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Nazewnictwo i klasyfikacja wirusow roslin
— droga w nieznane?

Wstep

Choroby ludzi byly przedmiotem zainteresowania co bardziej dociekliwych umy-
stow od najdawniejszych czaséw. Jest to zrozumiate, bo leczenie choréb czesto
wiazato si¢ z przedluzaniem zycia, a tgsknota do mozliwie dtugiego istnienia jest
odwiecznym sktadnikiem ludzkiej osobowosci. Zalazlo to przeciez wyraz w wielu
dzietach sztuki, mitach i religiach. Znacznie p6Zniej obudzito si¢ zainteresowanie
chorobami zwierzat. Poza oczywista motywacja gospodarcza, zainteresowanie to
miato swoje korzenie zapewne w czgsto bliskim uczuciowym zwiazku ze zwierzetami,
ale rowniez i w tym, Ze poznawanie chor6b zwierzat bylo i jest bardzo pomocne w
poznawaniu chor6b ludzi. Najmniej szczg$cia miaty i maja w tym wzgledzie rosliny,
ktdre réwniez choruja, ale choroby ich interesuja nas wytacznie z ekonomicznego czy,
szerzej mowiac, uzytkowego punktu widzenia (obnizenie produkcji Zywnosci lub
walor6w dekoracyjnych). Pomijamy w tych rozwazaniach catkowicie motywacje
Poznawcza, ktéra dziala z jednakowa sita we wszystkich dziedzinach wiedzy. Fitopa-
tologia byfa i jest wigc w gorszej niz medycyna i weterynaria sytuacji — mniej tu byto
i jest badaczy, laboratoriéw i — ujmujac rzecz syntetycznie — mniej tu bylo i jest
pienigdzy. Jako mtodsza siostra fitopatologia czesto korzysta z tego, czego wczesniej
nauczyly si¢ medycyna i weterynaria. Jest tak réwniez i w dziedzinie taksonomii
patogenéw, a w tym i wiruséw. |

Nazwy czynnik6w chorobotwérczych, a przynajmniej nazwy infekcyjnych czyn-
nikéw chorobotwdérczych (patogendw), staty sie potrzebne odkad rozpoznano istnie-
nie patogendw i zaczgto odrézniaé choroby od ich sprawcéw. Nazewnictwo (nomen-
klatura) wirus6w ro$lin budzito od poczatku wigcej watpliwosci niz i tak kontrower-
Syjne nazewnictwo grzybéw i bakterii patogenicznych dla roslin. Te ostatnie grupy
Patogen6w jako organizmy zywe podlegaty i podlegaja zasadom ustalonym dla
azewnictwa roslin, czy mikroorganizméw przez odpowiednie mi¢dzynarodowe
gremia, ktére od dawna wypracowaty zasady przypisywania odpowiednich nazw
PoszczegSlnym taksonom. Klasyfikacja (przyporzadkowywanie okreslonych bytéw
biologicznych do okreslonych kategorii taksonomicznych na podstawie podobiefistw
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i pokrewienstwa) wirus6w to trudniejsze zadanie niz klasyfikacja grzybow czy
bakterii ze wzgledu na niedostateczne sprecyzowanie jej zasad i podstaw. CoS$ jednak
w tej dziedzinie ustalono i warto chyba sprébowac ustalenia te przedstawic. Omawia-
ne tu sprawy byly wczesniej poruszane w polskim piSmiennictwie wirusologicznym
w réznych aspektach i w r6znym zakresie [8, 19, 39, 40].

Troche historii

Postgpy badan nad chorobami roslin powodowanymi przez wirusy pozwalaly
przypuszczad, ze liczba wiruséw patogenicznych dla ro§lin moze by¢ bardzo duza,
tym bardziej, ze w pierwszym okresie badan wyraZnie wiazano kazda okreSlona
chorobg (konkretny syndrom chorobowy, czyli obraz objawéw na konkretnej roslinie)
roSliny z odrgbnym wirusem-sprawca. Dlatego tez bardzo wczesnie pojawily si¢
pierwsze propozycje nazywania wirusow patogenicznych dla ro§lin i ich porzadko-
wania w uktady klasyfikacyjne. Pierwsza taka kompleksowa propozycija [35] zakla-
data, ze nazwa wirusa wywodzic sig bedzie od nazwy ro$liny, ktérej chorobe wirus
ten powoduje, a poniewaZ na tej samej roslinie znane byty juz rézne choroby,
zaproponowano, by ich sprawcy otrzymywali kolejne numery odzwierciedlajace
kolejnos¢ opiséw. Zgodnie z ta propozycja wirus mozaiki tytoniu powinien by¢
nazywany tobacco virus 1. Warto przypomniec, Ze propozycja ta zostata opublikowa-
na prawie 10 lat przed pierwsza udang préba uzyskania tego wirusa w stanie czystym
ipodania jego podstawowej charakterystyki [7, 72]. Autor tej propozycji byt §wiadom
tego, ze wirusy moga wystgpowac w postaci réznych szczepéw wywotujacych u tej
samej rosliny odmienne objawy, Ze podobne objawy moga wywotywaé u okreslonej
rosliny r6zne wirusy i ze niektére wirusowe choroby roslin sa wynikiem komplekso-
wego porazenia przez dwa rézne wirusy. Znalazto to odbicie w opublikowanej nieco
poZniej propozycji opisowego klucza do identyfikacji wiruséw [36] opartego na 5
cechach (sposob przenoszenia, zywiciel naturalny lub charakterystyczna ro$lina
wskazZnikowa, trwatos$¢ in vitro, punkt termicznej inaktywacji i charakterystyczne
objawy) i opisujacego okoto 50 réznych wiruséw. Podobna klasyfikacja zostata
przedstawiona w jednym z pierwszych powaznych podrgcznikéw opisujacym wiru-
sowe choroby roslin [71], tyle Ze w nazwie wirusa uZzyto tym razem facifiskiej nazwy
roSliny i wirus mozaiki tytoniu otrzymat nazwe Nicotiana virus 1.

Wedtug informacji zebranych przez Franckiego [20], i przedstawionych w tabeli
1, r6Zni autorzy proponowalijuz 11 r6znych nazw dla wirusa mozaiki tytoniu. Ilustruje
to dobrze stan "uporzadkowania" taksonomii wiruséw i stan akceptowania réznych
propozycji taksonomicznych przez rézne zespoty specjalistéw. Proponowane uktady
klasyfikacyjne wiruséw byty raczej katalogami utatwiajacymi wprawdzie porzadko-
wanie informacji o poszczegSinych wirusach, ale nie opierajacymi si¢ na zadnych
rozsadnych kryteriach taksonomicznych. I tak, wspomniany wyzej podrecznik [71],
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Tabela 1. Nazwy nadawane wirusowi mozaiki tytoniu przez réznych autoréw [20]

Proponowana nazwa wirusa Autor propozycji
Strangyloplasma iwanowskii Palm (1922)
Tobacco virus 1 Johnson (1927)
Nicotiana virus 1 Smith (1937)
Marmor tabaci Holmes (1939)
Musivum tabaci Valleau (1940)
Phytovirus nicomosaicum Thomberry (1941)
Nicotianavir communae Fawcett (1942)
Minchorda nicotianae Hansen (1957)
Protovirus tabaci Lwoff i Tournier (1966)
Vironicotum masculans Thomberry (1968)
Virothrix iwanowskii Procenko (1970)

porzadkowat numerycznie wirusy opisane na r6znych zywicielach w 51 grup. Zkolei,
pozornie opierajacy si¢ na naukowych podstawach i zaakceptowany nawet przez
Amerykariskie Towarzystwo Fitopatologiczne uktad Holmesa [33], uwzgledniat prze-
de wszystkim typ objawéw chorobowych. W rezultacie przyjecia takiego kryterium,
53 sposréd 89 w ogdle opisanych w tym ukiadzie wiruséw znalazio si¢ w rodzaju
Marmor. Brak tu bylo jakiejkolwiek powszechniejszej zgody, czy akceptacji, a
poszczegdlne uklady klasyfikacyjne czy systemy nazewnicze proponowane byty
przez pojedynczych, z reguty wybitnych, badaczy wirus6w roSlin.

Trzy czynniki odegraty znaczaca role w zmianie tego stanu rzeczy. Po pierwsze,
podjeto préby stworzenia jednolitego systemu taksonomicznego dla wirusow roslin,
wirusGw zwierzat i bakteriofagéw [43]. Po drugie, na Migdzynarodowym Kongresie
Mikrobiologicznym w Rio de Janeiro w 1951 roku powolano [20] Podkomitet
Nomenklatury Wiruséw (Subcommittee on Virus Nomenclature, SCVN) —pierwsze
mi¢dzynarodowe gremium, ktére postawito sobie zadanie porzadkowania nazewnic-
twa i klasyfikacji wiruséw. Po trzecie, powaznie zaczgto traktowac zglaszane przez
réznych badaczy sugestie, by to pewne cechy samych wirusow stanowity kryteria ich
klasyfikacji. JuzSCVN sformutowat listg o§miu cech wirusa, ktére powinny by¢ brane
pod uwagge przy jego nazywaniu i klasyfikowaniu [20]: |
1) morfologia i sposéb reprodukcii,

2) chemiczny sktad czastek i ich fizyczne wiasciwosci,

3) wiasciwosci immunologiczne,

4) podatnosé na dziatanie réznych czynnik6w chemicznych i fizycznych,
S) sposoby naturalnego przenoszenia,

6) powinowactwo do tkanek i komérek Zywicieia,

7) patologia (zmiany chorobowe) tacznie z tworzeniem ciatek wtretowych,
8) symptomatologia wywotywanej choroby.

2 — Postepy nauk rolniczych
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Cechy te zostaty péZniej lepiej sprecyzowane i opisane, a kryteria taksonomiczne
wiruséw zostaly znacznie poszerzone [9, 25, 26, 32]. Powotany w Rio de Janeiro
tymczasowy podkomitet, po wypetnieniu swoich zadai, zostat rozwiazany i zastapio-
ny przezstaty Migdzynarodowy Komitet Nazewnictwa Wirus6w (International Com-
mittee for the Nomenclature of Viruses, ICNV). Komitet ten, liczacy 130 cztonkéw
reprezentujacych towarzystwa mikrobiologiczne réznych krajéw rozpoczat prace w
toku Migdzynarodowego Kongresu Mikrobiologicznego w Moskwie w 1966 roku
[20, 46], a péZniej zostal przemianowany na dziatajacy do dzi§ Miedzynarodowy
Komitet Taksonomii Wiruséw (International Committee on Taxonomy of Viruses,
ICTV), w ramach ktérego funkcjonuje Podkomitet Wiruséw Roslin (Plant Virus
Subcommittee, PVS).

Na kolejnych plenarnych posiedzeniach ICTV i PVS ustalano i zmieniano liste
zasad obowiazujacych w zakresie nazewnictwa i klasyfikacji wirusow. Dopracowano
sig wreszcie listy 16 nastgpujacych zasad [18, 47]:

1. Zasady nazewnictwa bakterii nie beda stosowane w nazewnictwie wirusow.

2. System nazewniczy bgdzie miat migdzynarodowy zasieg.

3. Ustalone zasady nazewnictwa bgda stosowane uniwersalnie dla wszystkich wiru-
sOw.

4. Podjety zostanie wysitek zmierzajacy do stosowania latynizowanego nazewnic-
twa.

5. Istniejace juz nazwy latynizowane zostana utrzymane wszedzie tam, gdzie bedzie

to mozliwe.

Prawo pierwszego opisu nie bedzie respektowane.

7. Sigla mogg by¢ uznane jako nazwy wiruséw lub grup wiruséw, pod warunkiem

ze sg one znaczace dla badaczy pracujacych na danym polu i sg zalecane przez
mi¢dzynarodowe grupy robocze.

W nazwach nie b¢da uzywane czyjekolwiek nazwiska.

9. Nazwy wirus6w powinny by¢ zrozumiate w réznych jezykach.

10. Zasady pisowni nazw i epitetéw sa podane w rozdziale 3, sekcji 6 propozycji
migdzynarodowych kodéw nazewnictwa wiruséw (Zatacznik D do raportu z
Migdzynarodowego Kongresu Mikrobiologicznego w Moskwie, 1966).

11. Dla celow praktycznych przyjmuje sig, Ze za gatunek (species) uznajemy zbi6r

wirusow o podobnych cechach.

12. Liczby, litery oraz kombinacje liczb i liter moga by¢ uzywane do tworzenia nazw
gatunkéw.

13. Symbole te (zasada 12) musza by¢ poprzedzone ustalonym i akceptowanym
skrotem latynizowanej nazwy wybranego rodzaju rosliny-gospodarza albo, jesli
to potrzebne, petng nazwa tego gospodarza.

14. Rodzaj (genus) to grupa gatunkéw majacych niektére wspélne cechy.
15. Koncowka nazwy rodzajowej wirusa bedzie "...virus".

=

oo
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16. Rodzina (family) to grupa rodzajéw o wspdlnych cechach, a koficéwka nazwy
rodziny wirusow bedzie "...viridae".

Najtrudniejsze do zaakceptowania przez wirusologéw zajmujacych si¢ wirusami
roslin okazaly sig postulaty zmierzajace do przybliZzenia nazewnictwa i klasyfikacji
wirusow do nazewnictwa i klasyfikacji mikroorganizméw, czyli przyjecia facinskiego
dwucztonowego nazewnictwa i klasyfikacji, ktérej podstawa jest uktad: rodzina —
rodzaj — gatunek [44]. Bardziej odpowiadato im taczenie réznych wiruséw w grupy,
kt6re nie sa formalnymi jednostkami taksonomicznymi, ale spéjnymi zbiorami obej-
mujacymi poszczegdlne wirusy charakteryzujace si¢ wspSlnymi cechami. Poszcze-
gélnym wirusom nadawano pospolite nazwy, z reguty w jezyku angielskim — np.
tobacco mosaic virus. Klasyfikacja ta byta wygodna, bo nie tak rygorystyczna, a
przede wszystkim nie byto konieczne definiowanie pojgcia "gatunku" wirusa, co przy
owczesnym stanie wiedzy byloby do$¢ trudne. Pierwsze 16 grup wiruséw roslin
zostato zatwierdzonych w 1970 roku i zaraz potem grupy te zostaly opisane i
zdefiniowane [32]. Za grupg wiruséw uznano "zbidr wiruséw i/lub szczepéw wiru-
sOw, z ktérych kazdy ma wszystkie lub prawie wszystkie gtéwne cechy takie same,
jak wirus typowy dla danej grupy". System ten przyjat sic dos¢ powszechnie i
funkcjonowat dobrze przez okoto 20 lat [44, 48]. W tym czasie liczba grup znacznie
si¢ powigkszyta, a wiele z nich zostalo opisanych w wydawnictwie "CMI/AAB
Descriptions of Plant Viruses" i w innych publikacjach [np. 22, 41].

Aktualne ustalenia i tendencje
w nazewnictwie i klasyfikacji wirusow

Lepsze poznanie budowy i organizacji genoméw wiruséw, mechanizméw ich
translacji oraz mozliwosci i zakresu genetycznej zmienno$ci wiruséw pozwolito
wreszcie sformutowac definicj¢ gatunku wirusa, ktéra zostata do$¢ powszechnie
Zaakceptowana. Gatunek wirusa jest to politetyczna grupa sktadajaca si¢ z wiruséw
nalezacych do ciagtej linii replikacyjnej zajmujacych okreslona nisze ekologiczna [ 58,
59]. Akceptacia tej definicji oznacza réwniez przyjecie do wiadomosci, Ze wirusy sa
bytami biologicznymi, kt6re maja geny, replikuja si¢, wykazuja pewne interakcje ze
Swoimi zywicielami i podlegaja dziataniu presji selekcyjnej, a wiec ulegaja specjacii
i ewoluuja [44)]. |

Najnowsze techniki sekwencjonowania kwaséw nukleinowych i biatek oraz kom-
Puterowe techniki analizy danych pozwolity na uzyskanie informacji, w Swietle
ktdrych nie maja juz sensu dawne obiekcje co do stosowania okrelenia "gatunek" w
odniesieniu do wiruséw. Obiekcje te byty szczegélnie silne w odniesieniu do wiruséw
roslin majacych niepodzielony genom w postaci (+)ssRNA, o ktérych sadzono [31,
32, 53, 56], iz stanowia one pewne continuum wariantéw namnazajacych sig jako
klony, to znaczy bez wymiany genetycznej informacji pomigdzy poszczegSlnymi
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izolatami. Tymczasem, tak duza grupa wiruséw, jak potywirusy, zostata dzigki
zastosowaniu technik sekwencjonowania biatek kapsydéw i RNA genoméw oraz
dzigki technikom immunochemicznym uporzadkowana i podzielona na 3 rodzaje, w
ktérych wyodrgbniono wyrazne gatunki i szczepy, przy czym homologia sekwencji
pomie¢dzy szczepami wynosi zawsze co najmniej 95%, podczas gdy homologie
sekwencji mi¢gdzy gatunkami nie przekraczaja 50-60% [50, 63, 64, 66, 67, 68, 75].

Mozna doszukac si¢ podobienstw w sekwencji RNA, a zwlaszcza w organizaciji
genomu i mechanizmach jego ekspresji pomi¢dzy r6Znymi rodzajami wiruséw ros$lin
[np. 34], a mechanizmy replikacji luteowiruséw wynikajace z organizacji ich geno-
mOw maja stuzy¢ za podstawg do klasyfikacji w obrgbie tego rodzaju [51]. Co wigcej,
poréwnanie sekwencji genéw kodujacych biatka funkcjonalne, a nie strukturalne u
licznych wiruséw infekujacych roSliny i zwierz¢ta i posiadajacych genom w postaci
(+)ssRNA doprowadzito do wniosku, Ze istnieja tu wspdlne, a przynajmniej bardzo
podobne, konserwatywne regiony, na przyktad odpowiedzialne za syntezg i funkcjo-
nowanie polimerazy i helikazy [10, 12, 27, 28, 29, 30]. Regiony te, prawdopodobnie
pochodzace od wspdlnych przodkéw, wystepuja obok unikalnych i specyficznych dla
okreslonego wirusa sktadnikow genomu. By¢ moze, w filogenezie byly one przeka-
zywane niezaleznie od innych fragmentow genomu jako integralne fragmenty, czy
moduty i w takiej postaci podlegaty wymianie. Jesli tak, to prawdopodobna staje si¢
hipoteza, ze za ich rozprzestrzenienie wSréd RNA-wiruséw odpowiedzialny jest
mechanizm rekombinacji genetycznej. Przyktady genetycznej rekombinacji u wiru-
sOw roslin sa dobrze udokumentowane [2, 11, 14, 30, 44, 61, 69, 70] dla pojedynczych
wirusow (wirus nekrotycznej kedzierzawki tytoniu), w obrgbie grupy (tobrawirusy,
bromowirusy) i pomigdzy wirusami nalezacymi do réznych grup (luteowirusy, sobe-
mowirusy i carmowirusy).

Wydaje si¢ wigc, ze dostatecznie dobrze udokumentowane jest dziatanie dwdch
mechanizméw odpowiedzialnych za zmienno$¢ i r6znicowanie si¢ wiruséw roslin-
nych, ktérych genom stanowi RNA — rzeczywista rekombinacja genetyczna prowa-
dzaca do przeksztatcen wewnatrz okreslonych genéw i przegrupowanie polegajace
na zastgpowaniu catych genéw przez inne, jak to si¢ zdarza w toku pseudorekombi-
nacjiu wiruséw o podzielonych genomach. Znany bylby juz wigc mechanizm specja-
cji i znane sa jego wyniki (patrz wyzej). Usuniete zostaty, wobec tego, przeszkody
utrudniajace uznanie poj¢cia "gatunek" jako taksonu dla wiruséw inie jestjuzaktualne
stynne zdanie Matthewsa [49], ze "chociaZ poj¢cie gatunku jest powszechnie uznane
za najwazniejsza w taksonomii kategori¢, okazato si¢ ono najtrudniejsze do zastoso-
wania w odniesieniu do wiruséw". Pojecie gatunku zostalo przyjete formalnie przez
ICTV [16] zgodnie z wczesniej przytoczona definicja sformulowana przez van
Regenmortela, szerzej objasniong w jego péZniejszej publikacji [60]. Wazna zaleta
tej definicji jest przyjecie zalozenia antyhierarchicznosci i réwnocennosci wielu
roznych cech (system politetyczny). Nie ma zadnego pojedynczego kryterium, ktére
musiatby spelnia¢ dany egzemplarz wirusa, aby zostaé zaliczonym do okre$lonego
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gatunku. Decyduje o tym kilka kryteriéw. W najnowszym, uniwersalnym systemie
taksonomii wirusOw [16] przyjeto, Ze pojeciu gatunku (species) odpowiada na ogét to,
co przywykliSmy uwazac za odrgbny wirus. Jako nazwy gatunkéw maja funkcjonowaé
uzywane dotychczas potoczne nazwy wiruséw w jezyku angielskim. Na przyktad wirus
brazowej plamistoSci pomidora — tomato spotted wilt virus (TSWV) lub wirus mozaiki
stoktosy — brome mosaic virus (BMV) to nazwy gatunkéw. W niektérych przypad-
kach za gatunki uznane zostaty jednak dotychczasowe szczepy. Nazwy gatunkowe
zaleca sig pisa¢ normalng czcionka. Wykaz obowigzujacych nazw wiruséw wraz z ich
satelitami oraz wiroidéw roSlin zostat niedawno opublikowany [17].

W piatym raporcie ICTV [21] opisano 3 rodziny i 32 grupy wiruséw. W széstym
[57] zamieszczono opisy 10 rodzin i 46 rodzajéw wiruséw patogenicznych dla ro§lin
(tab. 2 i 3). Najwazniejszym novum przedstawionego tu uktadu taksonomicznego
wirusow jest jednak objecie tym uktadem wszystkich wiruséw, a wiec, obok wiruséw
roslin, réwniez bakteriofagéw oraz wiruséw kregowcéw, stawonogéw, grzybow i
innych organizméw zywych. Uzyty jest tu system klasyfikacyjny stosowany w
Systematyce mikroorganizmow, roslin i zwierzat faczacy gatunki w rodzaje, rodzaje
W rodziny, a rodziny w rzedy. Udalo si¢ tez utworzy¢ juz jeden rzad — Mononegavi-
rales obejmujacy trzy rodziny — Filoviridae, Paramyxoviridae i Rhabdoviridae. W
lej ostatniej reprezentowane sa, obok wiruséw patogenicznych dla kregowcéw i
stawonogow, rowniez dwa rodzaje (tab. 3) obejmujace gatunki patogeniczne dla
roslin. Podobnie w rodzinach Partitiviridae, Bunyaviridae i Reoviridae [73] reprezen-
lowane sa obok siebie patogeny roslin, zwierzat i grzybow.

Gatunki wiruséw taczone sa w rodzaje (genus). Przyjeto [16], ze nazwy rodzajéw
maja koficéwke — virus i pisane sa kursywa. W znakomitej wiekszosci przypadkéw
Zakres pojecia "rodzaj" i nazwa tego rodzaju pokrywaja si¢ z dotychczasowym
zakresem i nazwa grupy wiruséw, choé niekiedy grupom nadano wyzsza range
laksonomiczng i awansowaty one, jak np. potywirusy, do rangi rodzin [6]. W rodzi-
nach (families) zgrupowano rézne rodzaje. Nazwy rodzin maja koficéwke — viridae
I, podobnie jak nazwy rodzajow, pisane sa kursywa. Z reguty unika si¢ tu tworzenia
nowych nazw i nazywa sie rodziny od nazw wiodacych rodzajéw. ICTV nie zaakcep-
lowat, na przyktad, wczesniej zgtoszonej [74] nazwy "Tricornaviridae" i zamiast niej
Przyjat nazwe "Bromoviridae" pochodzaca od rodzaju Bromovirus [44]. Nazwy
r2¢dow maja mieé koficéwke -virales i rtéwniez powinny byé pisane kursywa. Dotych-
Czas ICTV zdecydowat wyréznié tylko jeden rzad — Mononegavirales. O ile przy
Wyréznianiu gatunkéw brane sa pod uwage liczne i rtéwnocenne cechy, o tyle przy
Worzeniu taksonéw wyzszych rzedéw hierarchia cech odgrywa juz wigksza role i
Czgsto decydujace znaczenie maja pojedyncze cechy uznane za bardzo wazne. Na
Przyktad rodzaj Capillovirus zostat wydzielony spo§réd wiruséw zaliczanych do
fodzaju Closterovirus ze wzglgdu na zupetnie inng wielko$é czastek, réznice w
budowie podjednostek biatka kapsydu, réznice cytopatologiczne i brak wektorow [1,
23]. Sposréd capillowiruséw wydzielono jeszcze rodzaj Trichovirus, cho¢ pomigdzy
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Tabela 2. Proponowane przez ICTV rodziny i rodzaje wiruséw patogenicznych dla roslin
wraz z ich podstawowa charakterystyka [16]

Rodzina lub rodzaj Ksztalt czastek Dodatkowa okrywa  Kwas nukleinowy
Badnavirus bacilloksztattny brak dsDNA
Bromoviridae izometryczny brak (+)ssRNA
Capillovirus nitkowaty brak (+)ssRNA
Carlavirus nitkowaty brak (+)ssRNA
Caulimovirus nitkowaty brak dsDNA
Closterovirus nitkowaty brak (+)ssRNA
Comoviridae izometryczny brak (+)ssRNA
Dianthovirus izometryczny brak (+)ssRNA
Enamovirus izometryczny brak (+)ssRNA
Furovirus pateczkowaty brak (+)ssRNA
Geminiviridae izometryczny brak ssDNA
Hordetvirus pateczkowaty brak (+)ssRNA
Idaeovirus izometryczny brak (+)ssRNA
Luteovirus izometryczny brak (+)ssRNA
Machlomovirus izometryczny brak (+)ssRNA
Marafivirus izometryczny brak (+)ssRNA
Necrovirus izometryczny brak (+)ssRNA
Potexvirus nitkowaty brak (+)ssRNA
Potyviridae nitkowaty brak (+)ssRNA
Sequiviridae izometryczny brak (+)ssRNA
Sobemovirus izometryczny brak (+)ssRNA
Tenuivirus nitkowaty, cienki 27 (+/-)ssRNA
Tobamovirus paleczkowaty brak (+)ssRNA
Tobravirus pateczkowaty brak (+)ssRNA
Tombusviridae izometryczny brak (+)ssRNA
Trichovirus nitkowaty brak (+)ssRNA
Tymovirus izometryczny brak (+)ssRNA
Umbravirus izometryczny (?) jest (?) (+)ssRNA
Partitiviridae' izometryczny brak dsRNA
Bunyaviridaez izometryczny, duze  jest (-)ssRNA
Reoviridae® izometryczny brak dsRNA
Rhabdoviridae® bacilloksztaltny jest (-)ssRNA

1 . . s = e e . . 7z . .
— wirusy z rodziny Partitiviridae porazaja rtOwniez grzyby

— wirusy z rodzin Bunyaviridae, Reoviridae i Rhabdoviridae porazaja réwniez owady 1

kregowce
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Tabela 3. Rodziny i rodzaje wiruséw roslin [57]

Rodzina Rodzaj

Bromoviridae Alfamovirus, llarvirus, Bromovirus, Cucumovirus

Comoviridae Comovirus, Fabavirus, Nepovirus

Geminiviridae Subgroup I Geminivirus, "Subgroup II Geminivirus", "Subgroup III
Geminivirus"

Potyviridae Potyvirus, Rymovirus, Bymovirus

Sequiviridae Sequivirus, Waikavirus

Tombusviridae Tombusvirus, Carmovirus

Partitiviridae Alphacryptovirus, Betacryptovirus + 2 rodzaje wiruséw infekujacych

Bunyaviridae

grzyby
Tospovirus + 4 rodzaje wiruséw infekujacych kregowce

Reoviridae Fuyuvirus, Oryzavirus, Pliytoreovirus + 6 rodzajéw wirusow infekujacych
kregowce
Rhabdoviridae Cytorhabdovirus, Nucleorhabdovirus + 3 rodzaje wiruséw infekujacych

Kregowce i stawonogi

wirusami ze wszystkich tych trzech rodzajéw wystepuja pewne podobiefistwa w
organizacji genomow oraz w budowie biatek funkcjonalnych, np. polimerazy i
biatka transportowego [13, 24, 65, 76]. Podobnie, rodzaj Furovirus wydzielono z
rodzaju Tobamovirus ze wzglgdu na podzial genomu oraz przenoszenie przez
grzyby glebowe [44].

Co dalej?

Usprawnianie technik badawczych spowodowato w ostatnich latach znaczne
nagromadzenie danych dotyczacych sekwencji kwaséw nukleinowych réznych wiru-
sOw, strategii translacji ich genoméw i budowy uzyskiwanych biatek strukturalnych
ifunkcjonalnych. Badania te ujawniaja z jednej strony drobne nawet réznice pomigdzy
poszczegSlnymi gatunkami i rodzajami wiruséw i pozwalaja na wyrdznienie podsta-
wowych taksonéw wiruséw, a z drugiej strony dostarczaja informacji o wspdlnych
cechach pozwalajacych sensownie grupowaé rodzaje w rodziny i wigksze jeszcze
grupy klasyfikacyjne. Na przyktad okazuje si¢, Ze rézne wirusy nitkowate maja wiele
Wsp6lnych cech jesli chodzio powstawanie i budowe funkcjonalnych enzymow takich
Jak polimeraza, czy helikaza [15]. Podobienistwo pewnych cech pozwala nawet
grupowac tacznie wirusy roslin i np. krggowcéw w wigksze jednostki — tzw.
Supergrupy, czy superrodziny [28, 30, 44, 54, 55].

Najszerzej znane sa dwie takie supergrupy — wirusy picornapodobne (picorna-
like) i wirusy Sindbispodobne (Sindbis-like) bardziej moze znane pod niezbyt udana
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nazwa alpha-like [27, 30]. Do infekujacych krggowce picornavirusow sposrod wiru-

séw roslinnych podobne s como-, nepo- i potywirusy. Wspdlne ich cechy sa nastg-

pujace:

— ich RNA ma niewielkie biatko genomowe (VPg) na koficu 5’ i sekwencjg poli(A)
na koncu 3,

— ckspresja genomu u tych wiruséw zachodzi przez translacjg¢ do tzw. poliprotein,
z ktérych dopiero powstaja biatka funkcjonalne w procesie proteolizy,

— RNA tych wirus6w koduja kilka niestrukturalnych bialek wykazujacych znaczaca
(wigcej niz 20%) homologig sekwencji aminokwasow,

— wyzej wspomniane, konserwatywne biatka sa kodowane przez podobnie uloko-
wane zestawy genow.

Druga supergrupa taczy wirusy roslin podobne do Sindbiswirusa powodujacego
stany zapalne u ssakéw. Sg to wirusy z rodziny Bromoviridae oraz tobamo-, tobra-,
furo-, hordei-, carmo- i tombuswirusy. Wirusy te r6znia si¢ wprawdzie budowq
genomow i strategia translacji, ale réwniez maja charakterystyczne cechy wspdlne
[30]:

— ich RNA ma charakterystyczna naktadke¢ na koncu 5°,

— wszystkie produkuja subgenomowe mRNA,

— wszystkie maja trzy konserwatywne, homologiczne strukturalnie regiony kodu-
jace, z ktérych przynajmniej dwa sa Scisle zwiazane z replikacja RNA.
Podobnie jak w systematyce organizméw zywych, istotna rol¢ w tworzeniu

taksonéw wyzszego rzedu beda zapewne mialy filogenetyczne powiazania pomigdzy

wirusami [62]. Dzigki postgpowi badaii w dziedzinie biologii molekularnej probuje
si¢ juz formutowaé hipotezy dotyczace filogenezy wiruséw [np. 15, 27, 54]. Przykia-
dowo przedstawimy tu model ewolucji closterowirusow.

Odrebnosé i specyficzne cechy closterowiruséw zostaly zauwazone juz do$¢
dawno [9], a péZniej wielokrotnie szczegStowo opisane [3, 5, 23, 42]. Z grupy te]
wydzielono péZniej capillowirusy [4] i trichowirusy [45]. Okreslono pelna sekwencj¢
nukleotydéw w genomach wybranych closterowiruséw i ustalono [1], Zze zawiera on
dziewie¢ r6znych ORF. ORF 1a i ORF 1b ulegaja ekspresji przez tworzenie duzej
poliproteiny cietej p6Zniej przez odpowiednia proteinaze, podobnie jak to si¢ dzieje
u wirusow zaliczanych do supergrupy picornapodobnych. Natomiast pozostate otwar-
te ramki odczytu (od drugiej do 6smej) ulegaja ekspresji via subgenomowe RNA, ¢O
jest charakterystyczne dla wiruséw zaliczanych do sindbispodobnych. RNA closte-
rowiruséw jest wyjatkowo duze (15.500 nukleotydéw u wirusa Zéttaczki buraka,
BYV), ma charakterystyczna naktadke na koficu 5°, natomiast nie ma sekwencji
poli(A). Z poszczegblnych fragmentéw tego RNA mozna wyprowadzi¢ RNA innych
wirus6w majacych genom w postaci (+)ssRNA [15]. Fragmenty te uznano za pewnego

rodzaju moduty [55] funkcjonujace w tej samej lub bardzo podobne;j postaci u innych
wirusow.
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Modut podstawowy (ang. core-module), analogiczny do wystepujacego u wiru-
sow sindbispodobnych jest odpowiedzialny za replikacj¢ RNA i koduje m.in. mety-
lotransferazg, helikazg i polimeraz¢ RNA. Modut drugi, zlokalizowany blizej kofica
3’ (ang. upstream accessory module) jestodpowiedzialny za produkcje pomocniczych
biatek funkcjonalnych, np. biatka funkcjonujacego w procesie przenoszenia wiruséw
przez wektory. Trzeci modut, tzw. "opiekuriczy" (ang. chaperone module) oddzielony
od modutu podstawowego intergenowa wstawka (ang. spacer), odpowiada za produ-
kcj¢ m.in. biatek ulatwiajacych montaz wirionéw i biatek wspomagajacych transport
wirusa (ang. movement-protein) w tkankach ro§liny. Czwarty modut odpowiada
przede wszystkim za biosyntezg¢ biatka kapsydu i jego duplikatu nie wchodzacego w
sktad wirionu. O ile modut podstawowy wyst¢puje w bardzo podobnej postaci u
licznych wiruséw porazajacych rosliny i zwierz¢ta, o tyle moduly drugi, trzeci i
czwarty maja budowe specyficzng dla closterowiruséw, cho¢ w nieco odmiennej
postaci pojawiajq si¢ i u innych wiruséw [15].

Uwaza sig, ze genotypy ré6znych wiruséw pochodza od podstawowego zestawu
gen6w obecnych u hipotetycznego wspdlnego przodka [15, 27, 38]. R6znicowanie si¢
zachodzito w wyniku przetasowywania si¢ genéw, duplikacji i rozdzielania genéw,
nabywania nowych genéw z komérek zywicieli i/lub od innych wiruséw, nabywania
nowych mechanizméw ekspresji genéw i wreszcie przez prawdziwe mechanizmy
rekombinacji. Rozwazania te doprowadzity do sformutowania réwniez filogenetycz-
nego modelu taksonomicznego dla proponowanej klasy Rubivirata (tab. 4).

Uktad przedstawiony przez Goldbacha i in. [29] obejmuje juz 4 supergrupy
wiruséw i prébuje wskazaé mozliwe filogenetyczne powiazania mi¢dzy nimi. Warto
tu jednak przypomniec, ze zasady taksonomii oficjalnie uznane przez ICTV idg w
nieco odmiennym kierunku, a we wspomnianej przed chwilg propozycji az dwie
supergrupy skladaja si¢ wylagcznie z wiruséw roslin. Przedstawione tu propozycje i
sugestie sg tylko przyktadowe, ale dobrze ilustruja kierunki myslenia o przysztosci
taksonomii wiruséw, nie zawsze zgodne z linig oficjalnie prezentowana przez ICTV,
cho¢ zdarza sig, Ze te rGzne trendy prezentuja ci sami ludzie.

Mig¢dzynarodowy Komitet Taksonomii Wiruséw to olbrzymia grupa ludzi. Pod-
komitet Wiruséw Roslin (Plant Virus Subcommittee, PVS) jest zespotem oczywiscie
mniejszym, ale réwniez duzym. Konkretne prace odbywaja si¢ w grupach roboczych
Pracujacych nad okreSlonymi rodzajami, rodzinami czy grupami wiruséw. Grupy te
Przedstawiaja swoje propozycje do akceptacji egzekutywie ICTV, gdzie w wyniku
gltosowania zapadaja wiazace decyzje. Whasnie, czy wiazace? Istnieja duze i silne
grupy wirusologéw niezupetnie akceptujace wyniki prac ICTV. Grupy te maja zreszta
mocne argumenty. Wiele wiruséw nie zostato jeszcze dostatecznie dobrze rozpozna-
nych. W innych przypadkach trudnosci sq innej natury. Na przyklad, opracowane sa
petne sekwencje RNA znakomitej wigkszoSci rozpoznanych wiroidow, a nie mozna
podjaé tu zadnych decyzji taksonomicznych ze wzgledu na nieznana, w kontekscie
genetycznym, funkcije tych kwas6w nukleinowych. Wszystko, na co sig zdecydowa-
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Tabela 4. Proponowany uktad taksonomiczny klasy Rubivirata obejmujacej wirusy o geno-
mie (+)ssRNA [15]

Rzad Rodzina Rodzaj (grupa) Organizm zywicielski
Rubivirales Rubwviridae Rubuwirus kregowce
Hepeviridae HEV group krggowce
Beneviridae BNYVYV group ro$liny
Alphaviridae Alphavirus kregowce, owady
Tobamovirales Tobamoviridae Tobamovirus rosliny
Tobravirus ro§liny
Hordeivirus rosliny
Furovirus rosliny
Bromoviridae Bromovirus rosliny
Cucumovirus rosliny
Alfamovirus ro$liny
llarvirus ro$liny
Idaeovirus ro$liny
Closteroviridae Closterovirus ro§liny
Citrivirus rosliny
Biclovirus rosliny
Tymovirales Tymoviridae Tymovirus roSliny
Carlaviridae Carlavirus ro§liny
Trichovirus rosliny
Captllovirus ro§liny
Potexviridae Potexvirus ros§liny

no, to podzial na trzy grupy, w ktérych wiodacymi, modelowymi wiroidami sg [37]:
wiroid wrzecionowatosci bulw ziemniaka (potato spindle tuber viroid, PSTVd),
wiroid Zdltej plamistosci awokado (avocado sunblotch viroid, ASBVd) i wiroid
bliznowatosci skérki jabtek (apple scar skin viroid, ASSVd). Z jednej strony nie
wszystko wigc jest jeszcze jasne, a z drugiej, czeka nas jeszcze moc pracy. Mozna
jednak mie¢ nadziej¢, ze imponujace obecnie postepy technik biologii i genetyki
molekularnej, a z drugiej rozwéj technik komputerowych stwarzajacy mozliwos¢
gromadzenia dostgpnych dla wszystkich danych oraz mozliwos$¢ szybkiej analizy i
opracowywania bardzo duzej liczby danych, pozwola przynajmniej zblizy¢ si¢ zna-
cznie do opracowania uniwersalnego, spjnego, logicznego i opartego na whasciwych
kryteriach systemu nazewnictwa i klasyfikacji wirusow.
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Nomenclature and classification of plant viruses
— a way to the unknown?

Summary

The very beginnings of plant virus nomenclature and classification were briefly
mentioned and different points of view on virus names were commented on, and
exemplified by 12 different proposals for the name of tobacco mosaic tobamovirus.
The history and activities of the International Committee on Taxonomy of Viruses
were briefly reviewed, stressing its legislation and regulation efforts.

In the main part of the lecture current regulations and proposals of ICTV were
presented concerning introduction of species concept and species-genus-family-order
system of virus taxonomy, as well as creating a single taxonomy system for all the
viruses. The main results of some research works in the field of genetics and molecular
biology were reviewed forming the basis for understanding genetic diversification and
speciation in plant viruses by comparing a gene structure and expression mechanisms.
The proposed species names as well as those of genus, family and order are cited.

Finally, current trends in virus taxonomy were presented. The implications of
so-called "super-groups" and some additional proposals for new virus orders and

families were discussed. The situation in the taxonomy of plant viroids was briefly
commented on.



