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A MUNKA ELOZMENYEIL A KITUZOTT CELOK

A Kajszi és az Oszibarack iiltetvényeink szamos patogén
korokozd (gomba, baktérium, virus, viroid) fertézésének
vannak kitéve. A virusfert6zés a termés mennyiségének
csOkkenését, mindségének romlasat eredményezheti, latens
fertézés esetén viszont nem jelentkeznek a virus jelenlétére
utalo tiinetek. A virusok, viroidok elleni védekezés soran a
megeldzésre helyezddik a hangsuly. Kiemelkedden fontos a
virusmentes  szaporitdbanyag  eléallitasa, illetve az
ellendrzésére  hatékony  virusdiagnosztikai  eszkozok
hasznalata, fejlesztése.

Magyarorszagon a bioteszt, PCR és ELISA modszerekkel
végeznek hatdsagi virologiai vizsgalatokat. A nagy
ateresztOképességli szekvenalasi (high-throughput
sequencing - HTS) technikak segitségével viszont a vizsgalt
mintdban jelen 1év6 Gsszes korokozd kimutathaté. A HTS-
alapt technikak segitségével egyre tobb korokozo keriilt
leirasra  olyan orszdgokbdl, ahonnan eldfordulasarol
korabban nem rendelkeztiink adatokkal.

A HTS alapt virusdiagnosztika egy specialis aga az RNS
interferencia soran keletkez6 kis RNS-ek szekvenalasa. Az

RNS interferencia az eukaridtdk konzervalt antiviralis



védekezési mechanizmusa. A virusok replikacidja soran
duplaszala RNS-ek keletkeznek, melyeket az RN-az
aktivitdsu DICER enzimek 21-24 nukleotid hosszasagu kis
interferald RNS-ekre (small interfering RNA - SiRNS)
hasitanak (Csorba & Burgyan, 2016). A kis RNS HTS alapt
vizsgalatokkal lehetdség adddik a vizsgalt minta viromjanak
meghatarozasara, ezaltal a bovebb ismereteket szerezhetlink
egyes virusok/viroidok lehetséges gazdanovényeirdl, illetve
elterjedtségének mértékérél. Kutatasunk soran az Erdi
Gyiimoles- és Disznovénytermesztési Kutatointézet kajszi-
és Oszibarack fajtadin végeztiink kis RNS HTS alapt

virusdiagnosztikai vizsgalatokat.

PhD munkam céljaként tiiztem ki, hogy:

1. Optimalizaljuk a kis RNS HTS-t, mint virusdiagnosztikai
eszkozt a kajszi- és dszibarack vizsgalatara.

2. Meghatarozzuk a vizsgalt egyedek viromjat, kiillonds
tekintettel az esetlegesen hazankban, vagy az adott fajon
eddig még nem leirt virusokra.

3. Az adott fajtdk izolatorhdzakban, szabadfoldi
iltetvényeken 1évé egyedeinek virusprofiljabol

kovetkeztethesslink a megjelend fertézések forrasara.



4. Osszehasonlitsuk a bioteszt és a kis RNS HTS, mint
diagnosztika eszkzok hatékonysagat.

5. Az azonositott virusok variansait is azonositsuk, annak
érdekében, hogy kideritsiik, hogy a tomegteszteléskor az RT-
PCR vizsgalatok sordn hasznalt primerek milyen
hatékonysaggal képesek kimutatni az adott virus hazankban

elofordulo variansait.



ANYAG ES MODSZER

A vizsgalatainkhoz sziikséges levélmintdkat kajszi és
Oszibarack fakrol gyGjtottik, a NAIK Gyilimolcs- ¢és
Diszndvénytermesztési  Kutatointézet Elvira majorban
talalhato izolatorhazaibol és torzsiiltetvényeirol.
Vizsgalatainkhoz Ligeti 6rias, Pannonia és Magyar kajszi
fajtakbol gyljtottiink leveleket. Az Oszibarack esetében
Springcrest és Cresthaven Oszibarack fajtadk izolatorhazbdl,
illetve torzsiiltetvénybdl szarmazo egyedeirdl gyljtottiink
levélmintakat. Az izolatorhdz atfogobb virusdiagnosztikai
vizsgélatdhoz tovabbi 10 fajtar6l (Flavortop, Nektar H,
Venus, Incrocio Pieri, Cresthaven, Redhaven, Champion,
Suncrest, Aranycsillag, Apolka) gytiijtottiink levélmintdkat,
melyek a vizsgalat idejében a NEBIH Velencei Virologiai
Allomésan bioteszt vizsgalat alatt alltak.

A levélmintakbol RNS izolalast végeztiink Gambino
modositott CTAB-alapti protokollja alapjan végeztiik.
(Gambino et al., 2008). Annak érdekében, hogy minél tobb
egyed virologiai statuszardl informéaciot gyljthessiink, a kis
RNS  szekvenalashoz  mintakeverékeket  (poolokat)
készitettlink az egyedek RNS izolatumaibol. A poolok
készitéséhez az egyedi RNS-eket egyenld ardnyban



(koncentracioban) mértilk Ossze. A kajszi esetében hat
keverékeket készitettiink fajtak (Ligeti orias, Pannonia és a
Magyar kajszi) izolatorhazbol, illetve torzsiiltetvénybdl
szarmaz6 egyedeibdl. A Cresthaven ¢és Springcrest
Oszibarack izolatorhazbol és torzsiiltetvényébdl szdrmazod
mintdkbol négy keveréket, az izolatorhdz tiz, bioteszt
vizsgalat alatt allo fajtaibol (Flavortop, Nektar H, Venus,
Incrocio Pieri, Cresthaven, Redhaven, Champion, Suncrest,
Aranycsillag, Apolka) még egy keveréket készitettiink.

A kis RNS konyvtarakat az RNS keverékek
felhasznalaséaval, a Truseq Small RNA Library Preparartion
Kit (Illumina) optimalizalt protokollja alapjan készitettiik
(Czotter et al., 2018). Eldszor a kisRNS frakciot izolaltuk az
RNS kivontokbol, majd 3’ és 5° adaptereket ligaltunk a kis
RNS-ekhez. Reverz transzkripcioval cDNS-t szintetizaltunk,
melyet PCR-rel amplifikaltunk. Végiil gélbdl izolaltuk és
tisztitottuk a kis RNS konyvtar megfelelé mérettartomanyba
eso frakciojat.

A kis RNS konyvtarak bioinformatikai elemzése soran
illesztettiik a kis RNS szekvenciakat, illetve a kis RNS-ek
atfedd szakaszaibol épitett kontigokat az NCBI RefSeq
adatbazisara. A kajszi és Oszibarack kis RNS konyvtarak



bioinformatikai elemzése soran pozitiv virustaldlatként
értékeltiik, ha az adott virusra illeszkedd6 nem redundans
readek és a normalizalt redundans readek (redundéans read
szam / 1000000) szdma elérte a kiiszobértéket (200 read),
kaptunk kontig taldlatot és a readek referencia genomra
vetitett lefedettsége 40% feletti értéket adott.

A kapott virustalalatokat RT-PCR-rel igazoltuk
vissza, a CVA, PaLV és PLMVd esetében Northern-blot
visszaigazolast 1is végeztink. A PCR reakciokhoz
szakirodalomban publikalt primerek mellett sajat tervezési
primereket is hasznaltunk. Annak érdekében, hogy a
szekvencia vizsgalatokhoz a PCR reakci6 soran sokszorozott
virus/viroid szekvencijjat a termék teljes hosszsagaban
meghatarozhassuk, a Q5 polimerazzal felsokszorozott,
Thermo Scientific GenJET Extraction Kittel izolalt PCR
terméket CloneJET PCR Cloning Kit (Thermo Fisher
Scientific) pJET1.2/blunt vektorba klonoztuk. A szekvenalt
PCR-termékek ¢és klonok nukleinsav, illetve aminosav
szekvenciak illesztéséhez Clustal Omega, filogenetikai

elemzéséhez pedig MEGA 6.0 szoftvereket hasznaltunk.



EREDMENYEK

Kajszi fak kis RNS HTS-sel megallapitott

virusfertézottsége

A kajszi mintdk elemzése soran talalatot kaptunk a
kovetkezd virusokra: Cherry Virus A (CVA), Little cherry
virus 1 (LChV-1) és PLum pox virus (PPV). A Pannonia fajta
1zolatothazbol és torziiltetvénybdl szdrmazo egyedei is CVA
fert6zottséget mutattak, melyet Northern-blottal és RT-PCR-
rel is megerdsitettink. A Pannonia fajta egyedeinek
vizsgalata esetében minden esetben kimutattuk a CVA
fertdzést, tovabba két in vitro novénybdl is azonositottuk a
virust. A filogenetikai elemzés soran a kajszirdl szarmazo
CVA klon szekvencia a nem cseresznye gazdandvényrol
szarmaz6 izolatumokkal egyiitt klaszterizalodott, valamint
kozeli rokonsdgot mutatott kanadai, illetve japan kajszi
gazdandvénybdl izolalt CVA szekvencidkkal.

A Magyar kajszi torzstiltetvénybodl készitett konyvtarbol
Kimutattuk a LChV-1 jelenlétét. A virus HSP70h és
kopenyfehérjét kodolod szakaszdnak amplifikalasara tervezett
primerekkel végzett RT-PCR-rel a két szabadfoldi minta
koziil csak az egyik esetében tapasztaltunk LChV-1 fertzést.
A Magyar kajszi klon filogenetikailag kozeli rokonsagot



mutatott a kajszi gazdanovényrodl szirmazo amerikai €s cseh
izolatumokkal, valamint a Kwanzan satnyulas szindromaért
felelds Olaszorszagbol, meggy gazdandvényrdl izolalt
LChV-1 szekvenciaval. A Magyar kajszi torzsiltetvényrol
szarmaz0 izolatum CP és HSP70h szekvenciak nagymértéki
homolégiat mutattak a magyar nemesitésti, Csehorszagbol
szarmazd Madarska és Magiar kajszi fajtakbol izolalt LChV-
1-el.

A Ligeti orias és a Magyar kajszi torzsiiltetvénybol
kimutattuk a PPV fertézést. A virus RT-PCR-rel torténd
visszaigazolasa soran a Ligeti Orias és a Magyar kajszi
esetében a 2-2 vizsgalt egyedbdl csak 1-1 esetben detektaltuk
a virust, a Magyar kajszi eset¢ben a PPV mellett LChV-1

fertozést is kimutattunk.

Oszibarack fajtak kis RNS HTS-sel megallapitott

virusfertozottsége

Az dszibarack konyvtarak bioinformatikai elemzése soran
kimutattuk a kovetekz6 virusokat: Peach-associated
luteovirus (PaLV), Nectarine stem-pitting-associated virus
(NSPaV), Plum pox virus (PPV), és viroidok koziil pedig a
Peach latent mosaic viroid-ot (PLMVd).



A PaLV-t azonositottuk a Springcrest izolatorhdzbol és
torzstiletevénybdl, a Cresthaven torzsiiltetvénybdl készitett
konyvtarakbol, valamint az &szibarack izolatorhaz 10

fajtajabol készitett konyvtarbol. A PaLV RT-PCR alapt

crer

crer

mozgasi fehérjéjét kodolo géneket fedi le. A Springcrest
izolatorhazbol készitett keverék egyedeinél 4-bdl 3 esetben,
a torzsiltetvény esetében a két egyed koziil csak egy esetben,
az in vitro novények vizsgalata soran mindkét ndvénybol
kimutattuk a PaLV fertézést. A Cresthaven fajta
izolatorhazban talalhatd egyedei kozott 2 esetben kaptunk
pozitiv talalatot. Az izolatorhdz 10 fajtajat reprezentalo
keverék 10 egyede koziil a Cresthaven, Champion, Suncrest
¢és Aranycsillag fajtakbol kaptunk pozitiv PCR terméket, amit
Northern blottal is megerdsitettiink.

Az NSPaV virus jelenlétét kimutattuk az Springcrest
izolatorhazbol és a Cresthaven torzsiiltetvénybdl, valamint az
Oszibarack izolatorhaz 10 fajtdjabol készitett konyvtarakbol.
A NSPaV RT-PCR alapt visszaigazolasa soran a virus 1752
bp hosszusagu, kopenyfehérjét és a read-through fehérjét

crcr



mintakeverék mind a 4 egyede, valamint mindkét tesztelt in
vitro novény fertézottnek bionyult, mig a Cresthaven
torzsiiltetvény mintakeverék egyedei koziil csak egy esetben
detektaltuk a virust.

A Springcrest izolatorhazbol és  torzsiiltetvénybdl
detektaltuk a PPV jelenlétét, melyet a kopenyfehérje
amplifikalasara tervezett primerek segitségével RT-PCR-rel
megerdsitettiik.

A Cresthaven izolatorhazbol és torzsiiltetvénybdl készitett
kis RNS konyvtarakbol kimutattuk a PLMVd-t. A PLMVd
jelenlétét visszaigazoltuk RT-PCR-rel és Northern blot
analizissel a Cresthaven izolatorhazbol, torzsiiltetvénybdl
szarmaz6 egyedek keverékeibdl. A probat és a PCR-
primereket a teljes viroid genom  kimutatdsara,
amplifikalasara terveztiik. A Cresthaven mintakeverékek
minden egyede PLMVd fert6zottséget mutatott.

A Cresthaven izolatorhazbol ¢és torzsiiltetvényébol
szarmaz6 PLMVd klonok szekvencidjdban eldforduld
pontmutaciokat a referencia genom szerkezeti 4brajara
illesztve azt tapasztaltuk, hogy a pontmutaciok jelentds része
a kihurkolodott szerkezeti elemekben taldlhato, melyek a

molekula stabilitasanak fenntartasdban nem rendelkeznek



jelentds szereppel. A viroid duplaszalu karjain azonositottunk
olyan pontmutacié parokat, melyek tovabbra is képesek
egymassal bdazisparosodasra, azaz nem eredményeznek
valtozast a viroidra jellemz6 masodlagos szerkezetben.

Az 6szibarack izolatorhaz 10 fajtajat reprezentalo keverék
RT-PCR ¢és Northern-blot vizsgalata alapjan 6 fajta mutatott
PLMVd fertézést.

Az 8szibarack izolatorhazban vizsgalataink soran jelentds
mértéki fapusztulast tapasztaltunk. Az izolatorhaz virologiai
staituszanak meghatdrozasa érdekében az &szibarack
mintdkban a kis RNS konyvtarak HTS vizsgalatokkal
detektalt virusok jelenlétét RT-PCR-rel vizsgéaltuk az
1zolatorhaz egyedeiben. Az izolatorhaz 89 egyedébdl 65 fa
esetében detektaltunk virus/viroid fert6zést, 15 faban PPV-t,
19 fanal PaLV-t, 17 egyedben NSPaV-t, 15 esetben PPV-t és
59 faban PLMVd-t mutattunk Ki.

A PalV klonozott szekvencidk filogenetikai vizsgalata
soran egyes fajtak esetében megfigyeltiik, hogy az adott fajta
egyedeibdl izolalt PaLV szekvenciadk egylitt
klaszterizalodnak (Michelini, Springcrest, Cresthaven), mig
mas esetekben az egyedeknél nem tapasztaltunk fajta szerinti

szeparaciot a filogenetikai fan.



Az NSPaV  kopenyfehérjéjét  kodolé  klonozott
szekvenciait Gsszevetve a GenBank adatbazis szekvenciaival
az érdi NSPaV szekvencidk elkiiloniilten klaszterizalodtak a
filogenetikai fan. A részleges kopenyfehérjét kodold
szekvencidk elemzése sordn a Szobrol szdrmazd
szekvenciakkal az érdi mintak monofiletikus csoportot
alkottak.

A PLMVd szekvencidkban  jelentés  genetikai
heterogenitast tapasztaltunk, egyes egyedken beliil is szdmos
viroid varians volt megfigyelhets. Az Ob166/1 fajtabol egy
12 nukleotid hossziisag inzercidt azonositottunk, amely
kialakitdsaban  fontos  szerepet jatsz0  mutécidval,
szekvenciajat tekintve viszont attol eltér.

Az 8szibarack izolatorhaz 11 fajtajanak (Flavortop, Nektar
H, Venus, Incrocio Pieri, Cresthaven, Redhaven, Champion,
Suncrest, Apolka, Aranycsillag, Elberta) egy-egy egyedét a
NEBIH Velelencei Viroldgiai Laboratoriumban bioteszttel
vizsgaltak a 2016-2019 kozotti idészakban. A bioteszt soran
a hatosagilag vizsgalatkoteles besorolasu PLMVd-t a GF305
indikatorndvényen megjelend tiinetek alapjan vizsgaltak,

amely alapjan a vizsgalt mintdk esetében nem voltak



lathatéak a viroid jelenlétére utalé tiinetek. A bioteszten 1évo
anyafak keverékébdl kimutattuk HTS-sel a PLMVd-t, amit
Northern-blottal is visszaigazoltunk. A Venus, Incrocio Pieri,
Cresthaven, Champion, Suncrest, Elberta és Apolka fajtakkal
szemzett GF305 indikatorb6l kimutattuk a PLMVd
transzmissziojat. A GF305 indikatorndvények Northern-blot
vizsgalatokbol lathaté, hogy a wviroid fertézott fajtak
szemzésével a GF305 indikatorok mindegyikébe atjutott a

PLMVd.

Uj tudoményos eredmények

1. A kis RNS HTS alapu szekvenalds bioinformatikai
elemzését, valamint az eredmények visszaigazolasat
kovetden megéllapitottam, hogy a kis RNS HTS
hatékony virusdiagnosztikai modszer a kajszi- és
dszibarack mintak esetében is.

2. Kajszi mintdk vizsgalata soran kimutattam a CVA ¢és
LChV-1  virusokat, melyek  magyarorszagi
eléfordulasarol eddig nem rendelkeztiink
ismeretekkel. A LChV-1  fertdzést kajszi
gazdandvényrdl az elsék kozott irtuk le.

3. Oszibarack mintdk elemzése soran elészor mutattam

ki a PLMVd és a PaLV jelenlétét hazankban.



4. A kajszi és Oszibarack izolatorhdzban nevelt egyedek
vizsgalata sordn kimutattam a CVA, LChV-1, PaLV,
NSPaV ¢és PLMVd korokozokat, amely alapjan
fertézott  szaporitdanyaggal — torténd  fertdzésre
kovetkeztethetiink.

5. Az Oszibarack izolatorhazban megfigyelt jelentds
fapusztulas okanak vizsgdlatakor megallapitottam,
hogy nagymértékiit PLMVd fert6zés dnmagaban nem
tehetdé feleldssé az izolatorhdzban tapasztalt

fapusztulasért.

KOVETKEZTETESEK ES JAVASLATOK

A kiilonb6z6 szekvendlasi technikdk fejlddésének,
valamint a vizsgalatok koltségeinek csokkenésének
koszonhetden egyre nagyobb teret hdditanak a metagenom
szinti  diagnosztikai eljardsok. A  csoportunk altal
optimalizalt fasszar@ novények kis RNS HTS-alapu
virusdiagnosztikai protokolljat sikeresen alkalmaztuk kajszi
¢s Oszibarack mintak viroldgiai vizsgélatahoz.

Az 5 kajszi konyvtar kis RNS HTS vizsgalata soran
kimutattuk a CVA, a LChV-1 és a PPV virusok jelenlétét. A
kis RNS HTS vizsgalatok soran talalatot kaptunk a CVA



virusra a Panndnia fajta izolatorhazbol és torzsiiltetvénybdl,
a LChV-1 virusra pedig a Magyar kajszi torzsiiltetvénybol
készitett konyvtarakbol. Ezen eredményeink alapjan a CVA
¢s a LChV-1 magyarorszagi el6fordulasat elsoként irtuk le, a
LChV-1 fert6zést kajszi gazdandvényen az els6k kozott
detektaltuk. A CVA fert6zés vélhetdleg szaporitdbanyagon
keresztiil torténd fertézéssel mehetett végbe, mivel nem csak
a szabadfoldi, hanem az izolatorhazbol szarmazo Pannonia
fajtabol is kimutattuk, tovabba 2 minta esetében az in vitro
novényekbol is, mig a LChV-1 esetében nem
szaporitdanyagon keresztil torténd fert6zésre
kovetkeztethettiink, ugyanis az izolatorhdzbdl nem, csak a
Magyar Kkajszi torzsiiltetvénybdl készitett keverékbol
mutattuk ki a virust. A CVA és a LChV-1 szekvencidk

filogenetikai elemzésével a virusok gazdandvényhez vald

crer
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gazdandvénye, mint az izolatum szarmazasi helye. A Ligeti
orias és Magyar kajszi fajtak torzsiiltetvényeibdl Kimutattuk
a PPV jelenlétét, az izolatorhazbol szdrmazd egyedekbdl
viszont nem, ezért szabadfoldi fert6zodsére

kovetkeztethetink.



Az 5 Oszibarack kis RNS konyvtar HTS vizsgélataval
Kimutattuk a PaLV, NSPaV, PPV virusok és a PLMVd viroid
jelenlétét. Magyarorszdgon az NSPaV ¢és a PPV
el6fordulasarol rendelkeztiink korabbi ismeretekkel, a PaLV
¢s a PLMVd fertdzését viszont csoportunk irta le elészor. A
Springcrest fajtabol mind az izolatorhazbdl, mind pedig a
torzstiltetvénybol visszaigazoltuk a PaLV-t, kimutattuk az in
vitro novényekbdl is ezért szaporitdbanyagon keresztiil torténd
fertézésre kovetkeztettiink. Az NSPaV fert6zés forrasat nem
tudtuk egyértelmlien meghatarozni a Springcrest ¢€s
Cresthaven fajtak kis RNS konyvtarainak elemzése alapjan,
mert a Springcrest esetében csak az izolatorhazbol,
Cresthaven fajtabol pedig csak a torzsiiltetvénybdl mutattuk
ki a virust. A PaLV és az NSPaV virusokat csak par éve
azonositottdk  ezért  tlinetek  kialakitdsdban  vald
részvételiikrdl, gazdasagi jelentOségiikr6l nem  all
rendelkezésre kelld informécid. A Springcrest izolatorhazbol
és torzsiiltetvénybdl, és in vitro novényekbdl detektaltunk a
PPV, Cresthaven izolatorhazbdl és torzsiiltetvénybdl pedig a
PLMVd fert6zést, melyek a 14/2017. (111.23.) FM rendelet
értelmében  vizsgalatkoteles koérokozonak mindsiilnek.

Azaltal, hogy izolatorhazbol ¢és torzsiiltetvénybdl s



kimutattuk a koérokozok jelenlétét, szaporitdéanyagon
keresztiili fert6z6désre kovetkeztethetiink. A Cresthaven
1zolatorhazbol és torzsiiltetvénybdl szarmazo szekvenciakat a
PLMVd térszerkezetére vetitve 11 pontmutdcido part
azonositottunk, melyek tovabbra is képesek voltak
bazisparosodasra, ezzel hozzajarulva a viroid stabilitdsdban
jelentés  elagazddasokban  gazdag  konformacidjanak
fenntartdsaban. Az &szibarack izolatorhdzban jelentds
fapusztulast tapasztaltunk, ezért a viroldgiai allapotanak
atfogobb vizsgalata érdekében az izoldtorhaz egyedeit RT-
PCR-rel teszteltik PalLV, NSPaV ¢és PPV virusokra,
Northern-blottal pedig PLMVd-re. Az izolatorhazban
tapasztalt fapusztulas kivaltd okat nem tudtuk egyértlemiien
meghatarozni, hiszen az elpusztult egyedeket nem tudtuk
bevonni a mintavételiinkbe, valamint a pusztulast mutato
fajtak €16 egyedeibdl szamos esetben nem mutattuk ki
virusok/viroid jelenlétét. Az izolatorhdz fainak pusztulasaban
a magas virus/viroid fertézottség ellenére vélhetéleg mas
patogén korokozo is szerepet jatszhat. A PLMVd
szekvencidk vizsgalata soran az Obl66/1 fajtabol
azonositottunk egy 12 nukleotid hosszisagu inzerciot, ami

lokalizaciojat tekintve megegyezik a peach calico fenotipust



eredményezd inzercioval. Az Ob166/1 klonbol azonositott
inzercid szekvencidja a PC inzercid szekvencidjaval nem
mutatott homologiat, ezért a régiorol keletkez6 siRNS-ek
nem vezetnek a kloroplasztisz biogenezisében fontos
albind levéltinetek sem jelentek meg. Az &szibarack
izolatorhaz fajtaibol készitett kis RNS konyvtarbol
Kimutattuk a PaLV-t, NSPaV-t és PLMVd-t, viszont a
NEBIH Velencei Virologiai Alloméasan vizsgalt fajtak
indikatornévényeken nem mutattak virus/viroid fertézésre
utalo tiineteket. Vizsgalatunkkal igazoltuk, hogy a PLMVd
képes atjutni a vizsgalati mintarol az indikatorndvénybe,
azonban a viroid szamos esetben latens fertézést eredményez,
ezért tiinetek hidnyaban az indikatorndvények diagnosztikai

alkalmazésa téves negativ eredményhez vezethet.
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