (Andrasevits, 2006). Ezen feliil
jelentdségét tovabb noveli az a tény, hogy a fehér akac altalanosan eléfordul hatarold savként
szant6foldi  teriiletek mellett, kozvetlen fertézési forrast jelentve a pillangds virdga

novényeinkre.

1. abra. PSV tiinete fehér akac levelén (a kép a Roosevelt téri ,,6reg akac”-rol késziilt)

(foto: Kiss L.)

A virusatvitelben legfontosabb szerepiik a levéltetveknek van (2. dbra), amelyek nem-
perzisztens modon terjesztik a korokozot. A nem-perzisztens atvitel soran a levéltetvek a felvett
virust néhany percig nagy hatékonysaggal viszik at egyik gazdandvényrdél a maésikra, ezt
kovetden a virusatvitel hatékonysaga lecsokken, majd kb. egy ora elteltével megszlinik
(Horvath, 1999). Virusatviteli vizsgalatok az Aphis craccivora Koch., az A. spiraecola Patch. és
a Myzus persicae Suzler jelentOségét igazoltak (Hebert, 1967). A korokozd maggal torténd
terjedése csekély mértékii, elsdsorban azért, mert a kis mennyiségli fert6zott magbol kikeld
csirandvények rovid idon beliil elpusztulnak, megakadéalyozva ezzel a masodlagos fertézések
1étrejottét (Troutman és mtsai., 1967; Kuhn, 1969).

A PSV hazai el6fordulasarol Beczner és Devergne (1979) szamolt be el6szor, egy
Putnok kornyékén gyiijtott vorosherérdl (Trifolium pratense L.) szarmazo izolatum (PSV-Tp)

jellemzése soran. Részletes tesztndvénykor és szerologiai vizsgalatokkal megallapitottak, hogy
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az altaluk gytjtott PSV-Tp az akkor ismert két PSV alcsoporttdl szeroldgiailag nagymértékben
kiilonboz6 1 alcsoport izolatumanak tekinthetd.

A PSV izolatumok tesztnovénykorének meghatarozasara irdnyulo, valamint a
szerologiai, és foleg a molekularis biologiai modszerek fejlodésével lehetdvé valo vizsgalatok a
koérokozd torzseinek nagymértékli heterogenitdsat bizonyitottdk. Jelenleg a PSV-nek harom
alcsoportja ismert, amely alcsoportok megbizhatd elkiilonitése a virusgenom nukleotid

sorrendjének Osszehasonlitdsaval torténik (3.5 fejezet).

2. abra. Aphis sp. altal kolonizalt fehér akac (foto: Kiss L.)

3.2 A PSV részecske- és genomszervezodése

A cucumovirusok molekularis szintli kutatasai terén nagy mennyiségli irodalmi adat all
rendelkezésiinkre. Ezek az adatok azonban elsésorban a CMV, kisebb mértékben a TAV
esetében végzett kutatasok eredményei. Jelen dolgozatomban ezért a cucumovirusokra széles
korben adaptalhaté ismeretanyagot kozlom, kiegészitve a PSV esetében eddig megismert
specifikus kutatasi eredményekkel.

A cucumovirusok 6rokitd anyaga harom 29-30 nm atmérdjii ikozahedralis részecskébe
csomagolodik be, amely 180 egyforma kopenyfehérje (CP) alegységbdl épiil fel ¢és
megkozelitdleg 18% RNS-t tartalmaz (Finch és mtsai., 1967). A cucumovirusok genomja harom

cre
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eukariota hirvivé RNS-ekre (mRNS) jellemzd 7-metilguanozin sapka (CAP) talalhaté (Symons,
1975). Az RNS-ek 3’ végei ersen konzervaltak, amelyek magnézium ionok (Mg”>") jelenlétében
szallitdo RNS-szerli (tRNS) masodlagos szerkezetet vesznek fel (Joshi és mtsai., 1983; Rietveld
¢s mtsai., 1983), ezek a motivumok a virus replikacidjanal a negativ RNS szal promoteréiil
szolgélnak (Sivakumaran és mtsai., 2000).

Az RNS1 megkozelitéleg 3,3 kilobazis (kb) hosszisdg, monocisztronikus. Egy nyilt
leolvasasi keretet (ORF) tartalmaz, ami az 1a fehérjét kodolja. Az RNS2 3,0 kb, az RNS3 2,2 kb
hosszusagu. Mindkét RNS molekula bicisztronikus. Az RNS2 esetében a 2a és a legkésobb
megismert 2b fehérjét kodold gének részben atfednek, illetve a 2b ORF-je egy nukleotiddal
eltolodott a 2a ORF-hez képest (Ding és mtsai., 1994). A Bromoviridae csalad nagymértékben
hasonld genomfelépitése ellenére is a 2b fehérjét kodold ORF kizarolag a Cucumovirus és az
Ilarvirus nemzetségeknél talalhaté meg (Xin és mtsai., 1998). Az RNS3 szintén két fehérjét,
kédol, ugymint 3a (mozgasi fehérje, MP) és a 3b (kdpeny fehérje, CP) fehérjéket, melyeket egy
koztes nem-kodolo nt szakasz (intergenic region, IR) valaszt el egymastol.

A bicisztronikus RNS-ek 3° végén elhelyezkedd 2b, és 3b fehérjék nem kozvetleniil a
genomi RNS-ekrdl, hanem az azokrél képzddé szubgenomi RNS4A (0,7 kb) és az RNS4-rdl
(1,0 kb) transzlalédnak (3. abra). Az sgRNS4 az RNS3-mal kdzosen egy viruspartikulumba
csomagolodik be (Mushegian és Koonin, 1993). A PSV és a CMV esetében eléfordul, hogy egy
otodik, megkdzelitdleg 390 nt hosszl, tgynevezett szatelit RNS (satRNS) is becsomagolodik a
genomi ¢és sgRNS-ekkel a virionokba (Naidu és mtsai., 1991, 1992; Roossinck és mtsai., 1992;
Yamaguchi és mtsai., 2005). A satRNS-ek vizsgalatakor kimutattdk, hogy a CMV és a TAV
segiti a CMV satRNS-ek felszaporodasat, a PSV viszont nem. Ezzel szemben a PSV satRNS-ek
replikaciojat csak a PSV tamogatja (Kaper €s mtsai., 1978; Palukaitis és mtsai., 1992; Naidu ¢€s
mtsai., 1995).

a fehérje szintéziséhez, és a replikacios promotereken keresztiil az RNS replikacio templatjai is
(Kao, 2002). Szamos olyan régiot azonositottak mar a virusgenomban, amelyrdl kideriilt, hogy a
virus miikodésében meghatarozd szerepet tolt be. Az RNS1 és RNS2 5° végén és az RNSI,
RNS2 ¢és RNS3 3’ végén nagyfokt konzervaltsagot figyeltek meg a nt sorrendben. Ez az erésen
konzervalt régid a PSV esetében is jelen van az RNS-ek 3° végén, mely 40 nt hosszu, és a virus-
akkumulacioban jatszik jelentOs szerepet (McGarvey ¢és mtsai., 1995; Boccard és Baulcombe,
1993; Palukaitis és Garcia-Arenal, 2003). Mindharom genomi RNS 5° végén belsé vezérld

szakaszhoz (internal control region, ICR) hasonl6é konzervalt motivumok taldlhatok, amelyek a
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virus RNS atirdsakor promoterként miikodnek (Pogue és mtsai., 1992; Boccard és Baulcombe,
1993). Az RNS3 5’ nem-kodold régigja (NCR) a PSV esetében is tartalmazza a
cucumovirusokra jellemzd uracil-guanin gazdag szakaszt, amely - mint ismeretes - a CMV
esetében az RNS3 akkumulacié hatékonysdga szempontjabdl nagy fontossagii (Boccard és
Baulcombe, 1993). Erdekes modon ez a régié TAV esetében mintegy haromszor hosszabb, mint
a PSV ¢és a CMV esetében (O’Reilley ¢és mtsai., 1998). A PSV-nél szintén megfigyelhetd az
RNS3 génjeit 6sszekotd IR-ben egy rovid ICR-hez hasonld (5°-GGTTCAATTC-3") konzervalt
1993).

Az atirodo virusfehérjék mennyisége a kiilonbozd virusfehéjék esetén eltérd, amelyek
szabalyozasaban nagy szerepet jatszanak a genomi RNS-ek. A fehérjék koziil a CP-bdl
keletkezik a legnagyobb mennyiség, valamivel kevesebb transzlalodik a replikaz komplexet
alkotd 2a és la fehérjékbol, legkevesebb pedig a MP-bdl. Az adott fehérjék optimalis

mennyiségét a transzlacids promoterek eltérd erdssége biztositja (Kwon és Chung, 2000).

1a
Rist s I ¢ 33K

2a 2b

s 5_ I | ¢ 0
2b

SgRNS4A 5 T 3 O07kb

2,2 kb

3a 3b
RNS3 N [ 3

N EEERLL
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3.abra. A PSV genomszervezddése

A téglalapokkal a feltlintetett génekhez tartoz6 ORF-eket, a vonalakkal a nem-kodolo régiokat jeloltiik.
Vilagosabb szinnel azok az ORF-ek lathatok, amelyek transzlacidja nem kozvetleniil a genomi RNS-rdl
torténik. Az ORF-ek koziil a 2a részlegesen atfed a 2b-vel.
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3.3 A virusfehérjék funkcioi

A cucumovirusok RNS-eirdl, fehérjéirdl, és azok szerepérdl szintén jelentds szamu
irodalmi adat all rendelkezésiinkre, elsdsorban a CMV ¢és a TAV terén végzett kutatdsok
eredményei alapjan. A virusok 4ltal kodolt 6t fehérje, az RNS-ekkel valamint a gazda
kialakulasat. CMV esetében megallapitottak, hogy az 6t virusfehérje mindegyike kimutathato a
virussal fert6zott ndvényi szovetbdl (Gould és Symons, 1978; Davies és Symons, 1988; Hayes

¢s Buck 1990; Ding és mtsai., 1994).

3.3.1 Az 1afehérje

Az RNS1-r6] képz6do 1a fehérje megkozelitdleg 1000 aminosavbol (aa) épiil fel és a
cucumovirusokra jellemzéen hozzavetdleg 111 kilodalton (kDa) molekulatomegii. A
virusreplikécioban betoltott elsddleges szerepét a CMV-nél tobb esetben is bizonyitottak. Nitta
¢és mtsai. (1988) igazoltak, hogy a CMV replikacidja nem jatszodik le az RNS1 nélkiil. RNS1-et
kifejez0 transzgénikus novények esetében Canto és Palukaitis (1998) megallapitottak, hogy
amennyiben a novényeket az RNS2 és RNS3-mal inokulaljak, a virusrészecskék fertézoképes
virionokat hoznak 1étre, mig 1a fehérje hidnyaban ez a folyamat nem jatszodik le.

Az la fehérje N-termindlis részén, metiltranszferdz doménre jellemzd H...DxxR...Y
motivum talalhato, aminek a genomi és szubgenomi RNS-ek CAP strukturajanak kialakitdsaban
van jelentds szerepe. A fehérje C-terminalis szakaszdban pedig helikaz doménre jellemzd
motivumokat azonositottak, amelyet a metiltranszferaz doméntdl prolin gazdag régi6 valaszt el
(Gorbalenya ¢s mtsai., 1988; Rozanov és mtsai., 1992; O’Reilly ¢és mtsai. 1998). Ilyen helikéz
jellegi motivumok kozé tartozik két nukleotid trifoszfat (NTP) kotd régid, valamint egy
adenozin trifoszfatdz (ATPaz) és feltehetden RNS kot6 aktivitastt motivum. Ezen régidk hianya
a replikacid gatlasat eredményezi (Gorbalenya és mtsai., 1989; Kadaré és Haenni, 1997). Kim és
mtsai. (2006) bizonyitottak, hogy dohanyban a Tcoi2 elnevezésii fehérje kinaz kapcsolatba 1ép a
alkalmazaséaval igazoltak.

A tlinetek jellegét is nagyban befolyasolhatja az la fehérje. A CMV-Ns térzs Nicotiana
cv. Xanthi-fajokon nekrotikus tlineteket mutat, mig a CMV-Rs szisztemikus, mozaikos

tiineteket idéz eld. A két izolatum esetében tapasztalt tiinetbeli kiillonbséget az 1a fehérje 461-es
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arginin ¢s cisztein aminosavaira térképezték. Amennyiben a CMV-Ns arginin aminosavat
ciszteinre cserélték, a virus a novényekben szisztemizalddott, mig a CMV-Rs esetében a csere
hatasara a virus elvesztette szisztemikus terjedési képességét. Az aminosavak hianya a virusok

miikddésképtelenségét eredményezte (Divéki €s mtsai., 2004).

3.3.2 A 2afehérje

A PSV esetében a 2a fehérje megkdzelitdleg 845 aa hosszusdga és 94 kDa
molekulatomegli. A 2a fehérje az RNS2-r6l képzodik és RNS fliggd RNS polimeraz (RdRp)
funkcidt mutat. Ezt bizonyitja a mas virusok RNS polimerdz enzimjeivel mutatott nagyfoka
homolégia, és a CMV kapcsan leirt, az RNS polimerazokra jellemzé Mg>™ -k6té GDD motivum
jelenléte (Argos, 1988; Bruenn, 1991), tovabba az is, hogy a virus tisztitott replikdz komplexe is
tartalmazza a 2a fehérjét (Hayes és Buck, 1990). Ezek mellett Nitta és mtsai. (1988)
megallapitottak, hogy az RNS2 hianyaban dohéany protoplasztokban CMV replikacid nem
torténik.

Igazolt, hogy a 2a fehérje az 1a fehérjénél nagyobb mennyiségben van jelen a fertézott
novényi szovetekben (Gal-On és mtsai., 1994; Hellwald és Palukaitis, 1995). A CMV 2a
fehérjét elsdsorban a tonoplaszthoz kotdtten talaltdk meg, azonban jelentds mennyiségi
foszforilalt 2a fehérje jelenléte a citoplazmabol is kimuthato (Cillo és mtsai., 2002; Gal-On ¢és
mtsai., 2000).

A ndvényi sejtben nagy valoszinliséggel az la fehérje kotddik a membranhoz, vagy a
membran fehérjéhez, a 2a pedig az 1a-hoz kapcsolodik. A 2a foszforilaltsagi szintje befolyasolja
a fehérje sejten beliili lokalizaciojat. A replikacidos komplexben kizardlag nem foszforilalt 2a
fehérje talalhatd. Megallapitottak, hogy az 1a fehérjével torténd kapcsolodashoz elegendd a 2a
van, a fehérje komplex nem jon létre (Kim és mtsai., 2002). Ezek alapjan megallapithato, hogy
szamos mas funkcidja mellett a 2a jelentOs szerepet jatszik a replikdz komplex kialakitasaban.

A cucumovirusoknal a harom kiilonallo genomi RNS-bdl adéddan fertézdképes cDNS
birtokaban viszonylag konnyen készithetiink, igynevezett reasszortans (genomi szegmensek

atrendezodése) virusokat. A CMV és a PSV esetében Masashi és mtsai. (2003) éleszto két-

crer
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ey

elindulhasson.

3.3.3 A 2b fehérje

A cucumovirusok €s azon beliil a PSV legkisebb fehérjéje. Hossza a PSV esetében 93—
97 aa, molekulatomege megkozelitleg 11 kDa. Eléfordulasat a Bromoviridae csaladon beliil a
Cucumovirus ¢és az llarvirus nemzetségeknél figyelték meg (Xin és mtsai., 1998). A 2b fehérjét,
a 2a-hoz hasonléan az RNS2-n 1évd gén kodolja, azonban atirédéasa a szubgenomi RNS4A-rél
eltolodassal torténik.

A 2b fehérje jelenlétét Ding és mtsai. (1994) irtdk le, azonban az ismert
fehérjecsaladoktol jelentdsen eltérd aminosav sorrendje miatt szerepét sokaig homaly fedte. Az
azota eltelt idészakban szamos kozlemény jelent meg a 2b szerepér6l. A CMV 2b fehérjéjét in
Vivo els6sorban a sejtmagbol mutattak ki, illetve bizonyitottdk, hogy a fehérje 22-36.
aminosavak kozotti bazikus régidja sejtmagi lokalizacids jelként miikodik (Lucy és mitsai.,
2000).

A CMV és a TAV esetében szintén bizonyitast nyert, hogy a 2b fehérje gatolja a névény
transzkripcié utani géncsendesitési (post-transcriptional gene silencing, PTGS) mechanizmusat
(Brigneti és mtsai., 1998; Li és mtsai., 1999), illetve megakadalyozza, hogy a géncsendesitési
szignalmolekuldk aktivaljak a géncsendesitést a szisztemikusan fert6zott szovetekben (Guo és
Ding, 2002).

A 2b-nek ezek mellett jelent6s szerepe van a virus hosszi tavii mozgésaban és a
gazdandvénykor meghatarozasaban is (Ding és mtsai., 1994; 1995b). PSV esetében a 2b fehérjét
nem termeld, illetve az N-termindlis régioban részlegesen csonkitott fehérjéjii virusokkal N.
tabacum protoplasztot és N. benthamiana Domin ndvényeket fertéztek. Mindkét konstrukcio
esetében megallapitottak, hogy a 2b nem befolyasolja a virus sejten beliili replikacidjat, viszont
felelds az inokulalt és felsobb levelekben a virus-akkumulacio kialakuldsaért (Netsu €s mtsai.,

crer

emliti a virus-akkumulaciot és a tiinetek jellegét illetden.
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3.3.4 A 3afehérje

Mis néven a cucumovirusok mozgasi fehérjéje (MP). A 3a fehérjét az RNS3-on 1évo 3a
gén kodolja. Hossza megkozelitdleg 287 aa, molekulatomege 31 kDa. A PSV MP aminosav
sorrendje a mozgasi fehérjéket magaba foglalo, a dohany mozaik virus (Tobacco mosaic virus
,TMV) MP-je alapjan elnevezett ,,30K” szupercsaladba sorolhatdo (Melcher, 2000). Az ide
tartozo fehérjék egy 33 aa hosszi konzervalt szakaszt tartalmaznak (Mushegian és Koonin,
1993), amely régidé az eddigi szekvencia adatok alapjdn a PSV izolatumok esetében 0-8
aminosavban, mig a CMV esetében minddsszesen 1 aminosavban térhet el az azonos fajba
tartozo tobbi izolatumtdl (Hu és mtsai., 1997).

Passziv transzporttal csak legfeljebb 2 nm szélességli €s kb. 800 g/mol tomegl
molekuldk képesek atjutni a plazmodezméan (Crawford és Zambryski, 1999). Boccard és
Baulcombe (1993) a CMV esetében bebizonyitottdk, hogy az MP nélkiilozhetetlen a virus
sejrol-sejtre  terjedéséhez, a replikdcioban azonban nem vesz részt. Mikroinjektalasi
kisérletekkel megallapitottak, hogy a MP képes eldsegiteni a plazmodezmakon keresztiil sajat
maga, a virus RNS-ek, vagy fluoreszcensen jelolt dextranszemcsék szomszédos sejtbe jutasat
(Canto ¢és mtsai., 1997; Ding és mtsai.,, 1995a; Vaquero ¢és mtsai.,, 1994). Ezzel szoros
Osszefliggésben a CMV MP-jét zold fluoreszcens fehérjével (GFP) fuziondltatva az MP
elsdsorban a plazmodezmak bejaratanal és a kozponti csatorndkban mutathatd ki (Oparka és
mtsai., 1996). Tehat az MP alapvetéen meghatarozza a virus révid tavu terjedését is.

Hosszu tavi mozgdas tekintetében is fontos szerepe van az MP-nek. Li és mtsai. (2001)
amely ugyan nem befolyésolta a virus révid tdva mozgasat, de a mutans virus hosszu tava
mozgasa homérséklet érzékenységet mutatott. Choi és mtsai. (2005) megallapitottak, hogy a
CMV esetében mind a 2a fehérje, mind az MP jelentds szerepet jatszik a virus szisztemikus
terjedésében cukkini (Cucurbita pepo convar. giromontia L.) novényben. Mindkét fehérje,
egymastol fliggetleniil, de eldsegiti a virus hosszatavii mozgasat.

A mozgasi fehérjék kompatibilitasi vizsgalatai meglepd eredményeket mutatnak. A
CMV-vel kozeli rokon virus, a TAV MP-jének a CMV MP helyére valo beépitése gatolta a
virus sejtrdl-sejtre torténd terjedését (Salanki és mitsai., 2004). A kutatocsoport egy masik
kisérlettben a CMV MP helyére egy a Tombusvirus csaladba tartoz6 cymbidium
gytrtsfoltossag virus (Cymbidium ringspot virus, CymRSV) MP-jét épitették. A Kkisérlet

eredményeként a CMVcymMP hibridvirus szisztemikus fert6zést idézett elé a vizsgalt
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novények tobbségén, sot a CP kiejtése utan, a virus bizonyos rovid tavi mozgasa is

megfigyelhetd volt (Huppert és mtsai., 2002).

3.3.5 A 3b fehérje

A kopenyfehérje (coat protein, CP). azaz a 3b gén az RNS3 3’ végéhez esd részén
helyezkedik el, a MP-t6] egy nem-kodolé megkdzelitéleg 260 nt hosszia IR valasztja el.
Transzlacios terméke a 24 kDa molekulatomegii CP, amely a szubgenomi RNS4 -rdl irodik at
(Habili és Francki 1974; Davies és Symons 1988). Akarcsak a tobbi cucumovirus a PSV virion
partikulum is 29-30 nm atmérdjii ikozahedralis szimmetridji, és 180 CP alegységbdl tevodik
Ossze (Francki és mtsai., 1966; Finch és mtsai., 1967). A CP specifikusan koti a sajat virus
RNS-t ¢és egyarant sziikséges a virus hatékony novényen beliili rovid- és hosszutava és
novények kozotti terjedéséhez (Mossop és Francki, 1978; Suzuki és mtsai., 1991; Boccard és
Baulcombe, 1993; Canto és mtsai., 1997), valamint a tlinetek jellegét is nagyban befolyasolja
(Takeshita és mtsai., 2001).

A PSV esetében is, akarcsak a CMV-nél a CP N-terminalis régioja arginin-ben gazdag,
erdsen pozitiv toltésli és nélkiilozhetetlen a virus részecske kialakuldsahoz (Schmitz és Rao,
1998). A hosszu tava mozgasban a CP jelenléte meghatdroz6, mivel a cucumovirusok
virusrészecske formajaban jutnak el a novény szallitdszovetén keresztiil a tdvolabbi szovetekhez
(Talianski és Garcia-Arenal, 1995; Salanki €s mtsai., 1997). A rovid tavu terjedésben is jelentOs
szerep jut a CP-nek, mert hidnyaban a sejtrol-sejtre terjedés gatolt, vagy rendkiviil korlatozott
(Canto és mtsai., 1997, Huppert és mitsai., 2002). Mivel a cucumovirusok virionjainak
morfoldgiaja és kopenyfehérjéik felépitése nagyon hasonld, ezért a virusfajok CP alegységei
altalaban képesek egymas genomi RNS-eit becsomagolni (Chen és Francki, 1990; Masashi ¢€s
mtsai., 2003). A CMV RNSI1 és RNS2, a PSV RNS3-mal (C1C2P3) és a PSV RNSI1 és RNS2, a
CMV RNS3-mal (P1P2C3) mesterségesen fert6zott N. benthamiana a fert6zés hatasara
szisztemikus tlineteket mutatott, azaz a hibrid virusok életképesek voltak és mindkét CP
becsomagolta a masik virus RNS-eit is (Masashi és mtsai., 2003).

A CP néhdny aminosavardl bebizonyosodott, hogy jelentds eltéréseket idéz el a
megjelend tiinetekben. Az CMV-R izolatum Nicotiana glutinosa L. tesztnovényen erds torpiilés
tiinetet idézi eld. Szilassy és mtsai., (1999) igazoltak, hogy a tiinet kialakulasaért a CP 193.
negativan polarizalt, aszparagin aminosava a felelés. A CMV-Trk7 esetében, amely mozaikos

tiineteket okoz N. glutinosa-n, ugyanebben a pozicidban pozitiv toltésii lizin talalhato. Gellért és
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mtsai. (2005) feltételezik, hogy a 193-as aminosav toltése befolyasolja a 189-t6l a 192-ig terjedd
szekvenciarészen talalhato kazein kindz I1 kotddését a CP feliiletén. Nagy valdsziniiséggel ez a
kis kiilonbség két kiilonb6z6é biokémiai utat indukal a virusfert6zés folyamataban. A tiinetek
jellegén kiviil cucumovirusoknal tobb esetben bebizonyosodott a CP jelentsége a levéltetvekkel
torténd virusatvitelben (Chen és Francki, 1990). Perry és mtsai. (1998) ennek kapcsan a CP 25.,
129., 162., 168. ¢és 214. aminosavainak szerepét bizonyitottak, mig Liu és mtsai. (2002) egy
felszini determinans (BH-PI hurok) meghatarozd szerepét emelték ki a sikeres virusatvitel

kialakulasahoz.

3.4 A PSV genetikai valtozékonysaga és taxonomiaja

A cucumovirusok csoportjdban az ismert izoldtumok szeroldgiai €s molekularis
vizsgalati eredményei alapjan a PSV tekinthetd a legheterogénebb korokozoénak. Szintén
nagyfoku diverzitdst mutat a CMV, legkisebb mértékben valtozékonynak pedig a TAV
tekinthetd (Palukaitis és Garcia-Arenal, 2003). A PSV alcsoportjainak ismertetése eldtt a
teljesebb kép érdekében ejtsiink néhany szot a csoport masik két tagjarol is.

A CMV izolatumokat mar a 70-es években két o alcsoportba soroltak elsdsorban a
patologiai és szeroldgiai hasonlosag alapjan (Devergne és Cardin, 1973). A ma hasznalt,
nukleinsav homoloégiat tiikrozd felosztas CMV 1. és CMV II. alcsoport (Owen ¢és Palukaitis,
1988) megfelel a DTL ¢és ToRS szerotipusoknak (Wahyuni és mtsai., 1992). Jellemz6
kiilonbség, hogy a két alcsoport homérsékleti optimuma eltéré: az 1. alcsoportba tartozoké
magasabb, mint a II. alcsoportba tartoz6 izoldtumoké (Daniels és Campbell, 1992), ami
jelentdsen befolyésolja foldrajzi elterjedésiiket. Az 1. alcsoportot a 1990-es évek végén tovabb
sorrendje alapjan (Roossinck és mtsai., 1999). Az 1. alcsoportba tartozé izolatumok nt szinten
88%-ndl nagyobb azonossagot mutatnak, mig a II. alcsoport esetében ez az azonossadg 96%
feletti. Az alcsoportok kozott 69—77% azonossadgokat dallapitottak meg. Ezek alapjan
elmondhat6, hogy az I. alcsoport heterogénebb, mint a II. alcsoport (Palukaitis és Garcia-Arenal,
2003). Erdekes megfigyelés tovabba, hogy az IB alcsoportba tartozd torzseket Azsidban
izolaltdk, mig az IA ¢és II. alcsoportba tartozd torzsek a vilag minden tajan megtalalhatok

(Roossinck és mtsai., 1999).
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A jellemzett TAV izolatumok szdma sokkal kevesebb a CMV-hez viszonyitva. Az eddig
ismert izolatumok genetikai heterogenitasa meglehetdsen alacsony. Az RNS1 és RNS2 esetében
99% feletti az nt azonossag, mig az RNS3 esetében ez 91%-ot meghaladd, koszonhetéen a 3’
NCR-ben talalhat6 nt sorrend megkettézddéseknek (Palukaitis és Garcia-Arenal, 2003).

A cucumovirusok koziil leginkabb heterogén korokozonak a PSV tekinthetd. A PSV-nek
a virusgenom nukleotid sorrend azonossaga alapjan harom alcsoportja ismert. Hajimorad ¢és
mtsai. (1999) szerint egy alcsoportba azok az izoldtumok tartoznak, amelyeknek nukleotid
sorrend azonossaga 90%-nal nagyobb. Fajon beliil az alcsoportok kozott megitélésiik szerint ez
az értek 70-80% kozotti. Ezek mellett az ICTV (International Committee on Taxonomy of
Viruses) meghatarozasa szerint a cucumovirusokon beliil az alcsoportoknak legalabb 65%
nukleotid szekvencia azonossagot kell mutatniuk (Roosinck és mtsai., 2006).

A hérom alcsoport koziil a PSV 1. (E — eastern) és a PSV II. (W — western), valamint az
ide tartozo izolatumok (pl. PSV-E és PSV-W, mint névadok) Eszak-Amerikaban keriiltek
leirdsra (Mink €s mtsai., 1969; Mink, 1972; Naidu és mtsai., 1995; Hu és mtsai, 1997, 1998).
Ujabb, irdni és japan izoldtumok megjelenését kovetéen azonban egyértelmiivé valt, hogy ez a
két alcsoport nem korlatozodik az amerikai foldrészre (Bananej és mtsai., 1998; Karasawa és
mtsai., 1991, 1992). A III. alcsoportba tartozo izolatumok Kinabol szarmaznak (Xu és mtsai.,
1998; Yan és mtsai., 2005). Az alcsoportok kozott a nt szekvencia azonossagok RNS1 ¢s RNS3
szinten 80% koriili érteket mutatnak, mig az RNS2 esetében ez az érték 75% koriili (Hajimorad
¢és mtsai., 1999).

A PSV taxondmiaja azonban sokkal dsszetettebb annal, hogy ebbe a harom alcsoportba
minden izolatum besorolhat6 legyen. A PSV genetikai sokszinliségét jelzi, hogy Xu és mitsai.
(1986) négy szerotipus létezését allapitottak meg tizenhdrom, az USA-bol szarmazd izolatum
vizsgalata sordn. Richter ¢és mitsai. (1987) pedig eurdpai izoldtumok esetében, a nagy
heterogenitasra valo tekintettel, hat szeroldgiai csoportot hatdroztak meg, mig a PSV egy fehér
akacrol szarmazd izolatumat sokaig, mint kiilon virust tartottak szamon Robinia mosaic virus
(RoMV) néven (Schmelzer, 1971; Richter és mtsai., 1979). Militao és mtsai. (1998) Northern
blot analizis segitségével megallapitottdk, hogy a korokoz6 az I. és II. alcsoporthoz is kozel 4ll,
azonban egyikbe sem sorolhato be. Mar korabban emlitettiik, hogy Beczner és Devergne (1979)
részletes tesztnovénykor és szerologiai vizsgalatokkal bizonyitottak, hogy az altaluk vords
herérél (Trifolium pratense) gytijtott PSV-Tp az akkor ismert két PSV alcsoporttol
szeroldgiailag nagymértékben kiilonb6z6é 0j alcsoport izolatuménak tekintheté. A PSV-Tp

Chenopodium amaranticolor fertézott levelén klorotikus lokalis 1éziot okozott, paradicsomon,
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borson mozaikot és deformaltsagot, mig uborkan és N. glutinosa névényen mozaikosodast
figyeltek meg szisztemikus tiinetként. Neheziti a PSV izolatumok taxonomiai besorolasat
néhany tovabbi kiilonleges izolatum. Egy marokkoi PSV izolatum stlyos tlineteket okozott
szabadfoldi koriilmények kozott babon. Az izolatum szerologiai vizsgéalata az 1. és I
alcsoporttél nagyban eltérd tulajdonsdgokat hatarozott meg (Fisher és Lockhard, 1978).
Northern blot analizis alapjan Hajimorad és mtsai. (1999) az irani PSV-I izolatum RNS3
molekulajat egyértelmiien a II. alcsoportba soroltdk. Az RNS1 és RNS2 esetében azonban a
hibridizacios jel hidnya és a részleges nt sorrend ismerete alapjan egy 0si, feltehetéen a II. és
egy eddig ismeretlen alcsoport kozott 1étrejott reasszortans folyamatot feltételeztek. A PSV-BV-
15 izolatum esetében szintén reasszortdns kialakulasarol beszélhetiink. Hu és Ghabrial (1998)
vizsgélatai szerint a PSV-BV-15 RNS1 a II. alcsoportba, mig az RNS2 és az RNS3 az L.
alcsoportba tartozik. Ezek mellett lengyel kutatok a RNS-ek szintjén 84—-88%-0s azonossagot
allapitottak meg az altaluk meghatarozott PSV-P és az 1. alcsoport izolatumai kozott. Az
eredmények alapjan a PSV-P izoldtumot az I. alcsoporthoz kozeli, de annak nem tipikus
tagjaként hataroztak meg (Obrepalska-Steplovska és mtsai., 2008a, 2008b).

A GenBank (Benson és mtsai.,, 2008) adatbankban doktori munkdm megiradsakor
mindossze hat PSV genom teljes elsddleges szerkezete talalhatdé meg. Sokkal kevesebb, mint a
CMV esetében, pedig ugy latszik, hogy a PSV heterogenitas és taxondmiai kapcsolatok

tekintetében egyarant dsszetettebb kozeli rokonainal.

3.5 A PSV alcsoportok részletes jellemzése

A 60-80-as évek kozotti idészakban tortént PSV kutatasok elsdsorban a tesztndvények
fertozésével, szeroldgiai ¢és radioaktiv hibridizacidos eszkozokkel gazdalkodtak. Habar
mindegyik moédszernek nagy szerepe volt a PSV terén elért eredményeket illetden, az egyes
izolatumok biztos alcsoportbeli hovatartozdsa a nukleotid sorrend meghatarozassal valt
egyértelmiivé. A kordbbi idészakban ez a lehetdség nem allt a kutatok rendelkezésére és
elsésorban az izolatumok megsemmisiilése miatt, sok nagy jelentdségli minta veszett el

genomjanak megismerése nélkiil.
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3.5.1 Azl. alcsoport

Ahogy az elézéekben emlitettiik a PSV 1. (E — eastern) alcsoportja €s az ide tartozd
izolatumok Eszak-Amerikaban keriiltek elséként leirasra (Mink ¢és mtsai., 1967, 1969; Mink,
1972). Az alcsoport létezését nukleinsav sorrend meghatarozassal is alatdimasztottak (Hu és
mtsai., 1997, 1998; Naidu és mtsai., 1995). A PSV-E tipus-izolatumot O.W. Barnett az USA-
ban bab novényrdl gytlijtotte (Naidu és mtsai., 1995). Nukleotid sorrendje nem ismert. Az I.
alcsoport izolatumait elsésorban az USA délkeleti allamaibdl jelezték. Alapvetd elkiilonitése az
akkor ismert II. alcsoporttdl két tesztndvény segitségével tortént. Az 1. alcsoport izolatumai
"Tenessee’ fajtaju zoldbab fertézott levelein nekrotikus léziokat, cstucsi levelein nekrotikus
gytriiket ¢és érnekrozist idéztek eld. A II. alcsoport izolatumai ugyanezen novényen nekrozis
nélkiili mozaik tlineteket indukaltak. Masik hataroz6 bélyegként a zoldborsd ’Perfected
Wales’fajtajan az I. alcsoport esetében mozaik volt megfigyelhetd, mig a masik esetben sulyos
szarnekrozist tapasztaltak (Adams és Antoniw, 2006). A PSV-E mesterséges fert6zés soran C.
amaranticolor tesztnovényen lokalis klorotikus 1éziokat okozott, szisztemizalodas nélkiil.
Szisztemikus mozaik volt megfigyelheté tobbek kozott rézviragon (Zinnia elegans Jacq.),
lokalis klorotikus 1éziot kovetden, szisztemikus mozaikot és satnyuldst idézett eld
foldimogyordn, illetve lokalisan sem fertdzte a fehér akacot.

A PSV-ER szintén az USA-ban keriilt leirasra. Az izolatumot J.W. Demski gyiijtotte
tehénborsorol (Vigna sinensis Savi et Hassk.) (Naidu és mtsai., 1995). Nukleotid sorrendje teljes
mértékben ismert. A részletes szekvencia elemzés a cucumovirusokra jellemzd szekvencia
motivumok mindegyikét tartalmazza (Naidu és mtsai., 1995; Hu és mtsai., 1997). C. quinoa
Willd. és C. amaranticolor fajokon a PSV-ER lokalis 1ézidkat idézett el6, mig tehénborso, N.
benthamiana, N. glutinosa és N. clevelandii Gray. fajokon szisztemikus mozaik tiinetek jelentek
meg.

A Tephrosia vogelii Hook.f.-r6l izolalt PSV-T szerologiailag kozeli rokonsagot mutatott
a PSV-E izolatummal. A tiinettani vizsgalatok soran, azonban a C. amaranticolor névényeken a
szokasos lokalis 1ézidkat figyelték meg szisztemizalddas nélkiil, mig C. quinoa esetében a virus

A PSV-J az az alcsoportba tartozé izolatumok koziil az elsd olyan, amelyet az amerikai
foldrészen kiviil irtak le. Megjelenését Japanban babrol kozolte Tsuchizaki (1973). A PSV-J-t az
I. alcsoport izolatumai kozé soroltak. Ez volt az els6é PSV izolatum, melynek teljes nt sorrend;jét

meghatdroztak (Karasawa ¢és mtsai., 1991, 1992). A PSV-J és a PSV-ER 91% nt azonossagot
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mutatott az RNS3 vizsgalata sordn, amely Hu és mtsai. (1997) szerint egyértelmiien igazolja,
hogy a PSV-J az I. alcsoportba tartozé izolatum.

A Lengyelorszagbol szarmazé PSV-P, amely nem tipikus tagja az I. alcsoportnak a
tiinettani vizsgalatok soran lokalisan sem fertézte a foldimogyorot, a borson pedig szisztemikus

mozaik tlineteket idézett elé (Obrepalska-Steplovska és mtsai., 2008b).

3.5.2 AL alcsoport

A 1I. (W-western) alcsoport 1étezését Mink €s mtsai. (1967, 1969) kozolték elsdként. Az
alcsoport tipus izoldtumat a PSV-W-t Washington allamban babrol gytijtotték és az el6zdéekben
mar emlitett két tesztnovény segitségével tiinettanilag egyértelmiien elkiilonitették a PSV-E
izolatumtol. A PSV-W teljes nukleinsav sorrendje megtalalhato a GenBank-adatbankban. A
radioaktiv hibridizaciés és a nukleotid sorrend azonossagi vizsgalatok egyértelmiien a PSV-W
eltérd alcsoportba tartozasat erdsitettétk meg (Hu és mitsai, 1997). A gazdandvénykor
vizsgalatok soran megallapitottak, hogy a foldimogyord, uborka, paradicsom, lencse, z6ldborso,
bab (70 fajta vizsgalata) és rézvirag esetében a korokozo szisztemikus mozaikos tiineteket
okozott a nem fertdzott leveleken, mig C. amaranticolor, C. quinoa és guarbab esetében lokalis
1ézidkat figyeltek meg a fertézott leveleken. A PSV-W nem fert6zte tobbek kozott a napraforgot
(Heliantus annus L.) és a sargadinnyét (Cucumis melo L.).

Echandi ¢és Hebert (1971) egy nem nevesitett PSV izolatumot, a II. alcsoportba soroltak.
Tiinettani vizsgélatok sordn az eldbb leirt tiinetekkel egybevagd eredményeket allapitottak meg.
Ezek mellett N. glutinosa vizsgalata soran a virus szisztemizalddasat, mozaik és satnyulas
tiinetek kialakulasat figyelték meg.

Szintén a II. alcsoport izolatumanak tekinthetd a Spanyolorszagbol lucernardl szarmazo
PSV-B (Diaz-Ruiz és mtsai.,, 1979). Bar a tesztndvényeken mutatott tiinetek alapjan az elsd
alcsoportba tartozd6 PSV-T izolatummal Iényegében megegyezd tlineteket tapasztaltak, az
immunodiffuzids szerologiai vizsgalatok soran a PSV-W ¢és a PSV-B kozott azonos erdsségi
jelet kaptak, illetve a Northern hibridizacios kisérletek alapjan is kozeli rokonsagot tapasztaltak

a PSV-W-vel (Hu és mtsai., 1997).
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3.5.3 AIIL alcsoport

A PSV legkésébb azonositott alcsoportja. Kinaban a f6ldimogyoro6 tabldkon méar a 70-es
években jelentds karokat okozott a PSV. Az ide tartozd tipus-izolatumot foldimogyordrol
gyljtotték 1985-ben és az altala okozott enyhe tiinetek miatt PSV-Mi (mild) izoldtumnak, az
alcsoportot pedig III. (Kinai) alcsoportnak nevezték el (Xu €s mtsai., 1998). A PSV-Mi teljes
nukleotid sorrendje 2005-ben keriilt meghatarozasra. A tobbi adatbanki szekvenciaval
Osszehasonlitva a PSV-Mi 73,6-79,6% nt azonossagot mutatott, mely érték alapjan kiilon
alcsoportba tartozé izolatumnak tekinthetd (Yan és mtsai.,, 2005). A PSV-Mi nukleotid ¢és
aminosav szekvencidjaban fellelhetéek voltak a korabban emlitett (3.3 fejezet) szekvencia
motivumok. Az izolatum jellemzésével egy idoben 5 tovabbi kinai izolatum jellemzése is
megtortént (PSV-F, PSV-R, PSV-13, PSV-S, PSV-P). A szerolédgiai vizsgalatok az izolatumok
egyezOségét erdsitették meg, mig a gazdandvénykor tekintetében minddssze a tlinetek erdssége
alapjan lehetett kiillonbséget tenni. Eszerint a PSV-F, PSV-R, PSV-Mi egy kevésbé virulens,
mig a PSV-13, PSV-S, PSV-P egy virulensebb alcsoportba sorolhaté. A PSV-Mi nem fertdzi a
rézvirdgot és a borsot, nekrotikus lokalis 1ézidkat idéz eld a fehér akdc inokulalt levelein,
azonban szisztemizalodas nem figyelheté meg. A PSV-Mi és a tovabbi 5 izolatum C. quinoa és
C. amaranticolor esetében is lokalis 1éziok kialakulasat kovetdéen, a ndvényben
szisztemizalodott és a csucsi leveleken mozaik tiineteket okozott (Xu és mtsai., 1998).

A virulensebb csoportba sorolt PSV-S CP génje nt sorrendjének meghatirozasa is
megtortént. A szekvencia 99%-os azonossagot mutatott a PSV-Mi-vel és jelentdsen 79,5—
83,6%-ban eltért a masik két alcsoport izolatumatol.

Ju és mtsai. (2006) egy kinai, fehér akacrol szairmazo izolatumot jellemeztek. A PSV-Rp
meghataroztak és 92,4% azonossagot allapitottak meg a PSV-Mi-vel, mig a tobbi alcsoporttal
67,3-73,4% volt ez az érték. A CP kilenc aminosavban tért el a PSV-Mi-t6l. Tiinettani
szempontb6l az azonossagok mellett, legfontosabb kiilonbség az volt, hogy a PSV-Rp a C.
quinoa és a C. amaranticolor fajokat csak lokalisan fertdzte.

A nemzetkdzi szakirodalomban megtaldlhaté PSV izolatumok tiinettani vizsgalatainak

eredményeit az 1. tdblazatban dsszegeztiik.
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3.6  Genetikai valtozékonysag forrasai a cucumovirusok evoluciéjaban

3.6.1 Mutacio

A genetikai variabilitds elsddleges forrasaként a mutaciot emlithetjiik. Sokaig gy
tartottdk, hogy az RNS virusok valtozékonysagat a mutaciok gyakorisdga hatarozza meg.
Virusok esetében a mutaciok kialakuldsaban elsédleges szerepe a RdRp-nek van. Domingo és
Holland (1997) az RdRp-r6l megallapitottdk, hogy miikkodése kdzben szamos hibat ejt, igy a
virus templatként szolgald molekuldjardl készitett RNS szekvencidk sokasdga az eredeti
molekulatol altalaban kis mértékben ugyan, de eltér. Ezek a néhany nukleotidra korlatozodo
valtozasok nagymértékben befolyasolhatjak - tobbek kdzott - a virus ndvényen beliili terjedését,
gazdanOveénykorét, tiineteinek jellegét, illetve a virusatvitelt is.

Schneider és Roossinck (2000, 2001) a virusgenomban bekdvetkezd mutaciok
gyakorisagat vizsgalva megallapitottak, hogy CMV esetében, N. benthamiana tesztnovényeken
tortént passzalast kovetden, a mutaciok gyakorisaga nagyobb volt, mint a paralel vizsgalatokban
a TMV és a Cowpea chlorotic mottle virus (CCMV) esetében. Amikor a passzalasos kisérleteket
mas novényfajokon is elvégezték, kideriilt, hogy a virusok genetikai soksziniisége elsdsorban
nem magdban a virusban rejlik, hanem nagyobb szerepe van a gazdandvény — virus

kolcsonhatasanak.

3.6.2 Rekombinacio

A genetikai variabilitds masik jelentds forrdsanak a rekombinécio tekinthetd, amely
magaba foglalja osztott genommal rendelkezd virusok esetében az egyes genomi RNS-ek
atrendez6dését (reasszortacid), mas néven pszeudorekombindns virusok kialakulasat is. A
novényvirologiadban, szamos esetben jelezték a rekombinédcid virusevoluciora gyakorolt
meghatarozo jelentdségét. A gazdasagi szempontbdl kiemelkedd jelentdségili szilva himld virus
(Plum pox virus, PPV) esetében meghatarozé a rekombinans populaciok jelenléte (Glasa és
mtsai., 2004; Szathmary és mtsai., 2009). Ujabb kutatasi eredmények szerint a Bromoviridae
csaladban is kiemelkedd szerepet jatszott a rekombinacié a Bromovirus, Cucumovirus és

Ilarvirus nemzetségek kialakulasaban, a részleges reasszortacio leginkabb az elébbi kettonél és
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tobbek kozott a lucerna mozaik virusnal (Alfalfa mosaic virus, AMV) volt meghatarozo
(Codoiier ¢és Elena, 2008).

Kim ¢és Kao (2001) szerint az RdRp az atir6 mechanizmus soran a templatrél atvalthat
egy masik templat molekulara, rekombinans RNS-t hozva létre. RNS virusok esetében egyre
tobb adat all rendelkezésre arrdl, hogy az atvaltas, és igy a rekombinacié sem véletlenszeriien,
hanem rekombinacios ,, forrd” pontokhoz kétotten jon 1étre. Ezek a pontok elsOsorban az erds
masodlagos szerkezetet tartalmaz6 régidkban talalhatok, ahol az RdRp haladasa nehezebb.
Eppen ezért a rekombinacio altaldban nem véletlenszeriien a teljes genomban, hanem ezen
régiok kornyezetébe csoportosulva megy végbe. Suzuki és mtsai. (2003) szerint az erdsen
masodlagos szerkezettel bird tgynevezett ,,stem-loop” motivumok kornyezetében figyelhetok
meg a rekombindcios események. Ezek a motivumok 4altaldban a nem-kodold régidkban
talalhatok.

Fert6zoképes virus RNS-ek eldallitasaval konnyebbé valt a virusok rekombinacios
sajatossagainak vizsgalata. Masuta ¢s mtsai. (1998) a TAV RNS1 és RNS2-vel, valamint a
CMV RNS2 és RNS3 molekulakkal inokulaltak N. benthamiana novényeket. A fertdzés utan a
novényekbdl a TAV RNS1 és a CMV RNS2 és RNS3 molekuldkat nyerték vissza, s6t egy olyan
CMV RNS2 molekulat is izolaltak, amelynek 3> NCR-je 320 nt-on keresztiil TAV eredetiinek
bizonyult. Aaziz és Tepfer (1999) N. tabacum L. tesztnovényeket inokulaltak TAV és CMV
izolatumokkal. A keletkezett viruspopulacioban rekombinans RNS3 molekulakat azonositottak.
A 3’ NCR, mint rekombinaciés forré pont altalanosan ismert mind a Bromovirus, mind a
Cucumovirus nemzetségekben. Transzgénikus €s nem transzgénikus dohany névényeket CMV
RNS-ekkel inokulalva, majd passzalva, Canto és Palukaitis (2001), illetve Canto és mitsai.
(2001) megtigyeltek, hogy az RNS1 molekula 3> NCR-je 5-11%-ban RNS2 és RNS3
molekularészleteket tartalmazott. A harom genomi RNS 3’ NCR-ben tortént rekombinacojat
tapasztaltak négy CMV izolatum inkaliliomon (Alstromeria sp.) tortént fenntartasa soran is. Az
meg. Ezek az inszerciok érdekes modon dohany fertézése soran tobbnyire elvesztek (Chen és
mtsai., 2002). Ez a jelenség szintén a gazdandvény — virus kolcsonhatas fontossagat
hangsulyozza az RNS atrendezédési folyamatokban.

Az eddigi kutatasi eredmények azt igazoljak, hogy a rekombinacids események
cucumovirusoknal legnagyobb valoszintiséggel az RNS3 szintjén jonnek 1étre. Bonnet és mtsai.
(2005) 159 Spanyolorszagbdl szarmaz6 CMV izolatumot vizsgaltak ribonuclease protection

assay (RPA) moédszerrel. A kutatasok soran tobbek kozott megallapitottdk, hogy a CMV 1A és
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IB alcsoportjaba tartozd izoldtumok kozott gyakran torténik rekombindcio, sot a gyiijtott
mintakbol az is kidertilt, hogy a rekombinans izolatumok ugyanolyan gyakorisdggal fordulnak
eld Spanyolorszag kozépsd részein, mint a CMV IA izolatumai. Dohany ndvényeken de
Wispelaere és mtsai. (2005) vizsgaltdk a CMV és TAV koinokulacidja utan a rekombinéciok
kialakulasanak esélyét. Meglepd modon a vizsgalt RNS3 molekulék 9,6 %-ban rekombinansnak
bizonyultak. A mintdkban 28 rekombinéns régiot azonositottak, amelyek tobbsége az 5°, a 3’
végen ¢és az IR-ben, valamint az MP-t kodolo régidban volt megfigyelhetd.

A rekombindns izolatumok életképességi és fertdzési sajatossagait vizsgaltadk Pierrugues
¢és mtsai. (2007). Amikor a CMV IA alcsoport izolatumaval és a CMV II. alcsoport izolatumaval
egyszerre fertéztek kiilonbozé ndvényeket, a visszanyert RNS3 klonok kozott 17 rekombindns
molekulat talaltak. Ezek koziil 6 esetben a virus életképtelennek bizonyult, elsésorban a sejtrdl-
sejtre terjedés €s / vagy a virusreplikdcio gatlasa miatt. Két rekombinans az [A izoldtumnal
sulyosabb tiineteket mutatott dohany ¢€s paprika novényeken, mig 9 rekombinans az eredeti
virussal kozel azonos tlineteket okozott. Hairom esetben nagyobb virusakkumulaciot figyeltek
meg a fertdzott novényekben, mint a kiinduldsi A izoldtum esetében, azonban az IA
izolatummal tortént kevert fert6zés utdni passzalast kovetéen a rekombindnsok
versenyképtelenebbnek bizonyultak az eredeti izolatumhoz viszonyitva, majd a populaciébol
elfogytak Az eredményekbdl latszik, hogy bar nagy szamu, eltéré géndllomanyu virus
keletkezik egy fert6zo populacidban, tartdés fennmaradasuk csak ritkan kovetkezik be.

Cucumovirusoknal a kodold régidkban joval ritkdbban tapasztalhatunk rekombinaciot,
mint a nem-kodolo régidkban. A génekben bekdvetkezd valtozasok altalaban negativ, hatranyos
tulajdonsagokat idéznek el6, amelyek nagyban csokkentik az esélyét a rekombindns virusok
dominans szerephez jutdsahoz. Ezzel Osszhangban, altalaban nagyobb eséllyel maradnak
¢életképesek azok a virusizolatumok, amelyeknél a teljes, vagy kozel teljes ORF cserélddik ki
(Bonnet és mtsai., 2005; Escriu ¢s mtsai., 2007).

A genom megvaltozasa szempontjabol nagy jelentdséggel bir a genomi szegmensek
atrendezdédésével létrejovo reasszortans virusok kialakulasa is. Mivel a cucumovirusok osztott
genommal rendelkeznek egy-egy pszeudorekombinacié a teljes genom tobb, mint 1/3 részének
kicserélddését is jelentheti. Annak az esélye, hogy a reasszortans virus megmarad-e egy adott
populacidban, akarcsak a rekombinacid esetében, a virus életképességétol fiigg. Fraile és mtsai.
(1997) kutatasai soran 217 CMV izolatumbol minddssze 4% bizonyult reasszortansnak és 7%

rekombinansnak. Megitélésiik szerint mind a rekombinacié, mind a reasszorticid csekély

crer
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A PSV esetében szintén ismertek reasszortans izolatumok (PSV-I, PSV-BV-15),
melyekrdl kordbban mar beszamoltunk (3.4 fejezet) (Hu és Ghabrial, 1998; Hajimorad és mtsai.,
1999). Ezek mellett a PSV és a CMV kozotti természetes reasszortans valtozat kialakuldséarol is
beszamoltak, mely eredmény alatdmasztja a genomi részek atrendezddésének szerepét a

virusevolucioban (White és mtsai., 1995).
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4 ANYAG ES MODSZER

4.1 Virusok és patologiai jellemzésiik

4.1.1 A dolgozatban vizsgalt virusok és izolalasuk

A PSV-Rp torzset 2002-ben Salamon Pal izolalta Godollon fehér akacrol és bocsatotta
kutatocsoportunk rendelkezésére. A kutatdsaink soran vizsgalt tovabbi kilenc PSV izoldtumot a
Pannon 6korégio teriiletén (4. abra), enyhe mozaik ¢és levél deformécio tiineteket mutatd fehér
akac novényekrdl gyljtottiik 2007 és 2008 években (2. tablazat). Az izolatumokat C. quinoa
novényen tortént haromszoros egy 1ézios passzalast kovetéen N. benthamiana. tesztnévényeken

szaporitottuk fel a tovabbi vizsgalatok elvégzéséhez.

4.abra. A vizsgalt izolatumok gytijtési helyei. A zardjelekben a gytijtott izolatumok szdma lathatd
(térkép: “Zentai Laszlo, 1996)
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2. tablazat. A vizsgalt PSV izolatumok gyijtési adatai

Izolatum neve Gytijtési hely Gytijtési év Gylijtotte
PSV-B Budapest, Magyarorszag 2008 Kiss Laszlo
PSV-Cs Mezdbcsat, Magyarorszag 2008 Dr. Kondrak Mihaly
PSV-F Fiizesgyarmat, Magyarorszag 2008 Kiss Laszlo
PSV-Ljb Ljubljana, Szlovénia 2008 Kiss Laszlo
PSV-Rp G0dollo, Magyarorszag 2002 Dr. Salamon Pal
PSV-Rp2 G0dollo, Magyarorszag 2007 Kiss Laszlo
PSV-Sz Szeghalom, Magyarorszag 2008 Kiss Laszlo
PSV-T1 Tihany, Magyarorszag 2008 Dr. Salanki Katalin
PSV-T2 Tihany, Magyarorszag 2008 Dr. Salanki Katalin
PSV-Tev Tevel, Magyarorszag 2008 Antal Ferenc

4.1.2 Gazdanoévénykor vizsgalatok

A vizsgalt PSV izolatumokkal a természetes és kisérletes gazdanovények kozil 5
novénycsalad 16 fajat fertoztiik (3. tablazat). A fertézéseket Godollon, a Mezdgazdasagi
Biotechnologiai Kutatokézpont ndvényhazaban, levéltetvektdl mentes koriilmények kozott
végeztilk 14 6ra megvilagitas 23 °C-on ¢és 10 ora sotétség 18 °C-on kdrnyezeti paraméterek
mellett. Minden esetben 3-8 novényt fertdztiink 2—8 leveles allapotban. A leveleket cellittel
sértettilk meg, majd a N. clevelandii-n felszaporitott virust 20mM-os K-Na foszfat pufferben,
pH: 8.0, eldorzsdlve 1:5 (v/w) inokulaltuk a novények 3-3 levelét. A ndvényeket tiinettanilag a
fertdzést kovetd 1 honapon keresztiil vizsgéltuk vizualis modszerrel. Tiinetmentes ndvények
esetében a korokozo lokalis és / vagy szisztemikus terjedését Northern blot analizissel
(Sambrook ¢és mtsai., 1989) ellendriztik az elézdéekben meghatarozott idopontokban. A
Northern blot analizishez White és Kaper (1989) eljarasanak alkalmazasaval kivont teljes
nukleinsav tartalmt mintdkat, formaldehid és formamid tartalmu pufferben denaturaltuk (65 °C-
on 5 percig), majd szintén formaldehid tartalmu 1%-os agar6z gélben elektroforézissel
frakcionaltuk. A nukleinsavakat Hybond-N membranra (Amersham-Pharmacia) vittiik at, majd

UV fénnyel (70 mJ/m?) a membranhoz kététtiik.
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3. tablazat. A gazdandvénykor vizsgalatokhoz hasznalt névények

Csalad Csalad Csalad
Faj Faj Faj
Fajta Fajta Fajta
Chenopodiaceae Leguminosae Solanaceae
Chenopodium amaranticolor Coste and Reyn. Arachis hypogea L. Lycopersicon esculentum Mill.
Lens culinaris Medik. cv. Kecskeméti jubileum
Compositae cv. Eva Nicotiana benthamiana Domin.
Zinnia elegans Jacq. Medicago sativa L. N. clevelandii Gray.
Phaseolus vulgaris L. N. debney Gray.
Cucurbitaceae cv. Babilon N. glutinosa L.
Cucumis sativus L. Pisum sativum L. N. tabacum L. cv. Xanthi
cv. Delicates cv. Rajnai torpe
Robinia pseudoacacia L.
Vigna sinensis Savi et Hassk.
cv. Black eye

A nukleotid sorrend meghatarozasahoz a N. benthamiana tesztnovényeken felszaporitott
izolatumokbdl Lot és mtsai. (1972) modszerével a PSV-Rp esetében virust tisztitottunk, a
tovabbi izolatumokkal fertézott ndvényekbdl pedig teljes nukleinsav kivonast végeztiink az
elobbiekben emlitett White és Kaper (1989) eljarasanak alkalmazasaval. Az RNS kivondsara

fenol-kloroformos extrakciot és etanolos kicsapast hasznaltunk.

4.2 Molekularis és bioinformatikai vizsgalatok

4.2.1 A PSV-Rp torzs cDNS klonjanak eléallitasa

A tisztitott viruspartikulumokbol fenol/SDS kicsapassal megkaptuk a cucumovirusokra
jellemzé harom genomi ¢és egy szubgenomi virus RNS-t, melyet gélelektroforézissel
detektaltunk. A cDNS készités soran az RNS-ek 3’ végeinek meghatarozasdhoz az RNS-eket
poliadenilaltuk a Poly (A) polimeraz enzim (Bethesda Research Laboratories) alkalmazasaval.
Az els6 szal cDNS-t ennek megfelelden az ellentétes (komplementer) nukleotid sorrenddl oligo
dT primerrel inditottuk (4. tdblazat). A masodik szal cDNS készitése Gubler ¢s Hoffman (1983)
altal leirt ribonukledz H és DNS polimeraz 1 jelenlétében zajlott cDNA Synthesis Kit
(Amersham) alkalmazasaval. A kapott cDNS szakaszokat ECORV restrikcidés endonukledzzal
hasitott pBluescriptll SK+ fagemid klonozo vektorba ligaltuk (Stratagene). A cDNS kloénok

felszaporitasat Escherichia coli DHS-a és a metilacio deficiens GM2163 torzseken végeztikk. A
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virus eredetii cDNS klonok kivalasztasa kolonia hibridizaci6é alkalmazéasaval tortént tisztitott
virus RNS jelolésével (Sambrook és mtsai., 1989). A kivalasztott cDNS klonok nukleotid
sorrendjének virus eredetét automatizalt fluoreszcens stopnukleotida modszerrel ellendriztiik
(Applied Biosystems Gene Analyzer 3100). A harom genomidlis RNS 5’ végének
meghatarozasa a részlegesen ismert szekvenciakra alapozva az 5° Rapid Amplification of cDNA
Ends kit (Invitrogen) segitségével a gyartod iranymutatasai alapjan tortént. A meghatarozashoz az
altalunk tervezett RNS1-(486-513 nt), RNS2-(257-276nt), RNS3-(269-288nt) virusspecifikus

antiszensz primereket hasznaltuk (4. tablazat).

4. tablazat. A PSV-Rp izolatum meghatarozasahoz hasznalt primerek neve, nukleotid sorrendje és
orientacidja (az alahuzott nukleotidok a restrikcios helyeket, a déltel jeldltek a T7 RNS polimeraz

promoterének szekvenciajat jelolik)

Primer neve Szekvencia 5°-3’ Orientacié
oligo dT CGGGGATCCTCGAGAAGCTTTTTTTTTTTTTTTTT antiszensz
PSV123-Pstl GGCTGCAGTGGTCTCCTATGGAGCCCTCATAG antiszensz
PSV12-T7-BamHI GGGGATCCTAATACGACTCACTATA GTTTTATCAAGAGCGTACGGTTC szensz
PSV3-T7-BamHI GGGGATCCTAATACGACTCACTATA GTTTTAAACCAACCAAAACCTGAG szensz
RNS1-(486-513nt) TTCAGTATGGCGCATTTTGTCCCGGACG antiszensz
RNS2-(257-276nt) GTGGAAGGCTCTTCCCGCGC antiszensz
RNS3-(269-288nt) CGGCGCGCATCCAGTGGTGTC antiszensz

A valos 5 és 3° végek ismeretében a cucumovirusok 3’ végére jellemzd erdsen
konzervalt motivumnak koszonhetden mindharom virus RNS esetében a teljes szdl cDNS
készitést a PSV123-3’-Pstl oligonukleotid segitségével inditottuk el (4. tdblazat). Kozvetleniil a
virus 3’ vége utan az oligonukleotidba egy Pstl restrikcios hasitohelyet épitettiink be, amely
késébb eldsegitette a cDNS molekula klonozo vektorba ligalasat. A szintézist M-MuLV reverz
transzkriptazzal (Fermentas) végeztiik 42°C-on, 60 percen keresztiil.

A keletkezett kettdsszalu molekuldkat PCR segitségével sokszoroztuk meg (Mullis és
Faloona, 1987). Az RNS1 és RNS2 molekulak 5’ végének homologiaja lehetové tette, hogy a
PSV12-T7-BamHI inditészekvencia alkalmazasaval (4. tablazat), k6zos reakcidoban szaporitsuk

fel oket. A talnytlé BamHI hasitohely az el6zdekhez hasonléan a molekula klénozasat tette
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konnyebbé, mig a szintén beépitett T7 bakteriofag RNS polimerdz promoétere a cDNS klénok
esetleges kés6bbi in vitro RNS-sé irasahoz sziikséges. Az RNS3 esetében a PSV3-T7-BamHI
inditoszekvenciat alkalmaztuk a molekula sokszorositasara, ahol a BamHI hasitohely és a T7
RNS polimerdz promotere szintén beépitésre keriilt. A PCR soran az emlitett 5° és egységesen a
cDNS készitésnél hasznalt 3° primerek segitségével Taq DNS polimeraz enzim (Fermentas)
jelenlétében felszaporitottuk a cDNS molekuldkat. A reakcid az RNS1 és RNS2 esetében két
fazisban, a kovetkez6 képpen ment végbe: az elsd 3 ciklus (30 mp denaturalas 94 °C-on, 30 mp
primer kotés (anellalas) 50 °C-on, 3 perc 30 mp ldnchosszabbitas 72 °C-on) utan a hatralévo 37
ciklusra az anellalasi hdmérsékletet 67 °C-ra emeltiik. Az RNS3 szintézise soran a reakcio egy
fazisban (30 mp denaturalas 94 °C-on, 30 mp primer kotés 55 °C-on, 2 perc 30 mp lancépités 72
°C-on) 30 ciklus alatt tortént. A kapott méret specifikus PCR termékeket 1%-os agardz gélen
detektaltuk, majd tisztitottuk [High Pure Purification Kit (Roche Diagnostics)]. A cDNS
molekulakat BamHI és Pstl restrikciés endonukleazokkal hasitottuk, majd az ugyanezen
enzimekkel vagott pBluescriptll SK+ vektorba ligaltuk. Az RNS2 molekuléarol késziilt cDNS-t a
benne talalhato BamHI hasitohely miatt az el6bbi eljaras helyett ECORV enzimmel vagott
plazmidba, talnyuld végek nélkil ligaltuk. Az elkésziilt PSV-Rp RNS1, RNS2, RNS3 klonokat
az Escherichia coli DHSo és GM2163 torzseiben tartottuk fenn. A klonok nukleotid
sorrendjének meghatdrozasat szubklonok ¢s belsé primerek segitségével hatdroztuk meg
automatizalt fluoreszcens stopnukleotida mddszer alkalmazasaval. A kapott részleges nukleotid
sorrendek szekvencia adatait a Clone manager 7 (SciEd Central) és az Emboss-Align (Rice és
mtsai., 2000) programok segitségével illesztettilkk Ossze, majd a GenBank nemzetkozi

adatbankban helyeztiik el.

4.2.2 PSV izolatumok részleges cDNS klonjainak eléallitasa

A tovabbi 9 vizsgalt PSV izolatum esetében fert6zott N. benthamiana névényekbdl teljes
nukleinsav kivonast (White és Kaper, 1989) és reverz transzkripciot kovetéen PCR technika
segitségével felszaporitottuk az RNS3 egy részét, mely tartalmazta a mozgasi fehérje gén egy
részét, a teljes intergénikus régidt, a kopenyfehérje gént és a 3° nem-kddold régiot. A
vizsgélatokhoz a GenBank-ban megtalalhatdo PSV torzsek és az altalunk meghatarozott PSV-Rp

RNS3  konzervativ  régidjara  tervezett  degeneradlt  uniPSV5’  (szensz: 5’-

CARAARGCGATTGGTAGTGRG -3’) és PSV123-Pstl primerpart hasznéltuk (4. tablazat). A
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cDNS készités az el6z6 alfejezetben ismertetett modon zajlott. A heteroduplex specifikus
szakaszok megsokszorozasahoz PCR technikat alkalmaztunk a kdvetkezd paraméterek mellett:
30 mp denaturalas 94 °C-on, 30 mp anellalas 60 °C-on, 90 mp lanchosszabbitds 72 °C-on 30
cikluson keresztiil. A kapott PCR termékeket 1%-o0s agardz gélen detektaltuk, majd tisztitottuk
(High Pure Purification Kit, Roche). A DNS mintdkat pGEM-T-Easy (Promega) kloénozo
vektorba ligaltuk, ezzel elkészitve az izolatumok részleges RNS3 molekuldjanak ¢cDNS klonjait.
A cDNS-ek nukleotid sorrendjét automatizalt fluoreszcens stopnukleotida modszerrel a plazmid

specifikus M13 reverz és M13 forward primerek segitségével hataroztuk meg.

4.3 Bioinformatikai vizsgalatok

4.3.1 Nukleotid sorrend osszehasonlitas és filogenetikai elemzés

A kapott nukleotid és aminosav sorrendeket az Emboss-Align és a Clustal X (Thomson
¢és mtsai.,1997) programcsomagok segitségével EMBL/NCBI nemzetkdzi adatbankban elérhetd
PSV szekvencidkkal hasonlitottuk 6ssze, majd a Clustal X programmal Neighbor-Joining
eljarassal a TreeWiew 1.6.6. (Page, 1996) feliiletén az adatokbol filogenetikai torzstat
készitettiink. A filogenetikai vizsgalatok sordn a statisztikai megbizhatésagot a Clustal X

program 1000 ismétlést alkalmazo6 bootstrap analizise biztositotta.

4.3.2 Rekombinacios vizsgalatok

A nemzetkozi adatbankokban fellelheté PSV szekvencidkra ¢épiild rekombinacios
vizsgélatokhoz az altaldnosan hasznalt és elfogadott TOPALi v2 (Milne és mtsai., 2004)
programcsomag PDM (Probabilistic Divergence Measures) analizisét alkalmaztuk (ablak méret

=200 nt, ablak elmozduldsanak mérete =10 nt) 95%-o0s szignifikancia szinten.
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5 EREDMENYEK

5.1 A PSV-Rp cDNS klonjainak molekularis jellemzése

5.1.1 A PSV-Rp nukleotid sorrendjének meghatarozasa és elemzése

Munkénk soran elkészitettiik az PSV-Rp izoldtumnak elnevezett, hazai fehér akacrol
gyljtott Peanut stunt virus 1-es, 2-es és 3-as RNS-einek ¢cDNS klonjait, majd meghataroztuk
mindhdrom klon teljes elsddleges szerkezetét. A kapott cDNS szekvenciakat a GenBank
nemzetkdzi adatbazisban helyeztiik el az AM905353, AM905354, AMO905355 azonositd
szamok alatt. Az RNS1 3325 nt, az RNS2 2942 nt, az RNS3 2208 nt hosszusaginak bizonyult
(3. melléklet), mely adatok megkdzelitoleg megegyeznek az adatbankban taldlhaté mas PSV
szekvencidk hosszdval. A nukleotid sorrend megallapitdsa utdn azonositottuk a
cucumovirusokra jellemzd6 6t nyilt leolvasasi keretet (ORF).

Az RNS1-rdl atiroédé la ORF a 85-0s nt-tol a 3078-as nt-ig terjed 998 aminosavat
koédolva. A molekula N-termindlis részén azonosithatd a metiltranszferdz aktivitisra utalo
H...DxxR...Y motivum (127., 137-140., 188. aminosavak). A C-terminalis részében helikaz
motivumok, illetve az 540-555. aminosavak k6zott prolingazdag régio figyelhetd meg.

Az RNS2-rdl atird6ddé 2a ORF a 80-as nt-t6l a 2581-es nt-ig terjed 834 aminosavat
kédolva. Az ORF 601-603. aminosavai GDD motivumot kodolnak, amely az RNS fliggé RNS
polimerazok (RdRp) Mg”>" kétése szempontjabol meghatarozo jelentdségli. Az RNS2 szintén
meghataroz egy, a 2a-val atfedé 2b ORF-et, amely a 2406-2684. nt kozott helyezkedik el, és
amelyrdl egy 93 aminosavat kodolo fehérje irodik at. Az N-termindlis régioban megtalalhatd
egy leginkabb bazikus aminosavabol allo régiod (21-45. —
RARHRANRKILRGHKSPSELRRRKIR - bazikus aminosavak aldhuzva), amely sejtmagi
lokalizacios jelként értelmezhetd.

Az RNS3 egy koztes, 257 nt hosszl IR-rel elvélasztva kddolja. a 3a és 3b nyilt leolvasasi
kereteket. Az IR 1143-1152. nt-ig terjed6 szakasza tartalmazza a 5’-GGTTCAATTC-3’
konzervalt motivumot. Az MP génje a 142-es nt-t6l a 1011-es nt-ig terjed és 290 aminosavat
kédol. A nukleotid sorrendbdl szarmaztatott aminosav sorrend magaba foglalja a 30K

szupercsalddra jellemzd 33 aa hosszi  MSVPQVLCAITRTVMANAEGSIRIYLADLGDDE
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konzervalt régiot, amely a PSV-Rp esetében 8 aminosavban térhet el a tobbi PSV izolatumtol
(alahuzott aa-k).

A 3b fehérje (CP) atirodasa a szubgenomi RNS4-rdl torténik. Az RNS3 molekuldra
vetitve az ORF3b a 1269-es nt-tol a 1919-es nt-ig terjed, ami 217 aminosavat kodol. A CP N-
megfigyelhetd a cucumovirusokra jellemzé 40 nt hosszisagu erdésen konzervalt régio:
(5’GTACGGGTTGTCCATCCAGCTAGCGGCTAAAATGGTCAGT?’), illetve az RNS 5’
NCR szakaszban a 109—124. nt koz6tti uracil-guanin gazdag szakasz.

A PSV-Rp teljes nukleotid sorrendjét, valamint az egyes ORF-ek nukleotid és a kodolt
aminosav szekvencidjat Osszehasonlitottuk a nemzetkdzi adatbankban hozzaférheté néhany
cucumovirus izolatum ugyanezen régidi szekvencia adataival (5. tablazat). A tablazatbol
kideriil, hogy a PSV-Rp RNS-einek teljes nukleotid sorrendje a kiilonb6z6 alcsoportokbol
szarmaz6 PSV izolatumokkal 6sszehasonlitva 74,1-84,6% azonossagot mutatott, mig a teljes
genomra szamitva az azonossag (genomi RNS-ek azonossagainak atlaga — tabldzatban nincs
feltlintetve): PSV-J esetében (79,5%), PSV-W esetében (83,1%), PSV-Mi esetében (78,2%). Az
egyéb cucumovirus izolatumokkal mutatott azonossag ezen a szinten 56,8—68,1% kozott
valtozott.

A PSV-Rp RNSI és RNS2 ORFla, ORF2a, ORF2b és ORF3a tekintetében nukleotid
szinten a legnagyobb azonossagot a Il-es alcsoportba tartozo PSV-W-vel mutatta, mig az RNS3-
at vizsgéalva kozel azonos mértékli azonossdg volt megfigyelhetd mindharom alcsoport
terintetében (80,9-83,9%). A CP-t kodolo ORF3b esetében nukleotid szinten a PSV-J 83,3%, a
PSV-Mi 83,2%, mig a PSV-W mindossze 78,8% azonossagot mutatott a PSV-Rp-vel.
Aminosav szinten a legnagyobb azonossag a III. alcsoportba tartoz6 PSV-Mi esetében volt
megfigyelhetd (86,6%). Minden esetben a kapott nt értékek jocskdn elmaradtak az egy
alcsoportba tartozast jelentd 90%-os hatartdl. Az eredmények alapjan izolatumunk jelentdsen
eltért a tobbi PSV izolatumtdl és az ismert alcsoportok egyikébe sem volt besorolhatd. Az

alacsony azonossagi értékek egy uj, I'V. alcsoport 1étrehozéasat indokoljak.
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5.1.2 A PSV-Rp filogenetikai és rekombinacios elemzése

A cucumovirus izolatumok génjeinek nukleotid sorrendjét felhaszndlva filogenetikai
torzsfakat készitettlink (5. abra). Az 1a, 2a és 3a fehérjéket kodolod gének esetében a PSV-Rp a
legkozelebbi filogenetikai rokonsagot a PSV-W-vel mutatta, azonban alcsoport szinten
jelentdsen elkiiloniilt attél. A CP-t kddold 3b gén esetében azonban a legkdzelebbi rokonsagi
kapcsolat a PSV-Mi-vel volt megfigyelhetd.

Az eltérd filogenetikai eredmények, illetve az RNS-ek esetében megallapitott alacsony
szekvencia azonossagi értékek egyértelmiien egy, a PSV evolucidja soran az RNS3 szintjén
lejatszodott rekombinacids esemény jelenlétére utaltak. .

Ennek tisztdzdsara a GenBank-ban elérhetd teljes PSV RNS3 szekvencidkon
rekombinacids vizsgdlatokat végeztilk. Az elemzés sordn 2 feltételezett rekombindcios,
masnéven forrd pontot (hot spot) hatdroztunk meg 95%-os szignifikancia szinten az 1199. nt és
az 1873. nt korili régidban (az nt értékek a PSV-Rp szekvencidjat alapul véve lettek megadva).
Az elso forrd pont az IR-ben taldlhato, 70 nt-dal a ORF3a el6tt, mig a masodikat a CP-t kddolod
3b gén stop kodonja elétt 47 nt-dal hataroztuk meg. Az RNS3 molekuldt 3 részre osztd
rekombinacidés pontok altal meghatirozott szakaszokkal ismételten filogenetikai elemzést
végeztiink (6. abra). Az elsé forrd pont elétti, megkozelitéleg 1200 nt hosszu régio és a masodik
forrd pont utani 335 nt hosszu régié esetében a PSV-Rp a PSV-W-vel mutatta a legkdzelebbi
rokonsagot, mig a két forr6 pont kozotti 674 nt hosszii nt szakasz a PSV-Mi-vel volt a
legszorosabb rokonsdgi viszonyban. A kapott eredmények a kozépsd régid eltérd eredetét
bizonyitjak, és Osszhangban vannak a nt sorrend azonossagok eredményeivel. A filogenetikai
torzsfak eredményei megerdsitik, hogy a PSV evolicidja soran az izolatumok kozott

rekombinacid tortént.
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5. abra. A cucumovirus nemzetség la, 2a, 3a és 3b génjeinek nukleotid alapu filogenetikai vizsgalata

A elagazasoknal feltiintetett szamok a bootstrap-analizis eredményét mutatjak, a BMV-F (GenBank

DQ530423, DQ530424, DQ530425) csoporton kiviili kontroll izolatum.
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6. abra. A PSV RNS3 molekulak rekombinacios és filogenetikai elemzése

Az ébra aljan a TOPALi v2 programcsomag PDM analizisével meghatarozott rekombinacids pontok
helyei lathatok (ablakok mérete = 200nt, 1épések mérete = 10 nt). A szaggatott vonalak a 95%-os
szignifikancia szintet jelolik. Felette a PSV RNS3 molekula sematikus rajza talalhato. A két vastag nyil a
rekombinacids pontok helyét jeloli, a kapcsos zarojelek és a vékony nyilak az adott régiokbodl készitett
filogramokra mutatnak.

5.2 A Pannon 6korégiobol szarmazo PSV izolatumok molekularis jellemzése

5.2.1 A Pannon 6korégiobdl szarmazo PSV izolatumok nukleotid sorrendjének
meghatarozasa és elemzése

A PSV-Rp teljes molekuldris elemzését kovetden tovabbi 9 a Pannon ©korégio
tertiletérdl, fehér akacrol szdrmazd PSV izolatum jellemzését végeztik el. A molekularis
munkak soran a N. benthamiana tesztnovényeken felszaporitott PSV izolatumok RNS3
molekulajanak részleges klonozasat és nukleinsav sorrend meghatarozasat végeztik el. A
meghatédrozott szekvencia adatokat a GenBank nemzetk6zi adatbazisban helyeztiik el a 7. dbran

lathato azonositd szamok alatt.
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Izolatum neve

genomi 1ész

mérete (nt)

GenBank azonosito

szam
PSV-B részleges RNS3 1342 FM992670
PSV-Cs részleges RNS3 1542 FM992665
PSV-F részleges RNS3 1346 FM992666
PSV-Ljb részleges RNS3 1346 FM992667
PSV-Rp2 részleges RNS3 1347 AM9I80675
PSV-Sz részleges RNS3 1345 FM992671
PSV-T1 részleges RNS3 1345 FM992669
PSV-T2 részleges RNS3 1351 FM992668
PSV-Tev részleges RNS3 1349 FM992672

A 9 meghatarozott részleges MP-t kodold gén, teljes IR, CP-t kodolo gén és 3° NCR

gént tartalmazta (8. abra).

azonosito szamai

Z61d szinnel a Pannon 6korégiobol szarmazo izolatumok esetében meghatarozott nukleinsav szakasz

lathat6. A piros nyilak és a felettiik 1év0 szamok a PSV-Rp esetében meghatarozott rekombinacios

pontokat jelolik.

A vizsgalt 9 izolatum CP régidinak nukleotid és a kddolt aminosav sorrendjét

[T oligo 2

8. abra. A PSV RNS3 molekula

1201

!

7. abra. A Pannon 6korégiobol szarmazo PSV izolatumok meghatarozott régidinak hossza és GenBank-i

régidé nukleotid sorrendjének mérete 1342-1351 nt kozott valtozott, kivéve az 1542 nt

megkettézodését (duplikaciojat) figyeltiink meg. A vizsgalt RNS3 szakaszok teljes egészében

magukba foglaltak azt a régiot is, mely a PSV-Rp esetében a két rekombinécids pontot és a CP

1873

|
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izoldtum ugyanezen régidja nukleotid és aminosav sorrendjével (6. tablazat). A Pannon
okorégiobol szarmazd izoldtumok nukleotid sorrendje 96,3-98,0%, mig aminosav sorrendje
98,1-100% azonossagot mutatott a PSV-Rp izolatuméval. Egyéb cucumovirus izolatumok
esetében a kovetkezd azonossagokat allapitottuk meg: PSV-J (nt: 82,1-83,2%, aa: 81,1-82,9%),
PSV-W (nt: 77,6-79,3%, aa: 70,5-72,8%), PSV-Mi (nt: 82,6-84,3%, aa: 85,3-86,6%), CMV-
Trk7 (nt: 55,3-58,6%, aa: 49,3-50,2%), CMV-Fny (nt: 53,4-54,8%, aa: 47,5-49,3%), TAV-KC
(nt: 65,2—66,7%, aa: 70,2-72,4%), GMMYV (nt: 63,5-65,4%, aa: 70,5-72,4%). A fehér akacrol
szarmazo izolatumok kozotti nagyfoku azonossagi értékek egyértelmiien azt mutatjak, hogy
ezek az izolatumok egy alcsoportba tartoznak, mig az egyéb PSV izolatumokkal dsszehasonlitva

kizarhat6 a kozeli rokonsag.

6. tablazat. A Pannon 6korégiobdl szarmazo PSV izolatumok CP gén nukleotid szekvencidjanak (a) és a

CP aminosav sorrendjének (b) 6sszehasonlitisa mas Cucumovirus-izolatumokéval

a
1zol4tumok PSV-B PSV-Cs PSV-F PSV-Ljb PSV-Rp2 PSV-Sz PSV-T1 PSV-T2 PSV-Tev
CP nt%
PSV-Rp 97,1 96,8 97,1 96,9 97,1 96,8 96,8 96,3 98,0
PSV-J (1) 82,9 82,6 83,1 83,2 83,0 82,6 82,6 82,1 82,9
PSV-W (ll) 78,6 78,3 78,9 79,0 79,3 78,3 78,3 77,6 78,7
PSV-Mi (lll) 83,7 83,6 84,2 84,3 83,9 83,6 83,6 83,5 82,6
CMV-Fny 53,4 53,4 54,4 54,4 54,8 53,9 54,2 54,6 54,3
CMV-Trk 55,3 56,2 56,2 56,3 57,3 56,2 55,4 56,3 58,6
TAV-KC 66,3 66,1 66,7 66,2 66,6 66,4 65,9 65,8 65,2
GMMV 65,1 64,5 64,3 64,8 65,3 64,3 63,5 64,4 65,4
b
\zolatumok PSV-B PSV-Cs PSV-F PSV-Ljb PSV-Rp2 PSV-Sz PSV-T1 PSV-T2 PSV-Tev
CP aa%
PSV-Rp 98,6 98,1 98,6 98,1 100,0 98,6 98,1 98,6 99,5
PSV-J (1) 81,6 81,1 82,0 81,6 82,9 81,6 81,1 82,0 82,9
PSV-W (ll) 70,5 71,0 71,9 71,4 71,9 714 71,4 70,5 72,8
PSV-Mi (ll1) 85,7 85,7 86,6 86,2 86,6 86,2 857 85,3 86,2
CMV-Fny 48,4 47,5 48,9 48,9 48,9 48,4 48,0 48,4 49,3
CMV-Trk 50,2 49,3 49,8 49,8 50,2 49,8 49,6 49,3 49,8
TAV-KC 70,6 70,6 711 70,6 72,0 70,6 70,2 711 72,0
GMMV 71,0 71,0 71,4 71,0 72,4 71,0 70,5 71,0 71,9
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5.2.2 A Pannon 6korégiobdl szarmazo PSV-izolatumok filogenetikai vizsgalata

A filogenetikai vizsgalatokat szamos cucumovirust alapul véve, a PSV-Rp esetében
megallapitott 2 rekombindcids pont kozotti szakaszra (9a. abra) és a rekombinécios pontokat
magaban foglalo teljes klonozott régiora (9b. abra) is elvégeztiik. Az els6 esetben izolatumaink
a III. alcsoporttal mutattak a legkdzelebbi rokonsagot, mig a teljes régid elemzésekor a II.
alcsoporttal bizonyult a legszorosabbnak ez a kapcsolat. Mindkét eredmény megegyezett a PSV-
Rp esetében kapott korabbi eredményekkel, azaz a II. és III. alcsoport kozott rekombinaciod
tortént. A torzsfan lathatd, hogy a pannon régiobol szarmazd izolatumok egyértelmiien

elkiiloniilnek a tobbi vizsgalt mintatol és egy 1j, jol koriilhatarolt alcsoportot alkotnak.

a b
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e £
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crer

a: A rekombinacids pontok kozotti nt szakaszt, b: a részleges MP-t kddolo, a teljes IR, a teljes CP-t kddolo és a 3’
NCR régidkat magaba foglald nt szakaszt vizsgalva. Az utobbi a rekombinans régidt is magaban foglalja. Az
elagazasoknal feltiintetett szamok a bootstrap-analizis eredményét mutatjak, a BMV-F csoporton kiviili kontroll

izolatum. A négyzetek €s a romai szamok a PSV csoportok vizualis elkiilonitését és azonositasat segitik.
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5.3 A Pannon 6korégiobol szarmazé PSV-izolatumok gazdanovénykor vizsgalata és
tiinettani jellemzése

A molekularis és filogenetikai vizsgalatokat kovetéen mind a 10 PSV izolatum fert6zési
¢és tiinettani sajatossagait megvizsgaltuk 5 novénycsalad 16 fajan (7. tablazat). Tiinetmentes
novények esetében a virus jelenlétét az inokulalt és a csucsi levelekben is Northern blot-tal
ellendriztiik, igy dontve el, hogy az adott ndvény latensen fert6zott-e a kérokozdval, vagy sem.

A vizsgalt PSV izolatumok a foldimogyoron a fert6zés hatasara a ndvények satnyulasat
¢s a csucsi levelek mozaikosodasat okoztak (10. abra). A C. amaranticolor esetében mindegyik
PSV izolatum az inokulélt leveleken klorotikus lokalis 1ézidkat idézett eld, a névényben a virus
szisztemizalodott, majd a csucsi leveleken mozaikosodast és levéldeformaciot figyelhettiink
meg (11. dbra). A fertdzést kdvetden a lencsén és a borson egyik esetben sem tapasztaltunk
tiineteket, a Northern hibridizacié azonban kimutatta a korokozo jelenlétét, a virus minden
esetben jelen volt latensen a ndvények csucsi leveleiben. A mesterséges fertézések soran a
magonc fehér akdc novényeken enyhe mozaikot tapasztaltunk, amely néhany izolatum esetében
(PSV-Rp, PSV-Rp2, PSV-T2) kiegésziilt gylirli alakt foltokkal. Az egy honapos vizsgélati
idészak végén, a novényeken a tiinetek teljes maszkirozodasat, eltlinését figyeltiikk meg.

A vizsgalt Nicotiana-fajok koziil izolatumaink hatékonyan fertézték a N. benthamiana
(12. abra) és N. clevelandii tesztnovényekben, ezzel a levelek mozaikosodasat és a novények
torpiilését idézve eld. Tiinettani szempontbol csak a N. glutinosa tesztnovényeken tapasztaltunk
jelentdsebb eltérést. A korokozok minden esetben tiinetmentesen jelen voltak az inokulalt
levelekben, amelyet a fertézést kovetd elsé héten vett mintakbol készitett Northern analizis is
alatamasztott (14. abra). A koérokozok szisztemikus mozgésa azonban csak a PSV-Rp2, a PSV-
F, a PSV-Sz és a PSV-Ljb esetében volt szabad szemmel megfigyelhetd. Ekkor a cstlcsi
leveleken mozaikot és gylriisfoltossagot tapasztaltunk (13. &bra), mig a tobbi esetben a
radioaktiv jelolés sem mutatta a kérokozé szisztemikus terjedését (14. abra).

A Cucumis sativus cv. Delicates, Lycopersicon esculentum cv. Kecskeméti jubileum, a
N. debney, a N. tabacum cv. Xanthi névényeknek sem az inokulalt, sem a szisztemikusan

fertézott levelébdl nem volt kimutathatd egyik izolatum sem.
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10 abra. PSV-Rp-vel fert6zott (bal oldalt) és egészséges (jobb oldalt) foldimogyord ndvény
(fotd: Kiss L.)

11. abra. PSV-Tev okozta tiinet C. amaranticolor inokulalt és csucsi levelén (foto: Kiss L.)
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12. abra. PSV-Rp okozta szisztemikus tiinet N. benthamiana novényen (foto: Kiss L.)

13. abra. PSV-Rp2 altal fert6zo6tt N. glutinosa (bal oldalt), és vele azonos kort, egészséges névény (jobb
oldalt) homoldg levélszintjérdl szedett levél (foto: Kiss L.)
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14 abra. PSV izolatumokkal fert6zott N. glutinosa novények vizsgalata Northern blot analizissel

Mintavétel a fert6zés utan 1 héttel (lokalisan fert6zott levél) és 3 héttel (szisztemikusan fert6zott levél).
Fekete alapon a vizsgalt ndvényekbdl kivont, etidium-bromiddal festett dssznukleinsav kontroll lathato.
Pozitiv kontroll: PSV-Rp-vel fert6zott N. benthamiana, negativ kontroll: nem fert6zo6tt N. glutinosa.
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5.4 Uj tudoményos eredmények

1.

Munkénk soran elkészitettiik a magyarorszagi, fehér akacrol szdrmazd PSV-Rp izolatum
mindharom genomi RNS-ének cDNS klonjat.

Meghataroztuk a korokozd genomi RNS-einek teljes elsddleges szerkezetét, ¢és
elhelyeztiik azokat a nemzetk6zi adatbazisban.

A PSV-Rp izolatom szekvencidja az elsd ismert teljes PSV szekvencia Europabol és fehér
akac gazdandvényrdl egyarant.

Meghataroztuk tovabbi 9, a Pannon 6korégio teriiletérdl szarmazo fehér akacrol gyljtott
PSV izolatum RNS3 molekuldjanak részleges nukleotid sorrendjét, valamint a
szarmaztatott CP aminosav szekvenciajat. Az Osszes gyujtott PSV izolatum nukleotid
sorrend alapjan nagyfokll azonossadgot mutatott egymassal €s jelentdsen eltért a tobbi
ismert alcsoport izoldtumaitol. Ezek alapjan egy 0j IV. alcsoport Iétrehozéasat
inditvanyozzuk.

Elvégeztik a IV. alcsoport izoldtumainak széleskorli gazdandvénykdr és tiinettani
jellemzését, melynek sordn a gazdanovénykor szikiilését ¢és latens fert6zések
eléfordulasat tapasztaltuk.

A teljes nukleotid sorrend, valamint filogenetikai és rekombinacids vizsgalatok alapjan
megallapitottunk, hogy az altalunk vizsgalt PSV izolatumok evolucidja soran egy 2 forrd
ponthoz kotott rekombindacid tortént. A rekombinacids pontok az IR-ben és a CP-t kodold
régioban torténtek és nagy valdsziniiséggel a II. és a III. alcsoport izolatumai kozott
mentek végbe. A PSV-Rp vizsgalata soran tapasztalt rekombindcié az elsd, pontosan
jellemzett rekombinéacids esemény természetes Okoszisztémabol szdrmazo cucumovirusok

esetén.
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6 EREDMENYEK MEGVITATASA ES KOVETKEZTETESEK

6.1 A PSV-Rp izolatum molekularis jellemzése

A Cucumovirus nemzetségbe tartozo virusfajok koziil genetikai szinten a PSV-t
tekinthetjiik a legvaltozatosabb korokozonak. A PSV-izolatumok taxondmiai kapcsolatait
vizsgalva szamos homalyos pont var még megismerésre, azonban a virusok genomjanak egyre
egyszeriibb meghatdrozasa révén, a valaszokra is egyre kevesebbet kell varnunk. A PSV-nek
eddig harom alcsoportjat kiilonitették el. Az alcsoportok koziil az 1990-es évek kdzepéig a PSV 1.
¢s a PSV II. volt ismert, melyeknek leirdsa az USA-ban tortént (Mink és mtsai., 1969; Mink,
1972; Naidu és mtsai., 1995; Hu és mtsai., 1997, 1998). A két alcsoport megléte azonban nem
bizonyult elégnek az évrdl-évre felfedezett izolatumok besorolasdhoz. Az 1980-as években, a
szerologiai vizsgalatok a PSV izolatumok nagyfokt taxonémiai komplexitasat mutattak. Xu ¢€s
mtsai. (1986) négy szerotipus létezését allapitottdk meg az USA-ban, mig Richter és mtsai.
(1987), eurodpai izolatumok esetében hat szerologiai csoportba osztottak izolatumaikat, ezek
mellett, a fehér akacrol szarmazo izolatumot kiilon virusként tartottak szamon (Schmelzer, 1971;
Richter ¢és mtsai., 1979). A PSV III. alcsoportjanak nukleinsav alapu azonositdsara 1998-ban
keriilt sor Kindban (Xu ¢és mtsai., 1998; Yan ¢és mtsai., 2005). A jellemzett tipus-izolatum
foldimogyordn enyhe tlinetek indukalasaval tiint ki a PSV izolatumok koziil.

Hazankban kevés adat all rendelkezésre a PSV kutatdsa terén. Egy vords herérdl gyiijtott
PSV-Tp izolatum részletes szeroldgiai és gazdandvénykor vizsgalata soran bebizonyosodott,
hogy egyik alcsoportba sem sorolhatd be, hanem egy kiilon alcsoport izoldtumanak tekinthetd
(Beczner és Devergne, 1979), azonban ez az izolatum tovabbi vizsgalatokhoz sajnos ma méar nem
érhetd el.

Az eddigi eredmények tiikrében az altalunk izolalt PSV-Rp nukleotid sorrend vizsgalatait
kovetden az alabbi megallapitasokat tettiik:

A teljes nukleotid sorrend meghatirozasat kovetéen megéllapitottuk, hogy a harom
genomi RNS hosszisaga megegyezett a cucumovirusoknal altalanosan ismert genom méretekkel.
Nukleinsav sorrendjében fellelhetd volt mind az 6t ORF, melyek elhelyezkedésiiket tekintve is
megegyeznek a cucumovirusoknal megszokottakkal. Az la fehérje szdrmaztatott aminosav
sorrendje N-terminalis részén fellelhetd a metiltranszferdz doménre jellemzé H...DxxR...Y

motivum, amelynek a genomi és szubgenomi RNS-ek CAP strukturdjanak kialakitdsdban van
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jelentds szerepe. Szintén megtalalhatd a prolingazdag régio, amely az 1a fehérje metiltranszferaz
¢s helikdz doménjét valasztja el. (O’Reilly és mtsai, 1998). A 2a fehérje kodolt aminosav
sorrendjének vizsgélata soran a 601-603. aa pozicioban megfigyeltik a GDD motivumot, amely
régio az RdRp-k Mg®" kotése szempontjabol meghatirozé jelentSségii (Argos, 1988) és
bizonyiték arra, hogy a 2a fehérje a virus polimeraza. A sgRNS4A-rol atirodo, és a 2a fehérjével
részben atfedo 2b fehérje a PSV legheterogénebb fehérjéje. A PSV-Rp esetében a tobbi PSV
izoldtumhoz  viszonyitva 66,0-67,3%  azonossdg volt megfigyelhetd, mig egyéb
cucumovirusokhoz hasonlitva ez az érték nem érte el a 40%-ot. A nagyfoku valtozékonysag
ellenére a PSV-Rp izolatum esetében is fellelhetd volt a Lucy és mtsai. (2000) altal jellemzett,
bazikus aminosavakban gazdag, sejtmagi lokalizacios jelként funkciondlo régido. A 2b N-
tulajdonsaggal. Boccard és Baulcombe (1993) igazolta, hogy az RNS akkumulédcidban jelentds
szerepet jatszik az RNS3 IR-ben fellelhetd rovid ICR-szerti (5’-GGTTCAATTC-3") motivum,
amely a PSV-Rp RNS3 molekuldjan az 1143—-1152. nt kozotti régioban taldlhaté meg. Szintén
megfigyelhet a mozgési fehérje aminosav sorrendjében a ,,30K” mozgasi fehérje szupercsaladra
jellemz6 33 aa hosszlisagu erdsen konzervalt régié (Mushegian és Koonin, 1993). Ez a régi6 a
PSV-Rp esetében 8 aa pozicidoban térhet el a tobbi izolatumtol. Ez az érték joval nagyobb a CMV
izolatumok esetében tapasztalt 1 aa eltéréstdl, amely a PSV nagyfoku genetikai valtozékonysagat
tamasztja ala. A kopeny fehérje vizsgélata soran egy arginin gazdag régié fedezhetd fel a fehérje
N-termindlis részén, amely jelenléte nélkiil nem alakul ki a viruspartikulum, és ezéltal a kérokozo
hosszu tavli mozgasa is gatolt (Schmitz és Rao, 1998). Ugyancsak megfigyelhetd mindharom
RNS 3 NCR-ben az a 40 nt hosszu konzervalt régid, amely a RNS3 5° NCR-ben fellelheto
uracil-guanin gazdag szakasszal egyiitt a virusreplikacibban meghatarozo szerepet jatszik
(McGarvey és mtsai., 1995; Boccard és Baulcombe, 1993).

A PSV-Rp RNS-einek teljes nukleotid sorredje a kiilonbozd alcsoportokbol szarmazo
PSV izolatumokkal 74,1-84,6% azonossdgot mutatott. Ezek alapjan és az ICTV
cucumovirusokra megadott kritériumai alapjan (Roosinck és mtsai., 2006) a PSV-Rp
egyértelmiien a Peanut stunt virus fajhoz tartozo izolatum. A fajon beliili hovatartozast tekintve
Hajimorad és mtsai. (1999) szerint, egy alcsoportba azok az izolatumok tartoznak, amelyeknek
nukleotid sorrend azonossaga 90%-nal nagyobb, mig fajon beliil az alcsoportok kozott ez az érték
70-80% kozotti. A PSV-Rp egyértelmilen tavol esik mindhdrom PSV alcsoporttol, hiszen
nukleotid szinten egyediil a II. alcsoportba tartozo PSV-W-nél volt megfigyelhetd mindharom

genomi RNS esetében 80 %-nal valamivel magasabb azonossagi érték, mely értékek azonban

50



messze elmaradnak az egy alcsoportba tartozast meghatarozo 90%-0s azonossagi szinttl. Ezek
alapjan indokolt egy 1) IV. alcsoport 1étrehozasa, melyben a fehér akacrdl szarmazo PSV-Rp az

alcsoportra jellemz6 tipus-izoldtumnak tekinthetd.

6.2 Rekombinacio szerepe a PSV evolicigjaban

A PSV-Rp nukleotid sorrendjében az egyéb izolatumokhoz viszonyitva jelentds eltérést
figyeltiink meg a virus CP génjének vizsgalata sordn. Az el6zéekben mar emlitettiik, hogy amig a
PSV-Rp RNSI1 és RNS2 molekuldja a II. alcsoport PSV-W izolatumaval mutatta a legnagyobb
foku azonossagot, addig az RNS3 vizsgéalata soran kozel azonos értékeket figyelhettiink meg
mindharom alcsoporttal. Ezzel szemben a CP gén nukleotid sorrendjét vizsgalva az 1. és a III.
alcsoport izoldtumai nagyobb azonossagot mutattak a PSV-Rp-vel, mint a PSV-W. Ezek alapjan
feltételeztiik, hogy a PSV evolucidja soran a CP gént magaban foglalé rekombinacids esemény
tortént. A TOPALi v2 (Milne és mtsai., 2004) programcsomag segitségével két rekombinacios
pontot azonositottunk, amely a PSV-Rp CP génjének legnagyobb részét kozre fogta. A
rekombinacios régidban a IIl. alcsoport PSV-Mi izoldtumaval mutatta a legkozelebbi rokonsagot.
A nukleotid sorrend azonossagi, filogenetikai és rekombindcio analitikai vizsgalatok sorén kapott
eredmények egyarant a PSV evolucidja soran végbement rekombinéciot bizonyitjak.

A Cucumovirus nemzetségben meglehetdsen gyakori a rekombinaciok eléfordulasanak
aranya (Codofier és Elena, 2008). Az esetek tobbségében ezek a rekombinaciok az RNS3-ban
alakulnak ki, mely adat megegyezik sajat kutatdsi eredményeinkkel. Novényhdzi koriilmények
kozott kevert fertozés hatasara CMV és TAV izolatumok, illetve CMV izolatumok kozott is
rekombinaciok kialakuldsat figyelték meg. A rekombinaciok az RNS3 szintjén az NCR, IR
régiokban, valamint a CP-t és az MP-t kédold génben egyarant kialakultak, azonban a
rekombinans izoldtumok altalaban kevésbé voltak ¢letképesek, mint a sziiléi izolatumok, ezért
rovid idon beliil kiszelektalodtak (de Wispelaere és mtsai., 2005; Pierrugues és mtsai., 2007).
Szabadfoldon gylijtott izolatumok vizsgalatai szintén a rekombindns izolatumok gyengébb
¢letképességét és az izolatumok kontraszelekciojat bizonyitottak (Bonnet és mtsai., 2005; Escriu
és mtsai., 2007). A PSV-Rp esetében tortént rekombinacié fennmaradasa feltehetéleg annak
koszonhetd, hogy kozel az egész CP gén kicserélddott, ugyanis ebben az esetben nagyobb a
rekombinans kérokozd talélési esélye (Bonnet és mtsai., 2005; Escriu és mtsai.,, 2007). Az
eredmények tiikrében megallapithatjuk, hogy a PSV-Rp egy, az eddigi izolatumoktdl elkiiloniild

IV. alcsoport izolatuma, amely egyben bizonyiték is arra, hogy egy rekombinacidés esemény
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crer

eldnyt biztositott, amely a rekombinans virus fennmaradasat és elterjedését segitette elo.

6.3 A Pannon 6korégiobdl szirmazé PSV-izolatumok molekularis jellemzése

A PSV-Rp molekuléris jellemzése utan, szdmos kérdés mertiilt fel vajon egy unikalis
izolatumrol van-e szO, vagy hasonld genetikai allomanyu izolatumok taldlhatok a Kéarpat-
medencében. Kordbban Bonnet és mitsai. (2005) CMV esetében megallapitottdk, hogy a
rekombinans izolatumok ugyanolyan gyakorisdggal fordulnak elé Spanyolorszag kozépso
részein, mint a CMV IA izolatumai.

A hazai adatokat tekintve Beczner €s Devergne (1979) altal k6zolt, Putnok mellett, voros
herérdl gylijtott izolatum esetében bebizonyosodott, hogy a koérokozd egyik alcsoportba sem
sorolhat6. Az akkori molekuléris technoléogia még nem tette lehetévé a nukleotid sorrend
meghatarozasat, az izolatum elveszett, igy jellemzése mar nem torténhet meg. A szeroldgiai €s a
gazdanovénykor eredményekbdl tudunk csak kovetkeztetni a PSV-Rp és a PSV-Tp kozotti
rokonsagi kapcsolat fokara.

Kutatdsaink sordn tovabbi 9 fehér akéacrél gyiijtott PSV izolatum molekularis — és
patoldgiai jellemzését végeztiik el. Eldallitottuk a részleges RNS3 c¢DNS klonokat, melyek
tartalmaztak a PSV-Rp-nél meghatarozott rekombinéacios pontokkal kozrefogott régiot is. A
vizsgalt szakaszok mérete kozel azonos volt, kivéve a Mezdcsaton gytijtétt PSV-Cs izolatumot,
PSV esetében eddig nem volt ismert, eléforduldsa a cucumovirusokon beliil altalaban a TAV
izolatumok sajatossaga (Palukaitis és Garcia-Arenal; 2003). Mivel a vizsgalt PSV izolatumok a
PSV-Rp izolatummal a Hajimorad ¢és mitsai. (1999) altal megadott 90 %-os érték feletti
azonossadgot mutattak a vizsgalt régiokban, ezért az izolatumok csoportbeli hovatartozésa
egyértelmii. A PSV-Er és PSV-J esetében az RNS3 szintjén ez az érték minddssze 91%, ami
elegendd az egy alcsoportba tartozashoz (Hu és mtsai., 1997). Ezek alapjan a Pannon 6korégidbol
szarmaz6 9 izolatum a PSV-Rp-vel kozeli rokon, a IV. alcsoportba tartozd izoldtumoknak
tekinthetdk.

A filogenetikai vizsgalatok megerdsitették, hogy a tobbi vizsgalt izolatum is magaban

hordozza a PSV-Rp esetében megfigyelt rekombinéaciot, tehat az nem csupan a PSV-Rp

52



izolatumra jellemzd egyedi sajatossag, hanem a fehér akacrol gytijtott mintdk esetében a Pannon

Okorégid teriiletén altalanosan elterjedt a rekombinans izolatumok eléfordulasa.

6.4 A Pannon oOkorégiobol szarmazé PSV-izolatumok gazdanovénykor vizsgalata, az
okozott tiinetek jellemzése

Az eddigi ismeretek szerint a PSV sokkal valtozatosabb genetikai hattérrel rendelkezik,
mint a CMV, mégis a CMV-nek tobb mint 1000 gazdandvénye van, mig a PSV minddsszesen 73
fajt fertdz.

Kutatasaink soran, a tiinettani vizsgalatok is megerdsitették, hogy a vizsgalt 10 PSV
izolatum a jelenleg ismert harom PSV alcsoporttdl nagymértékben eltér. Az izolatumok kozel
azonos tlineteket okoznak a vizsgalt 16 gazdandvényen. Egyuttal az is megfigyelhetd, hogy sok
esetben az izolatumok nem, vagy csak nagyon enhye tiineteket indukalnak a vizsgalt ndvényeken.
Az eredményeink alapjan feltételezziik, hogy a koérokozo fehér akachoz tortént alkalmazkodasa
okozza a tiinettani valtozasokat, melyrél azonban biztosabb képet csak egyéb gazdandvényekrol
gyljtott izolatumok vizsgélata utdn kaphatnank.

Eddigi irodalmi adatok szerint a C. amaranticolor fajt egyediil a III. alcsoport izolatumai
fertozték szisztemikusan. Egyéb esetben [pl. magyarorszagi PSV-Tp izolatum (Beczner ¢és
Devergne, 1979)] az izolatumok a fert6zott leveleken klorotikus (nekrotikus) lokalis 1éziokat
idéztek eld. Jelen kutatdsunkban bebizonyosodott, hogy a IV. alcsoport izolatumai szintén
szisztemizalodnak a fertézott C. amaranticolor novényekben, e mellett azonban a cstcsi levelek
erés deformacidja is megfigyelhetd (11. abra). Mivel a filogenetikai és rekombinacios vizsgalatok
PSV izolatumaink ¢és a III. alcsoport kozott a CP-t kddold régioban mutattak ki a legkozelebbi
evolucios rokonsagot, ezért feltételezziik, hogy a C. amaranticolor esetében a szisztemikus
terjedés 1étrejottében a CP gén is szerepet jatszik. Ezt az eredményt tdmasztja ala szamos korabbi
kutatomunka is (Taliansky és Garcia-Arenal, 1995; Salanki és mtsai., 1997). A C. amaranticolor-
t a megjelend szisztemizalodas és a levéldeformacid tiinetegyiittes alapjan, a IV. alcsoport
elkiilonitésére ajanljuk.

A vizsgalt PSV izoladtumaink latensen voltak jelen lencse és zoldborsod ndvények inokulalt
¢és csucsi leveleiben, amely a levéltetvekkel torténd atvitelben fontos szerepet kaphat, és ezaltal
ezek a novényfajok a virus szinte kisziirhetetlen rezervoarjaiként mitkodhetnek. A Beczner és
Devergne (1979) altal jellemzett izoldtum borsé esetében rendkiviil sulyos szisztemikus tlineteket

idézett eld, azaz a tlinettani eredményeket 6sszevetve nagy valdszintiséggel a PSV-Tp nem kozeli
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rokona az éltalunk vizsgalt PSV izolatumoknak. fgy valdszinii, hogy Magyarorszagon eltérd
génallomanyu PSV izolatumok is megtalalhatok, azonban ezek nem akacon, hanem egyéb
gazdandvényeken fordulhatnak eld.

A kiilonboz0 vizsgalt PSV izolatumok altal okozott tiinetek jelentds mértékben csak a N.
glutinosa tesztnovény esetében tértek el egymastol. Amig az izolatumok tobbségét Northern blot
soran csak az inokuldlt levelekbdl lehetett kimutatni, addig 4 esetben a koérokozod a cstcsi
leveleken mozaikot és gytirli alakll foltokat idézett el6. Du és mtsai. (2008) a mér korabban
emlitett CP-nek és a 2a fehérjének a virus hosszu tavii mozgésaban, vagy éppen annak gatlasaban
betdltott szerepét emelik ki. Az eltérd tiineteket produkaldo PSV-Rp és a PSV-Rp2 izolatumok
CP-inek aa sorrendje 100%-ban azonos, tehat nagy valoszintiséggel N. glutinosa esetében a 2a
fehérje szerepe lehet meghatdroz6 a PSV izolatumok hosszii tdvi mozgasdban. Ennek

tisztazasara a 2a fehérjék aa sorrendjének elemzése kutatocsoportunkban folyamatban van.
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7 OSSZEFOGLALAS

A Cucumovirus nemzetségbe tartozé foldimogyor6 satnyulas virus (Peanut stunt virus,
PSV) a pillangdsvirag ndvények jelentds korokozoja vilagszerte. Az eddigi kutatdsi eredmények
a PSV izoladtumainak nagyfoku heterogenitasat bizonyitjak. A nemzetk6zi GenBank adatbankban
jelenleg hozzaférhet6 PSV izolatumokat teljes nukleotid sorrendjiik azonossdga alapjan harom
alcsoportba soroltak (I, I, III), habar szamos, korabban jellemzett izolatum ezekbe a csoportokba
nem volt besorolhato, igy a korokoz6 taxondmidja valoszintileg ennél sokkal dsszetettebb.

Az Aaltalunk vizsgalt 10 PSV izoldtumot a Pannon Okorégid teriiletérdl, a virus
fertézésének jellegzetes tiineteit mutaté (mozaik és levéldeformacid) fehér akac novényekrol
gyujtottiik. Eldallitottuk a PSV-Rp izolatum teljes hosszusagti genomi ¢DNS kldénjait, majd
meghataroztuk ezek teljes nukleotid sorrendjét. A nt sorrend jelentdsen eltért az eddig ismert
kritériumokat figyelembevéve, a PSV-Rp-t egy 0j IV. alcsoportba soroltuk be, mely csoportban a
PSV-Rp tipus-izolatumnak tekinthetd.

A filogenetikai és a PDM analizissel végzett vizsgalatok soran, két rekombinécids pontot
azonositottunk: a CP gén eldtti nem kodolo régidban, illetve a CP gén 3 végén. A rekombinacio
feltehetéen a PSV II. és III. alcsoportja kozott jatszodott le. Az éaltalunk azonositott homolog
rekombinacié az elsd, pontosan jellemzett rekombindcios esemény természetes 6koszisztémabol
szarmazo6 cucumovirusok esetén.

A tovabbi 9 Pannon 6korégiobdl szarmazod PSV izoldtum molekuléris vizsgalata sordn
megallapitottuk, hogy izolatumaink nagyfokti azonossagot mutatnak a PSV-Rp-vel,
filogenetikailag elhatarolédnak az egyéb alcsoportoktol €s ezzel egyiitt rendelkeznek a PSV-Rp
izolatum esetében azonositott rekombinans régidval.

A gazdandvénykor és a tlinetek tekintetében a vizsgalt 10 PSV izoldtum és a mar
korabban kozo6lt PSV izolatumok kozott jelentds eltéréseket mutattunk ki. Eredményeink alapjan
a Magyarorszagon korabban jellemzett PSV-Tp is taxonomiailag tavolinak bizonyult az akécrol
izolalt PSV-khez viszonyitva. A C. amaranticolor-on tapasztalt tiinetek miatt, a ndvényt az
alcsoport tesztnovényes elkiilonitésére javasoljuk. A N. glutinosa esetében a PSV izolatumok
kozott tapasztalt tiinetbeli kiillonbségek a 2a fehérje szerepét feltételezik és tovabbi vizsgéalatok

targyat képezik.
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A Pannon 0Okorégiobodl, fehér akacrol gytjtott PSV izoladtumok egy homogén csoport
tagjai és egy 1j, IV. alcsoportba sorolhatok. Az alcsoportra egy homolog, a PSV RNS3 szintjén
lejatszodott rekombinéacids esemény a jellemzd.

Eredményeink tiikkrében a PSV evolucigjanak ¢és taxonomidjanak komplexebb
megismeréséhez a vilag mas részeirl szarmaz6 és egyéb hazai gazdandvényekrdl gyljtott

izolatumok azonositasa és jellemzése sziikséges.
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8 SUMMARY

Peanut stunt virus (PSV), belonging to the genus Cucumovirus, is an ecomically
important pathogen of legumes worldwide. Recent research results have proved a high degree of
heterogenety of PSV isolates. These isolates are currently available in the international GenBank
database have been placed in three subgroups (I, II, III), based upon the identity of their complete
nucleotide sequence, although several isolates, having been characterised formerly, could not be
included in these groups. Therefore, the taxonomy of the pathogen must be much more complex
than the above.

The 10 PSV isolates tested by us were collected from the territory of the Pannon
ecoregion, from black locust trees indicating the characteristic symptoms of the viral infection
(mosaic and leaf deformation). We produced the full length of cDNA clones of the PSV-Rp
genome. Hereupon, the entire nucleotide sequence of these was determined. The nt sequence
significantly differed from the sequence of isolates of the three subgroups known so far.
According to the ICTV criteria for demarcating species in the genus cucumovirus, PSV-Rp was
classed into a new subgroup (IV). In this particular group PSV-Rp can be regarded as type
isolate.

During phylogenetic tests and PDM analyses, two recombination hot spots were
identified: one before the CP gene in the non-coding region, and one at the 3’ end of the CP gene.
Presumably, the recombination had taken place between subgroups II. and III. of the PSV. The
homologous recombination identified by us is the first recombination event that has been
accurately characterised in the case of cucumoviruses deriving from natural ecosystems.

In the course of the molecular analysis of PSV isolates originating from the additional 9
Pannonian ecoregions, we found that our isolates show a high degree of identity with PSV-Rp
and they are phytogenetically isolated from other subgroups. In addition, they are provided with
the recombinated region identified in the case of the PSV-Rp isolate.

In terms of the host range and symptoms, significant differences have been shown
between the 10 PSV isolates and the PSV isolates published formerly. Based upon our results, the
PSV-Tp, characterised already in Hungary, proved to be taxonomically distant as compared to the
PSVs isolated from black locust. Based on the symptoms on C. amaranticolor, we suggest the
plant to be a separating host of this subgroup. Regarding N. glutinosa, symptom related
divergences found among PSV isolates postulate the role of protein 2a, and form the subject of

further examinations.
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PSV isolates collected in the Pannon ecoregion from black locust are members of a
homogenous group and can be classified into a new subgroup (IV). The subgroup is characterised
with a homologous recombination event, having taken place at the level of PSV RNS3.

In the light of our results, identification and characterisation of isolates deriving from
different parts of the world and collected from other domestic host-plants is required for the more

complex understanding of the evolution and taxonomy of PSV.
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8.3 M3. A NEMZETKOZI ADATBANKBA BENYUJTOTT SZEKVENCIAK

PSV-Rp izolatum RNS1 molekulaja

LOCUS AM905353 3325 bp RNA linear VRL 14-JUL-2009

DEFINITION Peanut stunt virus segment RNA1, complete sequence.
ACCESSION  AM905353

VERSION AM905353.1 G1:171850885
KEYWORDS la gene; la protein; complete genome.
SOURCE Peanut stunt virus

ORGANISM Peanut stunt virus
Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;
Bromoviridae; Cucumovirus.
REFERENCE 1
AUTHORS Kiss,L., Sebestyen,E., Laszlo,E., Salamon,P., Balazs,E. and

Salanki ,K.

TITLE Nucleotide sequence analysis of peanut stunt virus Rp strain
suggests the role of homologous recombination in cucumovirus
evolution

JOURNAL  Arch. Virol. 153 (7), 1373-1377 (2008)
PUBMED 18523838
REFERENCE 2 (bases 1 to 3325)
AUTHORS  Salanki ,K.

TITLE Direct Submission
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..3325

/organism=""Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"
/isolate=""Rp"

/host=""Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/segment=""RNA1"
/1ab_host="Nicotiana benthamiana”
/country="Hungary:Godollo"
/collected_by="Pal Salamon"

gene 85..3078
/gene=""1a"

Cbs 85..3078
/gene=""1a""

/codon_start=1

/product=""1la protein"
/protein_id="CAP19049.1"
/db_xref="G1:171850886"
/db_xref="GOA:B1VCT8"
/db_xref="InterPro: IPR002588"
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:B1VCT8"
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/18523838
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/translation="MATSSFNLSELVATRGSSGLVASALVDKVAAEQLEEQLHHQRRG
LKVY IRNRLDVKESEV IRNRYGGKYDLHLSQQEHAPHGLAGALRLCETLDCLDAFPRT
GLRQDLVLDFGGSWVTHFLRGHNVHCCSPCLGVRDKMRHTERLLSMRKATLNDPQNFE
GRQPNFCTNPAEKCDVQAHYAISIHGGYDMGFEGLCRAMNAHGT I FLKGTMMFDGAML
FDDSGF IPELKCHWRK IKNAFSEKENASSLSSKLNLVVSGKTL IAFDFENESTMSYVH
EWKNIKSFLTDQTFSYNGYTYGIERCVIYAGIMTYKI 1GVPGVCPPEI IRHCVWFPSL
KDYVGLKIPTSADLVDWKTVRLPLSTLRDTEE IAMRCYNDKKTWQDQFK I ILGVLSSK
SSTIVINGMAMQAGER IDMDDYPF IGFAIMLHTRMSSEQLSEMYEAWDAS I ITQWGKD
MTKPIRTFVRLVARTLFPTLRPRDESEFLVKLSTFVTFNDEC I SDMGEHWDVMANAAA
VAAWAVEDGKQLAAEKEKALESARQQPVLEDSQPSASSPPPD I ELNPMNPSVGQSKPV
EPPELKSLSFQTQSSDTRLAERAAAMLEYVAYERQLHNNVVSNLQR IWCSAGGDFTSN
RLEGNLKFVFDTYFLTDPLVNVHFSSGRWMHTVPAGVKYMVGFNEKGLGPKLDSELY 1
VNGDCVICNSDGLSDAVKSLTAPSGT I SLVDGVAGCGKTTAIKKLFQPATDL IVTANK
KSAQDVRMALFGASDSKEACTFVRTADS I LLNDAPAVSRVLVDEVVLLHFGQLCAVMA
KLNAVRAICFGDSEQIAFGSRDASFDMRRSS ILPDESSTSDTTFRSPQDVVPLVARMA
TKAFPRGTHAKYARWLSQSRVRNSVSCKSVPSVALVDMDESRFY ITMTQADKAALVTR
AKELQMPSSFYDNKIKTVHESQG I SEDHVTLVRLKSTKCDLFKSFPYCLVALTRHKVT
FKYEYCGELKGDL IANVLATNSPI1™

ORIGIN

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321
1381
1441
1501
1561
1621
1681
1741
1801
1861
1921
1981
2041
2101
2161
2221
2281

gttttctaag
cttcgctttg
gctacccgceg
caacttgagg
ttggatgtaa
ctgtcccagce
ctcgattgtc
ggtggtagtt
ttaggcgtcc
ttaaacgacc
aaatgcgacg
gaaggactat
tttgatgggg
agaaagatca
aacctggtcg
tcttacgtac
aatggataca
ataataggtg
tccttgaagg
actgttcgcc
aacgataaga
tcttccacta
gattatccct
agcgaaatgt
aaaccaatca
cgcgatgaga
atctctgaca
gctgttgagg
cagcagcccg
ttgaatccaa
tctttatcct
ttggagtatg
atttggtgtt
gtgttcgaca
tggatgcata
ggtcctaaac
gacggtctgt
gatggtgtcg
gatctcatcg

agcgtacggt
taagtttaat
gctcatcagg
aacaattaca
aggagtcgga
aagagcacgc
tagacgcctt
gggtcacaca
gggacaaaat
cccaaaattt
tacaagccca
gtagagccat
cgatgttatt
agaatgcttt
tttctgggaa
atgagtggaa
cctatggcat
ttcctggegt
actacgtcgg
tgcctctctc
agacctggca
tcgttatcaa
tcatagggtt
atgaagcgtg
gaacgttcgt
gtgaattcct
tgggagaaca
atggtaaaca
tgcttgaaga
tgaacccatc
tccagactca
tggcttacga
ctgctggegg
cctacttttt
cagtcccggce
tagatagtga
ccgatgcggt
ctgggtgtgg
taacggctaa

tcaacccctg
tcctatgget
actagtagcg
tcatcaacgt
agtgattcga
tcctcacggg
tccecgeaca
cttcctccge
gcgccatact
cgagggtcge
ttacgccatt
gaatgctcac
tgatgactca
cagtgagaaa
gactctcatt
gaatatcaaa
agaacgatgt
gtgcccgecc
tttgaagatt
caccctgcge
agatcaattt
tggcatggct
cgccatcatg
ggacgcctcc
gaggctggtc
agtgaagctt
ctgggatgtg
attggcagct
ctctcagcca
ggtgggtcag
atcttctgac
acgccaactg
tgattttacc
gactgatcct
aggagtcaaa
gctgtacatc
caaatctctg
gaaaaccact
caagaagtcg
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cctccecctga
acgtcctcgt
tcagccctcg
agaggcctca
aatcggtatg
ctcgectggtg
ggtctgagge
ggtcacaacg
gaacgtttat
cagccaaatt
tctattcatg
ggaaccattt
ggctttatcc
gagaatgctt
gccttcgact
tccttcctaa
gtaatatacg
gaaatcattc
ccgacatccg
gatactgagg
aagatcattt
atgcaagctg
ctgcatacaa
atcatcactc
gcccgaactc
tccacctttg
atggccaacg
gaaaaggaga
tccgectcga
tccaaacctg
accagattgg
cacaataacg
tctaatcgtc
ctggtcaatg
tatatggtgg
gtgaacggcg
acagctccat
gcaatcaaaa
gcacaagacg

ctcaccaact
tcaacctttc
ttgataaagt
aggtctacat
gaggtaagta
ccctecgett
aagacctcgt
tacactgctg
tgagcatgcg
tttgcacgaa
gaggatatga
ttttgaaggg
ccgagttaaa
catctctttc
ttgagaatga
cggatcagac
ctggtattat
gacactgtgt
ccgacttagt
agatcgccat
tgggagtttt
gtgagcgcat
gaatgagttc
aatgggggaa
tgtttccgac
tcacttttaa
ctgctgctgt
aggccctgga
gccccecccce
tcgaacctcc
ccgaaagagc
ttgtttcaaa
tggaaggcaa
tgcacttctc
gtttcaatga
actgtgtcat
ctggtaccat
aattgttcca
tcaggatggc

tctcagtttt
tgaattggta
tgcagctgag
ccgaaaccgg
cgatctccat
gtgtgaaaca
tctagacttc
ctctccttgt
gaaagccatc
cccggctgaa
tatgggcttc
gacgatgatg
gtgccactgg
ttctaaattg
atccaccatg
tttctcctac
gacctacaag
ttggttcccg
tgattggaaa
gaggtgttat
atcttcgaaa
cgacatggac
tgaacagtta
agatatgacg
gttgcgtccc
tgatgaatgc
ggcagcgtgg
atcggcccga
tgatatagag
tgagcttaaa
cgcagccatg
tcttcaaagg
tttgaagttc
gtccggaaga
aaaggggctc
ttgcaatagt
cagtctggtt
accggcgacc
tctctttgga



//

2341
2401
2461
2521
2581
2641
2701
2761
2821
2881
2941
3001
3061
3121
3181
3241
3301

gcctcagatt
gatgctcccg
ttatgtgctg
caaatagctt
gatgagtcca
gctcgeatgg
tcacagtcga
gatatggacg
acgagggcga
cacgaatctc
tgtgatctct
tttaagtatg
aattctccca
tgaaaccact
ggtcagtccc
tctactccgg
tctatgaggg

caaaagaagc
cggtctcacg
tcatggcgaa
ttgggtcgag
gcacctctga
caactaaagc
gggtccgcaa
agtctcggtt
aagagttaca
aaggcatttc
ttaaatcctt
aatattgtgg
taatctgatc
aaacaggtta
acccaaaagg
atagttgtga
ctccatagga

ttgtactttc
tgtgttagtc
gttaaacgct
ggatgcttct
tactactttc
ctttcctagg
ttccgtgage
ttatataacg
aatgccgagt
ggaagatcat
tccctactgt
tgagttgaaa
ttccacttct
tcctggtggt
tgggccaagt
agagctgcat
gacca
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gtgagaaccg
gatgaagtcg
gtcagagcta
ttcgacatgc
cgaagtcctc
ggcacgcacg
tgcaaaagtg
atgactcaag
tcattctatg
gtgactctgg
ttagtggctc
ggtgatttga
aagttggcag
cgggttgtcc
ccttacaagg
acaacgtatg

ccgattctat
tcctattaca
tatgtttcgg
gtagatcttc
aggacgtcgt
ccaagtatgc
tccctagtgt
cggacaaagc
ataacaagat
ttagattgaa
tcactagaca
ttgctaatgt
ttacattact
atccagctag
gcttgaggta
cgttcagctc

tctcctcaat
cttcgggcaa
ggactccgag
catcctccca
ccctttggta
tagatggttg
tgcactagtt
tgccttagta
aaagactgtg
aagtactaag
taaggtcact
gttagcaaca
ctaaactgtc
cggctaaaat
ctttatacta
gagtaccccc



PSV-Rp izolatum RNS2 molekulija

LOCUS AM905354 2942 bp RNA linear VRL 14-JUL-2009

DEFINITION Peanut stunt virus segment RNA2, complete sequence.

ACCESSION  AM905354

VERSION AM905354.1 GI1:171850887

KEYWORDS 2a gene; 2a protein; 2b gene; 2b protein; complete genome.

SOURCE Peanut stunt virus

ORGANISM Peanut stunt virus
Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;
Bromoviridae; Cucumovirus.

REFERENCE 1

AUTHORS Kiss,L., Sebestyen,E., Laszlo,E., Salamon,P., Balazs,E. and

Salanki ,K.

TITLE Nucleotide sequence analysis of peanut stunt virus Rp strain
suggests the role of homologous recombination in cucumovirus
evolution

JOURNAL  Arch. Virol. 153 (7), 1373-1377 (2008)
PUBMED 18523838
REFERENCE 2 (bases 1 to 2942)
AUTHORS  Salanki ,K.

TITLE Direct Submission
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..2942

/organism=""Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"
/isolate=""Rp"

/host=""Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/segment=""RNA2"
/1ab_host="Nicotiana benthamiana
/country="Hungary:Godollo"
/collected_by="Pal Salamon"

gene 80..2584
/gene=""2a"

Cbs 80..2584
/gene=""2a"

/codon_start=1

/product=""2a protein"
/protein_id="CAP19050.1"
/db_xref="G1:171850888"
/db_xref="GOA:B1VCT9"
/db_xref="InterPro: IPR007094"
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:B1VCT9"

/translation="MATFSLESLLSGSYGVDTPEEVERIRARDAAPLSFLSDEGTVES
VP IPSVPEETVGPREAREEPSTGCSSDSLERVSFLVEDLNAMSDDSVRTVFVELIRPT
YVGCTEVPEFSRNKLTLSVSVARNL ISTAFRYPRKLKEYPDLVASIYTKSD I FEEDAP
VEETVSDEVPGYTFFPVERTDGYERPPLGSDWGL IGYQWACHDL IGRREAFAEMT I AH
TYELESLSGVVDDATLLSNLGSFLMP IHCEYSRVDPSLKTYHLTQPHPTDRVSIESLQ
AACDTSLPTHVCYDDTYHQVFVENADFTTD IDHMTLKQSDL 1PRVDGGNYLKPVLNTG
SGSKRLGTTKEVLTAIKKRNADVPELSGSVDLTRISKAVAEKFMKSYLNGNVLAQSNF
LNVVGNFHAYMQKWAASGLSYDDLPDLHAENLQFYEHMVKSDVKPVVSDTLNVDRPVP
ATITFHAKGITSQFSPLFISLFERFQRCLRSRVIVPVGKISSLEMDNYSVLNKYCLEI
DLSKFDKSQGELHLMIQEE ILNLLGCPVP ISKWWCDFHRYSY IKDKRAGVSMP ISFQR
RTGDAFTYFGNTLVTMALFAWCYDTDHFNRLLFSGDDSLAFSLNP IEGRSDWFTSLFN
MEAKNMDPPTPY ICSKFLLTDELGHTFSVPDPLRELQRLGTKKIPDGGVDDSYLRAHF
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/18523838
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/171850887?from=80&to=2584&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/171850887?from=80&to=2584&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/171850888
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=B1VCT9
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR007094
http://www.uniprot.org/uniprot/B1VCT9

MSFVSRLKVLPRMTHSTIEQLKVFYEMKYKKSGDECYALLERFTKYSTNFSVYKELYV
SNQKRISLVNSFSGSDFFVERKPVLKSKRPKKLKGDVECKADLKTPNVGAEGEKRKGS
PQGEPKVTRTQESERIEASKTEGDFVSPGSTTAGAS"

gene

CDS

2406. .2687
/gene=""2b""
2406. .2687
/gene=""2b"

/codon_start=1
/product=""2b protein"
/protein_id="CAP19051.1"
/db_xref="GI1:171850889"
/db_xref="InterPro: IPRO04946"
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:B1VCUO"

/translation="MLSAKQ I SKLQMLEQKVKNARARHRANRKLRGHKSPSELRRRKL
RETLFLLAQLPPALPDVDD IFVGPSPPLSDVSCDETDWFAGNEWCEGSF"

ORIGIN

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321
1381
1441
1501
1561
1621
1681
1741
1801
1861
1921
1981
2041
2101
2161
2221
2281
2341

gttttctcaa
tctttgcttt
tggtgttgac
ctttctttcc
agttggtcct
aagagtctcc
ctttgtagag
gaacaaattg
cccccgtaag
ttttgaagaa
tttcceggta
gatagggtat
gactatagcc
actgtctaac
ctcgctcaaa
acttcaagcc
ccaagttttt
gtccgattta
tagtgggtcg
tgctgatgtc
cgagaagttc
tgtcgtagge
tgacttgccc
tgtcaaaccc
cttccacgcc
attccagcgt
aatggacaac
taaatcccaa
tcctgttccc
gagagcaggt
ctttgggaac
taaccgcttg
tcgatctgat
tccgtacatc
cgaccctctt
cgattcctat
gatgacgcat
tggcgatgag
ttacaaggag
cagtgatttc

gagcgtacgg
gtaagtttca
actcccgagg
gacgagggta
cgcgaagcgc
tttctagtcg
ttgatcaggc
acactgagtg
ttgaaggagt
gatgctccgg
gaacgcaccg
caatgggctt
cacacttatg
ctaggctcct
acttaccact
gcgtgcgata
gttgaaaatg
atcccaaggg
aagagacttg
cccgaactgt
atgaaatcct
aattttcatg
gatctgcacg
gtcgtttccg
aaagggatca
tgtttgcgaa
tattctgttc
ggagagcttc
atatccaagt
gtgagcatgc
actctagtta
ttgttctctg
tggttcactt
tgctcgaagt
cgtgagttgc
ctgagagctc
agcacgatag
tgttatgcct
ctttatgtgt
tttgttgaga

ttcaacccct
tggctacctt
aggtagagcg
ccgtcgagag
gggaagagcc
aagacttaaa
ccacttacgt
tgtccgtage
atcctgatct
tcgaagagac
atggctacga
gtcatgattt
aattggagag
tcctgatgcec
tgactcagcc
cttctctccc
cggatttcac
tcgatggtgg
ggactactaa
cgggttccgt
atttaaatgg
cttacatgca
ccgagaatct
acactctcaa
cctcccagtt
gtagggtgat
tcaacaaata
atctaatgat
ggtggtgtga
ccataagttt
cgatggctct
gtgacgattc
ccctttttaa
ttctactcac
aacgactcgg
actttatgag
aacaactcaa
tattagagag
ctaaccaaaa
ggaaacctgt
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gcctccectg
ctcactggaa
cattagggcg
tgtcccgatt
ttccacaggc
tgctatgtcg
aggctgtaca
ccgcaacctc
tgtagcatct
cgtctcagac
gcgaccccca
aatcggccge
cttgtccgge
aattcactgt
tcaccctaca
cactcacgtc
aacggacatc
taattatttg
ggaagtcttg
tgatttgact
gaacgttcta
gaaatgggcg
gcaattttat
tgtcgacaga
ctctccacta
agtccctgta
ctgtttggag
tcaggaagaa
tttccacaga
tcaacgtcgc
ctttgcttgg
tttagctttc
tatggaagct
agatgagttg
aacgaagaaa
tttcgtgage
agtgttctat
gttcacaaag
gcgtattagc
gcttaagtct

actcaccaac
tccctgttgt
cgtgatgctg
ccttctgtcc
tgttcatccg
gatgattctg
gaggtgccgg
atcagcactg
atctatacga
gaagtcccgg
ctgggttcgg
cgagaggcat
gtcgttgatg
gagtattctc
gatagggtat
tgctatgacg
gatcatatga
aaaccggtcc
acagctataa
cgcattagta
gcgcaaagta
gcttccggte
gagcacatgg
cctgttcctg
ttcatctctt
ggaaaaattt
atcgatttat
attttgaacc
tattcctaca
actggtgacg
tgctatgaca
tctttgaacc
aagaatatgg
ggccacacct
atccccgatg
cgtctcaagg
gagatgaagt
tactccacca
ctggttaact
aagagaccga

ttctcagttt
ccggttccta
cgccecttte
ctgaagagac
attctcttga
tcagaaccgt
aattttccag
ctttcagata
aatccgatat
gttacacctt
attgggggtt
ttgccgaaat
atgccacatt
gtgtggatcc
caattgagtc
atacctacca
ctttgaaaca
tcaacaccgg
agaaaagaaa
aagctgtcgc
acttcttgaa
tctcttacga
ttaagtctga
ctactatcac
tgttcgagag
catctttgga
ctaagttcga
tcctaggttg
taaaggacaa
cttttactta
cagaccattt
cgattgaggg
accccccaac
tctccgtcce
ggggcgtgga
tcctcccaag
acaagaaatc
atttctctgt
cgttttctgg
agaagctcaa


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/171850887?from=2406&to=2687&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/171850887?from=2406&to=2687&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/171850889
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR004946
http://www.uniprot.org/uniprot/B1VCU0

/7/

2401
2461
2521
2581
2641
2701
2761
2821
2881
2941

aggtgatgtt
acgcaagggc
tgaggcgtcg
ctgatgtcga
aaaccgattg
tctctaagtt
gtggtcgggt
caggtcctta
tgcatacaac
ca

gagtgcaaag
tcgccacagg
aaaactgagg
cgacattttc
gttcgetggg
ggcagctata
tgtccatcca
caagggcttg
gtgtgcgttc

cagatctcaa
gcgaaccgaa
gagactttgt
gtcggecccgt
aatgagtggt
ttactctaaa
gctagcggct
aggtactcta
agtccgggta
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aactccaaat
agttacgcgg
ttctcctgge
ctccacctct
gtgagggtag
ctgtctgaaa
aaaatggtca
tactatctac
ccccctetct

gttggagcag
acacaagagt
tcaactaccg
cagcgacgtt
tttctgagga
ccactaaaca
gtctcaccca
tccggatagt
atgagggctc

aaggtgaaaa
ccgagcgaat
ccggcgcettc
tcttgtgatg
ctatcctttc
ggttatcctg
aaaggtgagc
tgtgaagggc
cataggagac



PSV-Rp izolatum RNS3 molekulija

LOCUS
DEFINITION
ACCESSION
VERSI10N
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

REFERENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL
PUBMED
REFERENCE
AUTHORS
TITLE
FEATURES
source

gene

CDS

AM905355 2208 bp RNA linear VRL 14-JUL-2009

Peanut stunt virus segment RNA3, complete sequence.
AM905355
AM905355.1 GI1:171850890
3a gene; 3a protein; 3b gene; coat protein; complete genome.
Peanut stunt virus
Peanut stunt virus
Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;
Bromoviridae;Cucumovirus.
1
Kiss,L., Sebestyen,E., Laszlo,E., Salamon,P., Balazs,E. and
Salanki ,K.
Nucleotide sequence analysis of peanut stunt virus Rp strain
suggests the role of homologous recombination in cucumovirus
evolution
Arch. Virol. 153 (7), 1373-1377 (2008)
18523838
2 (bases 1 to 2208)
Salanki ,K.
Direct Submission
Location/Qualifiers
1..2208
/organism=""Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"
/isolate=""Rp"
/host=""Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/segment=""RNA3"
/1ab_host="Nicotiana benthamiana”
/country="Hungary:Godollo"
/collected_by=""Pal Salamon"
142..1011
/gene=""3a"
142..1011
/gene=""3a""
/codon_start=1
/product=""3a protein"
/protein_id="CAP19052.1"
/db_xref="G1:171850891"
/db_xref="GOA:B1VCU1"
/db_xref="InterPro: 1PRO0O0603"
/db_xref="UniProtkKB/TrEMBL:B1VCU1"

/translation="MAFSGSSRTLTQQSSAASSDDLHKILFSPEAIKEMATKCDLGRH
HWMRADNAVCVRPLVPESTSNKVTRWFKSGYEAGDLPSKGYMSVPQVLCAITRTVMAN
AEGSIRI1YLADLGDDELAP I1DDQVVTLHNRDLPALVSFQPTYDCPME IVKGKSRCFVV
VTERYGY IGHSGSTASVCSSWQPKFSSKNNNYRPAAAGKTLVLPYNRLSELSGPSAVA
RLLKSQLNMQSSPFFQLPGSPV IQKAIGSEHEEGLNCNRKLPLEEVSTTPQDMVSSKP
SVVNGVECSGILL"
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/18523838
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/171850890?from=142&to=1011&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/171850890?from=142&to=1011&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/171850891
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=B1VCU1
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000603
http://www.uniprot.org/uniprot/B1VCU1

gene

CDS

1269..1919
/gene=""3b"
1269..1919
/gene=""3b""

/codon_start=1
/product=""coat protein”

/protein_id="CAP19053.1"
/db_xref="GOA:B1VCU2"
/db_xref="InterPro: IPR000247""
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:B1VvVCU2"

/translation="MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS
AAQMPSLDHPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTEKGHSFGQRLVLPVPVSEFPKKKY
SCVQLRLNPSPKFDSTVWVSLRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVLIYQHVSTGVQP
RNKITFDLASVGTEIGDIGDYAI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQRIPSASALPV"

ORIGIN

//

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321
1381
1441
1501
1561
1621
1681
1741
1801
1861
1921
1981
2041
2101
2161

gttttaaacc
gtacatagta
ggttaaaacc
tcctcggegg
gagatggcga
tgtgtcagac
ggttatgaag
gccatcaccc
ttaggtgatg
ctccctgetc
aaaagcaggt
accgcaagcg
ccagccgccg
ccatcagctg
cagttacccg
aattgcaata
tcaaaaccgt
tattatggta
gctggegtga
tgggttcaat
actcccgtag
attgtttcat
gctcttcgtc
atcgtttggt
ctagcaggaa
ctgagaaggg
cgaagaagaa
ctgtgtgggt
ttaagctctt
ttcaaccccg
ttggtgatta
tgatccatgt
gttcaggtac
gttacattac
tccatccage
aaggcttgag
acgcactcag

aaccaaaacc
gatagctaat
ctcacttgag
catcatctga
ctaaatgcga
ccctecgttcce
ccggtgattt
gtaccgtaat
atgaacttgc
tggtatcgtt
gttttgtcgt
tgtgttctag
ccggtaagac
tagcaagact
ggagtcctgt
gaaagctacc
cagtggttaa
tttgtaaata
tggaaggata
tccetttggt
tactatcgtg
ggcatcttca
taaggtggac
agccatctcg
gtgtcgtccc
ccatagtttc
agtttcgtge
gtcccttagg
tacagatggc
caataagatc
tgccattatc
agatgtagag
cagtccgaag
tctaaactgc
tagcggctaa
gtactctata
cccgggtacc

tgagtctgac
cagtgcccac
tatggctttc
tgatctacac
cctaggtcga
cgaatctacg
accatccaag
ggctaatgct
cccgatcgat
ccagcccacc
tgttactgaa
ctggcagccg
tctagttcta
gttgaaatcg
cattcaaaaa
tttggaggag
cggtgttgag
tatttaccta
cggacccaca
caatttcgcg
tttgtttgta
ggatctggta
gctcatgcta
gctgcccaga
gggtacacgt
ggtcagaggt
gttcaactcc
aaactttcgc
aatgctgccg
actttcgatc
gtttactcca
catcagcgaa
actttaaact
ctgaagacgc
aatggtcagt
ctatctactc
ccctctatga
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cgcgtgccag
gttttgtaaa
tctgggtcta
aagattttat
caccactgga
tccaacaaag
ggatatatga
gaaggttcca
gatcaagtgg
tatgattgtc
aggtacggtt
aagttctcat
ccttacaaca
cagctcaaca
gcgattggta
gtaagtacca
tgttctggga
tcgtgtcatc
ttcagttgct
ttcctttagt
ttgtctttac
acggttctcg
gagagctccg
tgccaagcct
acacttcgtt
tagttttacc
ggttgaaccc
ccggctactc
tgcttattta
tcgectectgt
aggacgatac
tccettecge
actccccttg
taaacggagt
ctcacccgta
cggatagttg
gggctccata

taggactcac
tataacgtgt
gtcggacttt
tcagccccga
tgcgcgecga
tgacccgatg
gcgtccctca
tcaggatcta
tcacactcca
ccatggaaat
atattggaca
caaagaataa
gattgtctga
tgcaaagttc
gtgagcacga
cgccccagga
ttttgttgta
gtgttgtgtg
aaagccgtcg
ctctagaatg
gtttagtacg
tcgacctegt
cgctttgacc
cgatcatcca
ggatgtccga
agttcccgta
gtcgcctaag
tctcacttca
tcaacacgtc
tggtaccgaa
actcgaggct
atccgctctc
ctgcgggage
tttctccgge
aggtgggcca
tgaagggccg
ggagacca

cctgtatagt
tgttgttgtt
aacacaacag
agccatcaaa
taatgccgtg
gtttaaatcc
agttctgtgc
tttagctgac
taaccgagac
agtgaaaggg
ttctgggagt
caactatagg
gctatcaggt
tcccttettt
ggaaggttta
tatggttagc
aatatatgaa
ttacgatgat
atataccttt
cctatcccga
cgtcaaccac
agagggaggc
gctcagctga
acctttgttt
ccgacaaaaa
tctgaatttc
ttcgactcca
gaaagcgtgt
tcgaccggtg
attggtgata
gatgagatgg
ccggtctaga
taagttggta
gtacgggttg
agtctttaca
cgtacaatgt


http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/171850890?from=1269&to=1919&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/171850890?from=1269&to=1919&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/171850892
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=B1VCU2
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/B1VCU2

PSV-B izolatum részleges RNS3 molekulaja

LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
REFERENCE

AUTHORS

TITLE

FEATURES
source

gene

cos

FM992670 1342 bp RNA linear = VRL 24-NOV-2009
Peanut stunt virus partial cp gene for coat protein, isolate B,
genomic RNA.

FM992670

FM992670.1 GI1:224492723

Peanut stunt virus

Peanut stunt virus

Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;
Bromoviridae;Cucumovirus.

1

Kiss,L., Balazs,E. and Salanki ,K.

Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence ofthe
fourth taxonomic PSV subgroup

Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)

2 (bases 1 to 1342)

Kiss, L.

Direct Submission

Location/Qualifiers

1..1342

/organism=""Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"
/serotype="1V. subgroup"
/isolate="B"
/isolation_source="Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/country=""Hungary:Budapest"
/collection_date="2008"
/identified by="Laszlo Kiss, Katalin Salanki"
404..1051

/gene=""'cp"

404..1051

/gene=""cp"

/codon_start=1

/product=""coat protein”
/protein_id="CAX30776.1"
/db_xref=""G1:224492724"
/db_xref="GOA:COMNT3"
/db_xref="InterPro: 1PRO00247""
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:COMNT3"

/translation="MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS

AAQMPSLDHPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTEKGHSSSEVSLPVPVSEFPKKKVS

CVQLRLNPSPKFDSTVWVSLRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVLIYQHVSTGVQPR

NKITFDLASVGTEIGDIGDYAI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQRIPSASALPV™
mat_peptide 404..1048

/gene="'cp"
/product=""coat protein"
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492723?from=404&to=1051&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492723?from=404&to=1051&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492724
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=C0MNT3
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/C0MNT3
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492724?from=1&to=215&report=gpwithparts

ORIGIN

//

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321

aaaaagcgat
aggaggtaag
ttgagtgttc
acctatcgtg
ccacattcag
tcgegttect
ttgtattgtc
tggtaatggt
tgctagagag
ccagatgcca
cacgtacact
ggttagttta
ccggttgaac
gcccggetac
cgtgcttatc
tctcgectee
caaggacgat
aatcccttcc
ctactcccct
acgctaaacg
cagtctcacc
actccggata
atgagggctc

tggtagtgag
taccacgccc
tgggattttg
tcatcgtgtt
ttgctaaagc
ttagtctcta
tttacgttta
tctcgecgac
ctccgegett
agcctcgatc
tcgttggatg
ccagttcccg
ccgtcgcecta
tctctcactt
tatcaacacg
gttggtaccg
acacttgagg
gcatccgctc
ttgctgtggg
gagttttctc
cgcaaggtgg
gttgtgaagg
cataggagac

cacgaggaag
caggatatgg
ttgtaaatat
gtgtgttacg
cgtcgatata
gaatgcctat
gtacgcgtca
ctcgcagagg
tgaccgctca
atccaacctt
tccgaccgac
tatctgaatt
agttcgactc
cggaaagcgt
tctcgaccgg
aaattggtga
ctgatgagat
tcccggtcta
gagctaagtt
cggcgtacgg
gccgagtctt
gctgcgtaca
ca
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gtttaaattg
ttagctcaaa
atgaatatta
atgatgctgg
ccttttgggt
cccgaactcc
accacagtgt
gaggcgctct
gctgaaccgt
tgtttctagc
aaaaactgag
tccgaagaag
cactgtgtgg
gtttaagctc
tgttcaaccc
tattggcgat
ggtgatccat
gagttcaggt
ggtagttata
gttgtccatc
tacaaaggct
acgtacgcgt

caacagaaag
accgtcagtg
tggtatttgt
cgtgatggaa
tcaattccct
cgtagtatta
ttcatggcat
tcgtcgaagg
ttggtagcca
aggaagtgtc
aagggccata
aaggtttcgt
gtgtccctta
tttacagacg
cgcaacaaga
tatgccatta
gtagatgtag
accagtccga
ttactctaaa
cagccagcgg
cgaggtactc
tcagcccggg

ctacctttgg
gttaacggtg
aaatatattt
ggatacggac
ttggtcaatt
tcgtatttgt
cttcaggatc
tggacgctca
tctcggectge
gtcctgggta
gttcgtcaga
gcgttcaact
ggaaactttc
gcaatgctgc
tcactttcga
tcgtttattc
agcatcagcg
agactttaaa
ctgcctgaag
ctaaaatggt
tatactatct
taccccccct



PSV-Cs izolatum részleges RNS3 molekulija

LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
REFERENCE

AUTHORS

TITLE

FEATURES
source

gene

CDS

FM992665 1542 bp RNA linear = VRL 24-NOV-2009
Peanut stunt virus partial cp gene for coat protein, isolate Cs,
genomic RNA.

FM992665

FM992665.1 GI1:224492713

Peanut stunt virus

Peanut stunt virus

Viruses; ssRNA positive-strand viruses,no DNA stage; Bromoviridae;
Cucumovirus.

1

Kiss,L., Balazs,E. and Salanki ,K.

Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence ofthe
fourth taxonomic PSV subgroup

Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)

2 (bases 1 to 1542)

Kiss,L.

Direct Submission

Location/Qualifiers

1..1542

/organism="Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA™
/serotype="1V. subgroup"
/isolate="Cs"
/isolation_source="Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/country=""Hungary:Mezocsat"
/collection_date="2008"
/identified by="Laszlo Kiss, Katalin Salanki"
408..1058

/gene=""cp"

408..1058

/gene=""cp"

/codon_start=1

/product=""coat protein"”
/protein_id="CAX30771.1"
/db_xref="G1:224492714"
/db_xref="GOA:COMNS8"
/db_xref="InterPro: 1PRO00247""
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL : COMNS8"

/translation="MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS

ATQMPSLDHPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTEKGHSFGQRLVLPAPVSEFPKKKY

SCVQLRLSPSPKFDSTVWVSLRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVLIYQHVSTGVQP

RNKITFDLASVGTEIGDIGDYAI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQR IPSASALPV™
mat_peptide 408..1055

/gene=""cp"
/product=""coat protein”
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492713?from=408&to=1058&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492713?from=408&to=1058&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492714
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=C0MNS8
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/C0MNS8
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492714?from=1&to=216&report=gpwithparts

ORIGIN

//

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321
1381
1441
1501

attcagaagg
ttggaggagg
ggtgttgagt
atttacctat
ggacccacat
aatttcgcgt
ttgtttgtat
gatctggtaa
ctcatgctag
ctacccagat
ggtacacgta
gtcagaggtt
ttcaactccg
aactttcgcc
atgctgccgt
ctttcgatct
tttattccaa
atcagcgaat
ctttaaacta
tgaagacgct
atggtcagtc
ggtaccagtc
ttactctaaa
cagccagcgg
tgaggtactc
tcagcccggg

cgattggtag
taagtaccac
gttctgggat
cgtgtcatcg
tcagttgcta
tcctttagte
tgtctttacg
tggttctcge
agagctccgc
gccaagcctc
cacttcgttg
agttttacca
gttgagcccg
cggctactct
gcttatttat
cgcctecegtt
ggacgataca
cccttccgea
ctccctttgce
aaacggagtt
tcacccgcaa
cgaagacttt
ctgcctgaag
ctaaaatggt
tatactatct
taccccctct

tgggcacgag
gccccaggat
tttgttgtaa
tgttgtgtgt
aagccgtcga
tctagaatgc
tttagtacgc
cgacctcgca
gctttgaccg
gatcatccaa
gatgtccgac
gctcccgtat
tcgcctaagt
ctcacttcgg
caacacgtct
ggtaccgaaa
cttgaggctg
tctgctctcc
tgtgggagct
ttctccggeg
ggtgggccaa
aaactactcc
acgctaaacg
cagtctcacc
actccggata
atgagggctc
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gaaggtttaa
gtggttagct
atatgtgaat
tacgatgatg
tatacctttt
ctatcccgaa
gtcaaccaca
gagggaggcg
ctcagctgaa
cctttgtttc
cgacaaaaac
ctgaatttcc
tcgactccac
aaagtgtgtt
cgaccggtgt
ttggtgatat
atgagatggt
cggtctagag
aagttggtag
tacgggttgt
gtctttacaa
ctttgtgtgg
gagttttctc
cgcaaggtgg
gttgtgaagg
cataggagac

attgcaaaag
caaaaccgtc
tttatggtat
ctggcgtgat
gggttcaatt
ctcccgtagt
gtgtttcatg
ctcttcgtcg
ccgtttggta
tagcaggaag
tgagaagggc
gaagaagaag
tgtgtgggtg
taagctcttt
tcaaccccge
tggtgattat
gatccatgta
ttcaggtacc
ttatattact
ccatccagcc
aggcttgagg
gagctaagtt
cggcgtacgg
gccaagtctt
gtcgcgtaca
ca

aaagctacct
agtggttaac
ttgtaaatat
ggaaggatac
ccctttggtc
attatcgtat
gcatcttcag
aaggtggacg
gccatctcag
tgtcgtcctg
catagtttcg
gtttcgtgcg
tctcttagga
acagatggca
aacaagatca
gccattatcg
gatgtagagc
agtccgaaga
ctaaactgcc
agcggctaaa
tactctatca
ggtagttata
gttgtccatc
tacaaaggct
atgtacgcac



PSV-F izolatum részleges RNS3 molekulaja

LOCUS FM992666 1346 bp RNA linear = VRL 24-NOV-2009
DEFINITION Peanut stunt virus partial cp gene for coat protein, isolate F,

genomic RNA.
ACCESSION FM992666

VERSION FM992666.1 GI1:224492715
KEYWORDS
SOURCE Peanut stunt virus

ORGANISM Peanut stunt virus

Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;Bromoviridae;

Cucumovirus.
REFERENCE 1
AUTHORS Kiss,L., Balazs,E. and Salanki,bK.

TITLE Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence of

the fourth taxonomic PSV subgroup
JOURNAL  Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)
REFERENCE 2 (bases 1 to 1346)
AUTHORS  Kiss,L.

TITLE Direct Submission
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..1346

/organism=""Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"

/serotype="1V. subgroup"

/isolate=""F"

/isolation_source="Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/country="Hungary:Fuezesgyarmat"
/collection_date="2008"

/identified by="Laszlo Kiss, Katalin Salanki"

gene 406..1056
/gene=""cp"
CDS 406..1056
/gene=""'cp"

/codon_start=1

/product=""coat protein”
/protein_id="CAX30772.1"
/db_xref="G1:224492716"
/db_xref="GOA:COMNS9"
/db_xref="InterPro: 1PRO00247""
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL : COMNS9"

/translation="MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS
AAQMPSLDHPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTGKGHSFGQRLFLPAPVSEFPKKKYV
SCVQLRLNPSPKFDSTVWVSLRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVL1YQHVSTGVQP
RNKITFDLASVGTEIGDIGDYAI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQR IPSASALPV™
mat_peptide 406..1053
/gene=""'cp"
/product=""coat protein"
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492715?from=406&to=1056&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492715?from=406&to=1056&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492716
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=C0MNS9
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/C0MNS9
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492716?from=1&to=216&report=gpwithparts

ORIGIN

//

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321

attcagaagg
ttggaggagg
ggtgttgagt
ttacctatcg
acccacattc
tttcgegtte
gtttgtattg
tctggtaatg
catgctagag
gcccagatge
tacacgtaca
cagaggttat
caactccggt
ctttcgcccg
gctgecgtge
ttcgatctcg
tattccaagg
cagcgaatcc
ttaaactact
gaagacgcta
tggtcagtct
atctactccg
ctctatgagg

cgattggtag
taagtaccac
gttctgggat
tgtcatcgtg
agttgctaaa
ctttagtctc
tctttacgtt
gttctcgcecg
agctccgcge
caagcctcga
cttcgttgga
ttttaccagc
tgaacccgtc
gctactctct
ttatttatca
cctccgttgg
acgatacact
cttccgcatc
ccctttgetg
aacggagttt
cacccgcgag
gatagttgtg
gctccatagg

tgagcacgag
gccccaggat
tttgttgtaa
ttgtgtgtta
gccgtcgata
tagaatgcct
tagtacgagt
acctcgcaga
tttgaccgct
tcatccaacc
tgtccgaccg
tcccgtatct
gcctaagttc
cacttcggaa
acacgtctcg
taccgaaatt
tgaggctgat
tgctctcccg
tggggagcta
tctccggegt
gtgggccaag
aagggccgceg
agacca
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gaaggtttaa
gtggttaact
atatatgtat
cgatgatgct
taccttttgg
atcccgaact
caaccacagt
gggaggcget
cagctgaacc
tttgtttcta
acaaaaactg
gaatttccga
gactccactg
agcgtgttta
accggtgttc
ggtgatattg
gagatggtga
gtctagagtt
agttggtagt
acgggttgtc
tctttacaaa
tacaatgtac

attgcaaaag
caaaaccgtc
tatggtactt
ggcgtgatgg
gttcaattcc
cccgtagtat
gtttcatggc
cttcgtcgaa
gtttggtagc
gcaggaagtg
ggaagggcca
agaagaaggt
tgtgggtgtc
agctctttac
aaccccgcaa
gtgattatgc
tccatgtaga
caggtaccag
tatattactc
catccagcca
ggcttgaggt
gcactcagcc

aaagctacct
agtggttaac
gtaaatatat
aaggatacgg
ctttggtcaa
tatcgtattt
atcttcagga
ggtggacgct
catctcagct
tcgtcctggg
tagtttcggt
ttcgtgegtt
tcttaggaaa
agatggcaat
caagatcact
cattatcgtt
tgtagagcat
tccgaagact
taaactgcct
gcggctaaaa
actctatact
cgggtacccc



PSV-Ljb izolatum részleges RNS3 molekulija

LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
VERSION
KEYWORDS
SOURCE
ORGANISM

FM992667 1346 bp RNA linear = VRL 24-NOV-2009
Peanut stunt virus partial cp gene for coat protein, isolate Ljb,
genomic RNA.

FM992667

FM992667.1 GI1:224492717

Peanut stunt virus
Peanut stunt virus
Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;

Bromoviridae;

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
REFERENCE

AUTHORS

TITLE

FEATURES
source

gene

cos

Cucumovirus.

1

Kiss,L., Balazs,E. and Salanki,K.

Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence of
the fourth taxonomic PSV subgroup

Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)

2 (bases 1 to 1346)

Kiss, L.

Direct Submission

Location/Qualifiers

1..1346

/organism=""Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"
/serotype="1V. subgroup"
/isolate=""Ljb"
/isolation_source="Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/country="Slovenia:Ljubljana"
/collection_date="2008"
/identified_by="Laszlo Kiss, Katalin Salanki"
406..1056

/gene=""cp"

406..1056

/gene=""cp"

/codon_start=1

/product=""coat protein”
/protein_id="CAX30773.1"
/db_xref="G1:224492718"
/db_xref=""GOA:COMNTO"
/db_xref="InterPro: IPR000247""
/db_xref="UniProtkKB/TrEMBL :COMNTO"

/translation="MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS

AAQMPSLDHPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTGKGHSFGQRLFLPAPVSEFPKKKV

SCVQLRLNPSPKFDSTVWVSFRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVL1YQHVSTGVQP

RNKITFDLASVGTEIGDIGDYAI1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQR IPSASALPV**
mat_peptide 406..1053

/gene="'cp"
/product=""coat protein"
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492717?from=406&to=1056&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492717?from=406&to=1056&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492718
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=C0MNT0
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/C0MNT0
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492718?from=1&to=216&report=gpwithparts

ORIGIN

//

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321

attcaaaaag
ttggaggagg
ggtgttgagt
ttacctatcg
acccacattc
tttcgegttc
gtttgtattg
tctggtaacg
catgctagag
gcccagatge
tacacgtaca
cagaggttat
caactccggt
ctttcgcccg
gctgecgtge
ttcgatctcg
tattccaagg
cagcgaatcc
ttaaactact
gaagacgcta
tggtcagtct
atctactccg
ctctatgagg

cgattggtag
taagtaccac
gttctgggat
tgtcatcgtg
agttgctaaa
ctttagtctc
tctttacgtt
gttctcgcecg
agctccgcge
caagcctcga
cttcgttgga
ttttaccagc
tgaacccgtc
gctactctct
ttatttatca
cctccgttgg
acgatacact
cttccgcatc
ccccttgetg
aacggagttt
cacccgcaag
gatagttgtg
gctccatagg

tgagcacgag
gccccaggat
tttgttgtaa
ttgtgtgtta
gccgtcgata
tagaatgcct
tagtacgcgt
acctcgcaga
tttgactgct
tcatccaacc
tgtccgaccg
tcccgtatct
gcctaagttc
cacttcggaa
acacgtctcg
taccgaaatt
tgaggctgat
tgctctcccg
tggggagcta
tctccggegt
gtgggccaag
aagggccgceg
agacca

88

gaaggtttaa
gtggttagct
atatatgtat
cgatgatgct
taccttttgg
atcccgaact
caaccacagt
gggaggcgcet
cagctgaacc
tttgtttcta
acaaaaactg
gaatttccga
gactccactg
agcgtgttta
accggtgttc
ggtgatattg
gagatggtga
gtctagagtt
agttggtagt
acgggttgtc
tctttacaaa
tacaatgtac

attgcaaaag
caaaaccgtc
tatggtactt
ggcgtgatgg
gttcaattcc
cccgtagtat
gttttatggc
cttcgtcgaa
gtttggtagc
gcaggaagtg
ggaagggcca
agaagaaggt
tgtgggtgtc
agctctttac
aaccccgcaa
gtgattatgc
tccatgtaga
caggtaccag
tatattactc
catccagcca
ggcttgaggt
gcactcagcc

aaagctacct
agtggttaac
gtaaatatat
aaggacacgg
ctttggtcaa
tatcgtattt
atcttcagga
ggtggacgct
catctcagct
tcgtcctggg
tagtttcggt
ttcgtgegtt
ttttaggaaa
agatggcaat
caagatcact
cattatcgtt
tgtagagcat
tccgaagact
taaactgcct
gcggctaaaa
actctatact
cgggtacccc



PSV-Rp2 izolatum részleges RNS3 molekulija

LOCUS AM980675

DEFINITION

ACCESSION
VERSION
SOURCE
ORGANISM

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
REFERENCE
AUTHORS
TITLE
JOURNAL

REMARK
REFERENCE

AUTHORS

TITLE

COMMENT
FEATURES

source

gene

cos

1347 bp RNA linear = VRL 24-NOV-2009
Peanut stunt virus cp gene for coat protein, isolate Rp2, genomic
RNA.
AM980675

AM980675.2 GI1:222114775

Peanut stunt virus

Peanut stunt virus

Viruses; ssRNA positive-strand viruses,no DNA stage Bromoviridae;
Cucumovirus.

1

Kiss,L., Balazs,E. and Salanki ,K.

Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence of
the fourth taxonomic PSV subgroup

Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)

2

Kiss,L.

Direct Submission

Submitted (03-APR-2008) Kiss L., Department of Plant Pathology,
Corvinus University of Budapest, Budapest, Menesi u. 44., H-1118,
HUNGARY

revised by [3]

3 (bases 1 to 1347)

Kiss, L.

Direct Submission

On Jan 28, 2009 this sequence version replaced gi:172087942.
Location/Qualifiers
1..1347
/organism=""Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"
/isolate=""Rp2"
/host=""Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/country="Hungary:Godollo"
/collection_date="2007"
/collected_by="Laszlo Kiss"
408..1058
/gene=""cp"
408..1058
/gene=""cp"
/codon_start=1
/product=""coat protein”
/protein_id="CAQ35207.1"
/db_xref="G1:172087943"
/db_xref="GOA:B1VCU2"
/db_xref="InterPro: IPR000247""
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL:B1VvVCU2"

/translation="MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS
AAQMPSLDHPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTEKGHSFGQRLVLPVPVSEFPKKKY
SCVQLRLNPSPKFDSTVWVSLRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVLIYQHVSTGVQP
RNKITFDLASVGTEIGDIGDYAI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQRIPSASALPV"

mat_peptide

408..1055
/gene=""cp"
/product=""coat protein"
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/172087942
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/222114775?from=408&to=1058&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/222114775?from=408&to=1058&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/172087943
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=B1VCU2
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/B1VCU2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/172087943?from=1&to=216&report=gpwithparts

ORIGIN

//

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321

attcaaaaag
ttggaggagg
ggtgttgagt
atttacctat
ggacccacat
aatttcgcgt
ttgtttgtat
gatctggtaa
ctcatgctag
ctgcccagat
ggtacacgta
gtcagaggtt
ttcagctccg
aactttcgcc
atgctgccgt
ctttcgatct
tttattccaa
atcagcgaat
ctttaaacta
tgaagacgct
atggtcagtc
tatctactcc
cctctatgag

cgattggtag
taagtaccac
gttctgggat
cgtgtcatcg
tcagttgcta
tcctttagte
tgtctctacg
cggttcccgce
agagctccgc
gccaagcctc
cacttcgttg
agttttacca
gttgaacccg
cggctactct
gcttatttat
cgcctecegtt
ggacgataca
cccttccgea
ctccctttct
aaacgaagtt
tcacccgcaa
ggatggttgt
ggctccatag

tgagcacgag
gccccaggat
tttgttgtaa
tgttgtgtgt
aagccgtcga
tctagaatgc
tttagtacgc
cgacctcgca
gctttgactg
gatcatccaa
gatgtccgac
gttcccgtat
tcgcctaagt
ctcacttcgg
caacacgtct
ggtaccgaaa
cttgaggctg
tccgctctcee
gtggggagct
ttcttcggeg
ggtgagccaa
gaagggccgce
gagacca
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gaaggtttaa
atggttagct
atatatgaat
tacgatgatg
tatacctttt
ctatcccgaa
gtcaaccaca
gagggaggcg
ctcagctgaa
cctttgtttc
cgacaaaaac
ctgaatttcc
tcgactccac
aaagtgtgtt
cgaccggtgt
ttggtgatat
atgagatggt
cggtctagag
aagttggtag
tacgggttgt
gtctttacaa
gtacaatgta

attgcaatag
caaaaccgtc
attatggtat
ctggcgtgat
gggttcaatt
ctcccgtagt
gtgtttgatg
ctcctcgtct
ccgtttggtg
tagcaggaag
tgagaagggc
gaagaagaag
tgtgtgggtg
taagctcttt
tcaaccccge
tggtgattat
gatccacgta
ttcaggtact
ttatattact
ccatccagcc
aggcttgagg
cgcactcagc

aaagctacct
agtggttaac
ttgtaaatat
ggaaggatac
ccctctggte
actatcgtat
gcatcttcag
aaggtggatg
gccatctcgg
tgtcgtcctg
catagtttcg
gtttcgtgcg
tcccttagga
acagatggca
aacaagatca
gccattatcg
gatgtagagc
agtccgaaga
ctaaactgcc
agcggctaaa
tactctatac
ccgggtaccc



PSV-Sz izolatum részleges RNS3 molekulaja

LOCUS FM992671 1345 bp RNA linear VRL 24-NOV-2009

DEFINITION Peanut stunt virus partial cp gene for coat protein, isolate Sz,
genomic RNA.

ACCESSION FM992671

VERSION FM992671.1 GI1:224492725

SOURCE Peanut stunt virus

ORGANISM Peanut stunt virus
Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;Bromoviridae;
Cucumovirus.

REFERENCE 1

AUTHORS Kiss,L., Balazs,E. and Salanki ,K.

TITLE Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence ofthe
fourth taxonomic PSV subgroup

JOURNAL  Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)

REFERENCE 2 (bases 1 to 1345)

AUTHORS  Kiss,L.

TITLE Direct Submission
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..1345

/organism=""Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"

/serotype="1V. subgroup”

/isolate="Sz"

/isolation_source="Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/country=""Hungary:Szeghalom"
/collection_date="2008"
/identified_by="Laszlo Kiss, Katalin Salanki"

gene 406. .1056
/gene="'cp"
Cbs 406..1056
/gene="'cp"

/codon_start=1

/product=""coat protein"
/protein_id="CAX30777.1"
/db_xref="G1:224492726"
/db_xref=""GOA:COMNT4"
/db_xref=""InterPro: 1PRO00247""
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL :COMNT4""

/translation=""MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS
AAQMPSLDQPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTEKGHSFGQRLVLPAPVSEFPKKKY
SCVQLRLNPSPKFDSTVWVSFRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVLIYQHVSTGVQP
RNKITFDLASVGTEIGDIGDYAI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQRIPSASALPV/
mat_peptide 406..1053
/gene=""cp"
/product=""coat protein”
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492725?from=406&to=1056&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492725?from=406&to=1056&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492726
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=C0MNT4
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/C0MNT4
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492726?from=1&to=216&report=gpwithparts

ORIGIN

//

61
121
181
241
301
361
421
481
541
601
661
721
781
841
901
961

1021
1081
1141
1201
1261
1321

attcaaaaag
ttggaggagg
ggtgttgagt
ttacctatcg
acccacattc
tttcgegttc
gttcgtattg
tctggtaatg
catgctagag
gcccagatge
tacacgtaca
cagaggttag
caactccggt
ctttcgcccg
gctgecgtge
ttcgatctcg
tattccaagg
cagcgaatcc
ttaaactact
aagacgctaa
ggtcagtctc
tctactccgg
tctatgaggg

cgattggtag
taagtaccac
gttctgggat
tgtcatcgtg
agttgctaaa
ctttagtctc
tctttacgtt
gttctcgcecg
aactccgcge
caagcctcga
cttcgttgga
ttttaccagc
tgaacccgtc
gctactctct
ttatttatca
cctccgttgg
acgatacact
cttccgcatc
ccccttgetg
acggagtttt
acccgcgagg
atagttgtga
ctccatagga

tgagcacgag
gccccaggat
tttgttgtaa
ttgtgtgtta
gccgtcgata
tagaatgcct
tagtacgagt
acctcgcaga
tttgaccgct
tcaaccaacc
tgtccgaccg
tcccgtatct
gcctaagttc
cacttcggaa
acacgtctcg
taccgaaatt
tgaggctgat
tgctctcccg
tgggagctaa
ctccggegta
tgggccaagt
agggccgegt
gacca
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gaaggtttaa
gtggttaact
atatatgtat
cgatgatgct
taccttttgg
atcccgaact
caaccacagt
gggaggcgcet
cagctgaacc
tttgtttcta
acaaaaactg
gaatttccga
gactccactg
agcgtgttta
accggtgttc
ggtgatattg
gagatggtga
gtctagagtt
gttggtagtt
cgggttgtcc
ctttacaaag
acaatgtacg

attgcaaaag
caaaaccgtc
tatggtactt
ggcgtgatgg
gttcaattcc
cccgtagtat
gtttcatggc
cttcgtcgaa
gtttggtagc
gcaggaagtg
aaaagggcca
agaagaaggt
tgtgggtgtc
agctctttac
aaccccgcaa
gtgattatgc
tccatgtaga
caggtaccag
atattactct
atccagccag
gcttgaggta
cactcagccc

aaagctacct
agtggttaac
gtaaatatat
aaggatacgg
ctttggtcaa
tatcgtattt
atcttcagga
ggtggacgct
catctcagct
tcgtcctggg
tagtttcggt
ttcgtgegtt
ttttaggaaa
agatggcaat
caagatcact
cattatcgtt
tgtagagcat
tccgaagact
aaactgcctg
cggctaaaat
ctctatacta
gggtaccccc



PSV-T1 izolatum részleges RNS3 molekulija

LOCUS FM992669 1345 bp RNA linear VRL 24-NOV-2009

DEFINITION Peanut stunt virus partial cp gene for coat protein, isolate T1,
genomic RNA.

ACCESSION FM992669

VERSION FM992669.1 GI1:224492721

SOURCE Peanut stunt virus

ORGANISM Peanut stunt virus
Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;Bromoviridae;
Cucumovirus.

REFERENCE 1

AUTHORS Kiss,L., Balazs,E. and Salanki ,K.

TITLE Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence ofthe
fourth taxonomic PSV subgroup

JOURNAL  Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)

REFERENCE 2 (bases 1 to 1345)
AUTHORS  Kiss,L.
TITLE Direct Submission
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..1345
/organism="Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"
/serotype="1V. subgroup”
/isolate="T1"
/isolation_source="Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/country="Hungary:Tihany"
/collection_date="2008"
/identified_by="Laszlo Kiss, Katalin Salanki"
gene 406. .1056
/gene=""cp"
Cbs 406..1056
/gene=""cp"
/codon_start=1
/product=""coat protein"
/protein_id="CAX30775.1"
/db_xref="G1:224492722"
/db_xref=""GOA:COMNT2"
/db_xref=""InterPro: 1PRO00247""
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL :COMNT2""
/translation="MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRFVA
AAQMPSLDHPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTEKGHSSGQRLVLPAPVSEFPKKKYV
SCVQLRLNPSPKFDSTVWVSLRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVLIYQHVSTGVQP
RNKITFDLASVGTEIGDIGDYVI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQRIPSASALPV"
mat_peptide 406..1053
/gene="'cp"
/product=""coat protein”
ORIGIN
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492721?from=406&to=1056&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492721?from=406&to=1056&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492722
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=C0MNT2
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/C0MNT2
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492722?from=1&to=216&report=gpwithparts
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attcagaaag
ttggagaagg
ggtgttgagt
ttacctatcg
acccacattc
tttcgegttc
gtttgtattg
tctggtaatg
catgctagag
gcccagatgc
tacacgtaca
cagaggttag
caactccggt
ctttcgcccg
gctgecgtge
ttcgatctcg
tattccaagg
cagcgaatcc
ttaaactact
aagacgctaa
ggtcagtctc
tctactccgg
tctatgaggg

cgattggtag
taagtaccac
gttctgggat
tgtcatcgtg
agttgctaaa
ctttagtctc
tctttacgtt
gttctcgcecg
agctccgcge
caagcctcga
cttcgttgga
ttttaccagc
tgaacccgtc
gctactctct
ttatttatca
cctccgttgg
acgatacact
cttccgcatc
ccctcgetgt
acggagtttt
acccgcaagg
atagttgtga
ctccatagga

tgagcacgag
gccccaggat
tttgttgtaa
ttgtgtgtta
gccgtcgata
tagaatgcct
taatacgcgt
acctcgcaga
tttgaccgct
tcatccaacc
tgtccgaccg
tccegtatct
gcctaagttc
cacttcggaa
acacgtctcg
taccgaaatt
tgaggctgat
tgctctcccg
ggggagctaa
ctccggcgta
tgggccaagt
agggccgegt
gacca
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gaaggtttaa
gtggttagct
atatatgtat
cgatgatgct
taccttttgg
atcccgaact
caaccacagt
gggaggcgct
cagctgaacc
tttgtttcta
acaaaaactg
gaatttccga
gactccactg
agcgtgttta
accggtgttc
ggtgatattg
gagatggtga
gtctagagtt
gttggtagtt
cgggttgtcc
ctttacaaag
acaatgtacg

attgcaaaag
caaaaccgtc
tatggtactc
ggcgtgatgg
gttcaattcc
cccgtagtat
gtttcatggc
cttcgtcgaa
gttttgtagc
gcaggaagtg
aaaagggcca
agaagaaggt
tgtgggtgtc
agctctttac
aaccccgcaa
gtgattatgt
tccatgtaga
caggtaccag
atattactct
atccagccag
gcttgaggta
cactcagccc

aaagctacct
agtggttaac
gtaaatatat
aaggatacgg
ctttggtcaa
tatcgtattt
atcttcagga
ggtggacgct
catctcagct
tcgtcctggg
tagttccggt
ttcgtgcgtt
tcttaggaaa
agatggcaat
caagatcact
cattatcgtt
tgtagagcat
tccgaagact
aaactgcctg
cggctaaaat
ctctatacta
gggtaccccc



PSV-T2 izolatum részleges RNS3 molekulija

LOCUS FM992668 1351 bp RNA linear VRL 24-NOV-2009

DEFINITION Peanut stunt virus partial cp gene for coat protein, isolate T2,
genomic RNA.

ACCESSION FM992668

VERSION FM992668.1 GI1:224492719

SOURCE Peanut stunt virus

ORGANISM Peanut stunt virus
Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;Bromoviridae;
Cucumovirus.

REFERENCE 1

AUTHORS Kiss,L., Balazs,E. and Salanki ,K.

TITLE Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence ofthe
fourth taxonomic PSV subgroup

JOURNAL  Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)

REFERENCE 2 (bases 1 to 1351)
AUTHORS  Kiss,L.
TITLE Direct Submission
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..1351
/organism="Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"
/serotype="1V. subgroup"
/isolate="T1"
/isolation_source="Robinia pseudoacacia"
/db_xref="taxon:12313"
/country="Hungary:Tihany"
/collection_date="2008"
/identified by="Laszlo Kiss, Katalin Salanki"
gene 411..1061
/gene=""cp"
CDS 411..1061
/gene="'cp"
/codon_start=1
/product=""coat protein"”
/protein_id="CAX30774.1"
/db_xref="G1:224492720"
/db_xref="GOA:COMNT1"
/db_xref="InterPro: 1PRO00247""
/db_xref="UniProtKB/TrEMBL :COMNT1"
/Translation="MASSGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS
AAQMPSLDHPTFVSSRKCRLGYTYTSLDVRPTKTEKGHSSGQRLVLPVPYLNFRRRKF
RAFNSGSNPSPKFDSTVWVSLRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVLIYQHVSTGVQP
RNKITFDLASVGTEIGDIGDYAI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQR IPSASALPV"
mat_peptide 411..1058

/gene=""'cp"
/product=""coat protein"
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492719?from=411&to=1061&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492719?from=411&to=1061&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492720
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=C0MNT1
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/C0MNT1
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492720?from=1&to=216&report=gpwithparts
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gtgattcaga
cctttggaga
aacggtgttg
atatttacct
acggacccac
tcaatttcgc
tatttgtttg
caggatctgg
acgctcatgc
cggctgccca
ttgggtacac
ccggtcaaag
cgttcaactc
ggaaactttc
gcaatgctgc
tcactttcga
tcgtttattc
agcatcagcg
agactttaaa
tgcctgaaga
aaaaatggtc
atactatcta
acccccccta

aagcgattgg
aggtaagtac
agtgttctgg
atcgtgtcat
attcagttgc
gttcccttta
tattgtcttt
taatggttct
tagagagctc
gatgccaagc
gtacacttcg
gttagtttta
cggttcgaac
gcccggetac
cgtgcttatt
tctcgectee
caaggacgat
aatcccttcc
ctactcccct
cgctaaacgg
agtctcaccc
ctccggatag
tgagggctcc

tagtgagcac
cacgccccag
gattttgttg
cgtgttgtgt
taaagccgtc
gtttctagaa
acgtttagta
cgtcgacctc
cgcgctttga
ctcgatcatc
ttggatgtcc
ccagttccgt
ccgtcgecta
tctctcactt
tatcaacacg
gttggtaccg
acacttgagg
gcatctgctc
tgttgtgggg
agttttctcc
gcaaggtggg
ttgtgaaggg
ataggagacc
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gaggaaggtt
gatatggtta
taaatatatg
gttacgatga
gatatacctt
tgcctatccc
cgcgtcaacc
gtagaggaag
ccgctcaget
cgacctttgt
gaccgacaaa
atctgaattt
agttcgactc
cggaaagtgt
tctcgaccgg
aaattggtga
ctgatgagat
tcccggtcta
agctaagttg
ggcgtacggg
ccaagtcttt
ccgcgtacaa
a

taaattgcaa
gctcaaaacc
tatgttatgg
tgctggcgtg
ttgggttcaa
gaactcccgt
acagtgtttc
gcgctcttcg
gaaccgtttg
ttctagcagg
aactgaaaag
ccgaagaagg
caccgtgtgg
gtttaagctc
tgttcaaccc
tattggcgat
ggtgatccat
gagttcaggt
gtagttacat
ttgtccatcc
acaaaggctt
tgtacgcact

tagaaagcta
gtcagtggtt
cattgtaaat
atggaaggat
ttccetttgg
agtattatcg
atggcatctt
tcgaaggtgg
gtggccatct
aagtgtcgtc
ggccatagtt
aagtttcgtg
gtgtccctta
ttcacagatg
cgcaacaaaa
tatgccatta
gtagatgtag
accagtccga
tactctaaac
tgctagcgge
gaggtactct
cagcccgggt



PSV-Tev izolatum részleges RNS3 molekulaja

LOCUS FM992672 1349 bp RNA linear VRL 24-NOV-2009

DEFINITION Peanut stunt virus partial cp gene for coat protein, isolate Tev,
genomic RNA.

ACCESSION FM992672

VERSION FM992672.1 GI1:224492727

SOURCE Peanut stunt virus

ORGANISM Peanut stunt virus
Viruses; ssRNA positive-strand viruses, no DNA stage;Bromoviridae;
Cucumovirus.

REFERENCE 1

AUTHORS Kiss,L., Balazs,E. and Salanki ,K.

TITLE Characterisation of black locust isolates of Peanut stunt virus
(PSV) from the Pannon ecoregion show the frequent occurrence ofthe
fourth taxonomic PSV subgroup

JOURNAL  Eur. J. Plant Pathol. 125 (4), 671-677 (2009)

REFERENCE 2 (bases 1 to 1349)

AUTHORS  Kiss,L.

TITLE Direct Submission
FEATURES Location/Qualifiers
source 1..1349

/organism="Peanut stunt virus"
/mol_type=""genomic RNA"

/serotype="1V. subgroup”

/isolate=""Tev"

/isolation_source="Robinia pseudoacacia"
/db_xref=""taxon:12313"
/country="Hungary:Tevel"
/collection_date="2008"
/identified_by="Laszlo Kiss, Katalin Salanki"

gene 408..1058
/gene=""cp"
Cbs 408..1058
/gene=""cp"

/codon_start=1

/product=""coat protein"

/protein_id="CAX30778.1"

/db_xref="G1:224492728"

/db_xref=""GOA:COMNT5"

/db_xref=""InterPro: 1PRO00247""

/db_xref="UniProtkKB/TrEMBL :COMNT5"

0]
/translation=""MASPGSGNGSRRPRRGRRSSSKVDAHARELRALTAQLNRLVAIS
AAQMPSLDHPTFVSSRKCRPGYTYTSLDVRPTKTEKGHSFGQRLVLPVPVSEFPKKKY
SCVQLRLNPSPKFDSTVWVSLRKLSPGYSLTSESVFKLFTDGNAAVLIYQHVSTGVQP
RNKITFDLASVGTEIGDIGDYAI 1VYSKDDTLEADEMV IHVDVEHQRIPSASALPV"
mat_peptide 408..1055
/gene="'cp"
/product=""coat protein”
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http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=12313
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492727?from=408&to=1058&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/224492727?from=408&to=1058&report=gbwithparts
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492728
http://www.ebi.ac.uk/ego/GProtein?ac=C0MNT5
http://www.ebi.ac.uk/interpro/ISearch?mode=ipr&query=IPR000247
http://www.uniprot.org/uniprot/C0MNT5
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/224492728?from=1&to=216&report=gpwithparts

ORIGIN
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1141
1201
1261
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attcaaaaag
ttggaggagg
ggtgttgggt
atttacctat
ggacccacgt
aatttcgcgt
ttgtttgtat
gatctggtaa
ctcatgctag
ctgcccagat
ggtacacgta
gtcagaggtt
ttcaactccg
aactttcacc
atgctgccgt
ctttcgatct
tttactccaa
atcagcgaat
ctttaaacta
cctgaagacg
aaatggtcag
actatctact
ccccecctatg

cgattggtag
taagtaccac
gttctgggat
cgtgtcatcg
tcagttgcta
ccctttagtc
tgtctttacg
cggttctcgt
agagctccgc
gccaagcctc
cacttcgttg
agttttacca
gttgaatccg
cggctactct
gcttatttat
cgcctecegtt
ggacgataca
cccttccgea
ctcceccectt
ctaaacggag
tctcacccgt
ccggatagtt
agggctccat

tgagcacgag
gccccaggat
tttgttgtaa
tgttgtgtgt
aagccgtcga
tctagaatgc
tttagtacgc
cgacctcgta
gctttgaccg
gatcatccaa
gatgtccgac
gttcccgtat
tcgcctaagt
ctcacttcgg
caacacgtct
ggtaccgaaa
ctcgaggctg
tccgctctcee
gctgcgggag
ttttctccgg
aaggtgagcc
gtgaagggcc
aggagacca
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gaaggtttaa
atggttagct
atatatgaat
tacgatgatg
tatacctttt
ctatcccgaa
gtcaaccaca
gagggaggcg
ctcagctgaa
cctttgtttc
cgacaaaaac
ctgaatttcc
tcgactccac
aaagtgtgtt
cgaccggtgt
ttggtgatat
atgagatggt
cggtctagag
ctaagttggt
cgtacgggtt
aagtctttac
gcgtacaatg

attgcaatag
caaaaccgtc
attatggtat
ctggcgtgat
gggttcaatt
ctcccgtagt
gtgttttatg
ctcttcgtct
ccgtttggtg
tagcaggaag
tgaaaagggc
gaagaaaaaa
tgtgtgggtg
taagctcttt
tcaaccccge
tggtgattat
gatccatgtc
ttcaggtacc
agttacatta
gtccatccag
aaaggcttga
tacgcactca

aaagctacct
agtggttaac
ttgtaaatat
ggaaggatac
ccctttggtc
attatcgtat
gcatctccag
aaggtggacg
gccatctcgg
tgtcgtcctg
catagtttcg
gtttcgtgcg
tcccttagga
acagatggca
aataagatca
gccattatcg
gatgtagagc
agtccgaaga
ctctaaactg
ccagcggcta
ggtactctat
gcccgggtac
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