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STRESZCZENIE POPULARNO-NAUKOWE:

Wirus nekrozy pomidora ToTV zaklasyfikowany do rodziny Secoviridae, rodzaju Torradovirus poraza
rosliny z rodziny Solanaceae, gtownie pomidory, powodujac znaczne straty w ich produkcji. Symptomy
choroby to gléwnie nekrozy pojawiajace si¢ u podstawy blaszek lisciowych, ktére z czasem obejmuja cata
rosling, powodujac jej zamieranie. Wirus ToTV jest przenoszony przez maczliki Trialeurodes vaporariorum,
T. abutilonea oraz Bemisia tabaci. Dotychczas ToTV zostal zidentyfikowany m.in. w Europie, Ameryce,
Australii oraz w Afryce. W Polsce odnotowano incydentalne wystepowanie trzech izolatow Kra, Ros i
Wal’03 ToTV, ktére na podstawie obserwacji szklarniowych moga rdézni¢ si¢ intensywnoscia
powodowanych objawow. Analizy porownawcze sekwencji genomow polskich izolatow ToTV pokazaly
wysokg konserwatywnos$¢ regionow kodujacych, wskazujac jednocze$nie na znaczne zrdznicowanie
genetyczne w obrebie regionu niekodujacego, znajdujacego si¢ na 3’-koncu nici RNAI1. Zaobserwowana
zmienno$¢ polega na wystgpowaniu mutacji typu insercja/delecja obejmujacej od 6-163 nukleotydow.
Zjawisko to obserwowano nie tylko pomigdzy izolatami, ale przede wszystkim w obrgbie populacji tego
samego izolatu. Dodatkowo poznano unikalny schemat organizacji tego regionu wskazujac na wystepowanie
regionu zmiennego (VR, ang. variable region) oraz konserwowanego (CR, ang. conservative region), jak
réwniez obecnos¢ sekwencji powtorzonych DR (ang. direct repeats). Odkrycie zjawiska heterogennosci tego
typu u wirusa ToTV stanowi fenomen wérdd dotychczas znanych wiruséw roslinnych. W zwigzku z tym,
niniejszy projekt podejmuje kwestie wyjasnienia znaczenia i funkcjonalnosci zidentyfikowanej zmiennosci
genetycznej w obrgbie dyskutowanego regionu.

Region 3'-UTR charakteryzuje si¢ obecnoscia sekwencji sygnalnych, moze petni¢ funkcje regulatorowe w
procesach replikacji wirusow, ekspresji genoéw, translacji, wplywajac réwniez na stabilno§¢ RNA. Co wiecej,
znane sg przypadki (wsrod wirusow ludzkich), gdzie obecno$¢ DR byta istotna nie tylko dla procesu
replikacji, ale réwniez dla transmisji wirusa przez wektor. Pomimo, iz mechanizm powstawania puli
wariantow genetycznych 3'-UTR nici RNA1 polskich populacji wirusa ToTV pozostaje wciaz
niewyjasniony, zatozono, ze jej obecno$¢ moze by¢ efektem adaptacji patogenu do warunkéw srodowiska tj.
obecnosci lub braku wektora - maczlika szklarniowego. Z drugiej strony owa heterogennos¢ moze by¢ tez
istotna z punktu widzenia regulacji procesu replikacji, bezposrednio wptywajac na poziom akumulacji
wirusa w tkankach rosliny gospodarza, determinujac przy tym nasilenie/ostabienie symptomow choroby.
Mechanizmy procesu replikacji nie byly obiektem dotychczasowych badan, stad interakcje biatek roslinnych
1 wirusowych w tym procesie pozostajg rowniez niezbadane. W zwigzku z powyzszym bezposrednim celem
projektu jest okreslenie wplywu zmienno$ci badanego regionu na wydajnos¢ replikacji poszczegdlnych
wariantow tj. wskazanie wariantu dominujacego w zaleznos$ci od sposobu transmisji. Planuje si¢ zbadac,
ktéry z wariantow genetycznych jest akumulowany w najwigkszej liczbie kopii podczas transmisji wirusa
przez wektor, czy to na drodze mechanicznej inokulacji, jak réwniez wskazaniu wariantu, ktory jest
preferencyjnie pobierany przez owada podczas zerowania na chorych roslinach, a nastgpnie przenoszony na
zdrowe ro$liny. Rownolegle planuje si¢ zbada¢, ktore czynniki roslinne tworza kompleks z biatkami wirusa
poprzez oddziatywania z domeng polimerazy i sg istotne w procesie tworzenia kompleksu replikacyjnego, w
zaleznosci od rodzaju wariantu genetycznego 3'-UTR RNAL.

Mamy nadzieje, iz realizacja niniejszego projektu pozwoli wyjasnic¢ istote wystgpowania puli wariantow
genetycznych nici RNA1 w cyklu replikacyjnym wirusa, poszerzajagc rownoczesnie wiedzg z zakresu
wirusologii roslin, a przede wszystkim charakterystyki gatunku Tomato torrado virus, jak i calego rodzaju
Torradovirus.



