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Defektywne genomy wirusa (ang. defective viral genomes, DVG) formowane de novo w trakcie wielokrotnego wirusa w jednym gospodarzu. w wyniku
delecji, insercji czy hipermutacji w genomie wirusa, a ich replikacja jest od wirusa, . cztery rodzaje DVG: na skutek delecji lub
insercji w genomie wirusa oraz tzw. 5 cb/sb i 3 cb/sb DVG. Powstawanie DVG w takcie wirusa w jednym gospodarzu potwierdzono dla wirusa czarnej

pomidora (ang. tomato black ring virus, TBRV, gatunek Nepovirus nigranuli). Genom wirusa zbudowany jest z jednoniciowych RNA (RNA1 i RNA2) o
dodatniej. analizy w genomie TBRV z gospodarzy motywy potencjalnie w

TBRV do powstania D RNA (ang. defective RNA, rozumianych jako formy DVG) -Jaroszewska i wsp. 2012, -Jaroszewska i wsp. 2018,
i wsp. 2020). Celem przeprowadzonych analiza zmiany gospodarza na powstawanie i DVG TBRV.

Izolat TBRV 20 razy przez cztery zestawy testowych.
przeprowadzono w tygodniowych czterech scenariuszy, jako S1-S4.
Dla z prowadzono w trzech (liniach
ewolucyjnych, L1-L12). Zmiana gospodarza po 5 przeprowadzonych
zgodnie ze schematem: i) S1 (L1-L3) : komosa komosa, ii) S2 (L4-L6): komosa
szpinak iii) S3 (L7-L9): komosa szpinak, iv) S4 (L10-L12): komosa

szpinak (Fig. 1). Po 20 z z linii ewolucyjnych przygotowano
preparat wirusa. Otrzymano 13 oczyszczonych wirusa: i) preparat inokulum
do pierwszej z scenariuszy (nazwany TBRV-Anc), ii) 12

otrzymanych z 3 linii ewolucyjnych z 4 scenariuszy. Z preparatu
wyizolowano RNA wirusa, poddano RNA-Seq. Otrzymane dane analizowano pod

i za FastQC (Andrews, 2010), MultiQC (Ewels i wsp.,
2016) czy BBDuk.sh (https://sourceforge.net/projects/bbmap/). DVG w danych RNA-
Seq identyfikowano za programu DVGfinder (Olmo-Uceda i wsp., 2022), po
przygotowaniu danych przy pomocy BBmap (https://sourceforge.net/projects/bbmap/)
i bwa (Li and Durbin, 2010). Analizy statystyczne przeprowadzono w programie RStudio. DVG
przedstawiono jako RPHT (105 odczyty jako DVG /
zmapowanych do sekwencji referencyjnej TBRV).

Figura 1. Schemat a izolatu TBRV. S 
(scenariusz), L wsp. 2024. 

zidentyfikowanych DVG te na skutek delecji w genomie TBRV (Fig. 3A). W przypadku analizy
linii ewolucyjnych dla L4 i L5 (S2) oraz L10 (S4) stwierdzono defektywnych

na skutek insercji (Fig. 3B).

WYNIKI

We wszystkich analizowanych zaobserwowano czterech DVG na skutek
delecji/insercji w genomie wirusa oraz tzw. 5 lub 3 snap-back/copy-back DVG). W przypadku linii
ewolucyjnych zaobserwowano wzrost DVG w stosunku do DVG zidentyfikowanych dla izolatu TBRV przed

(Fig. 2A). scenariusze pod DVG (Fig. 2B).
Ponadto w z linii ewolucyjnych DVG z nici RNA1 TBRV (Fig. 2C).

DVG na skutek delecji w
genomie TBRV oceniano jako unikalnych pod

budowy DVG zidentyfikowanych w linii
ewolucyjnej. Liczba unikalnych DVG dla

linii ewolucyjnych, za najbardziej
DVG uznano TBRV-

Anc (Tab. 1). W przypadku DVG na skutek
delecji w nici RNA1 TBRV stwierdzono

unikalnych a ich
(Fig. 4). zidentyfikowanych

DVG (> 1000 nt).
Wykazano, DVG

na skutek delecji w genomie
TBRV od
scenariusza zmiany gospodarza,

wirus
opisana jako 3050_6364, Fig. 5A),
podczas gdy z DVG unikalne
dla linii ewolucyjnych
(np. 252_669, Fig. 5). z
analizowanych (Fig. 5)

de novo, w trakcie
izolatu TBRV.

Figura 2. DVG przedstawiona dla
linii ewolucyjnych (A),

scenariuszy, wirus
(B), dla linii ewolucyjnych z

na z nici RNA1 i
RNA 2 TBRV (C); i wsp. 2024.

Figura 3. Analiza DVG z na
rodzaje (A), dla linii

ewolucyjnych (B); i wsp. 2024.

Tabela 1. populacji DVG na skutek delecji
w genomie TBRV, przedstawione dla linii ewolucyjnej i TBRV-
Anc; i wsp. 2024.

Figura 4. Analiza korelacji
unikalnych pod budowy DVG

na skutek delecji, a ich
; i wsp. 2024.

Figura 5. Mapa cieplna
DVG z delecjami 99
i RPHT > 0,018 dla RNA1 (A) i RNA2 (B);

i wsp. 2024.

Replikacja DVG (rozumianych jako spektrum
defektywnych RNA wirusa) i ich powstawanie de novo jest

w trakcie wirusa przez
gospodarzy.

zidentyfikowanych DVG
na skutek delecji w genomie TBRV.

DVG pochodzi z genomowego RNA1
wirusa.
W przypadku DVG na skutek delecji w nici
RNA1 wirusa negatywna korelacja

populacji DVG, a ich .
W populacji DVG a

powstaje od gatunku
wykorzystanej do .
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Dowiedz 
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