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1. Uvod

Rod Heterobasidion (Basidiomycota, Russulales, Bondarzewiaceae), a posebno
Heterobasidion annosum kompleks vrsta, uklju¢uje neke od najstetnijih Sumskih patogena u
crnogori¢nim Sumama diljem svijeta. Ove fitopatogene gljive izazivaju takozvanu bijelu trulez
(engl. white rot) i odumiranje stabala $to ih ¢ini velikom prijetnjom u proizvodnji drveta,
narocito u podrucjima gdje je prisutno intenzivno gospodarenje Sumama, stvaraju¢i goleme
ekonomske gubitke (Garbelotto i Gonthier 2013, Vainio i Hantula 2016). Osim narusavanja
zdravlja Sume, dovode i do velike emisije ugljikovog dioksida iz trulog drveta, smanjujuci
sposobnost Suma Cetinjaca da djeluju kao ponori ugljika (Olson i sur. 2012).

U rod Heterobasidion ubrajaju se Heterobasidion annosum i Heterobasidion insulare
kompleksi vrsta, u daljnjem tekstu kao H. annosum i H. insulare sensu lato (s.l.), te vrsta H.
araucariae koja nije u sastavu dva navedena kompleksa (Chen i sur. 2015). H. annosum s.l.
sastoji se od nekrotrofnih patogena koji se smatraju najstetnijim uzro¢nicima bolesti ¢etinjaca
(Garbelotto i Gonthier 2013), dok je veé¢ina vrsta H. insulare s.l. nepatogena (Chen i sur. 2014).
Upravo su zato vrste H. annosum s.1. jedne od najviSe istrazenih Sumskih gljiva te je razvijen
niz metoda kontrole ovih patogena, a kao novo potencijalno rjeSenje javlja se koristenje

mikovirusa kao sredstva bioloske kontrole.



2. Gljive roda Heterobasidion

2.1. Taksonomija i rasprostanjenost Heterobasidion annosum kompleksa

Chen i sur. (2015) navode pet priznatih vrsta unutar H. annosum s.1. i $est vrsta unutar
H. insulare s.I. U H. insulare s.l. svrstane su vrste H. linzhiense (Dai i sur. 2007), H. australe
(Dai i Korhonen 2009), H. ecrustosum, H. orientale (Tokuda i sur. 2009), H. amyloideum i H.
tibeticum (Chen i sur. 2014). H. annosum s.l. je kompleks vrsta Siroko rasprostranjen u
crnogori¢nim Sumama sjeverne polutke (Garbelotto i Gonthier 2013). Tri su vrste opisane na
podru¢ju Euroazije, H. annosum sensu stricto (s.s.), H. abietinum i H. parviporum (Niemel& i
Korhonen 1998, citirano u Chen i sur. 2015), a dvije u Sjevernoj Americi, H. irregulare i H.
occidentale (Otrosina i Garbelotto 2010).

Svaka vrsta inficira odredeni skup domacina. H. annosum uglavnom napada borove
(Pinus) iako moze inficirati i jele i smreke (Garbelotto i Gonthier 2013; Vainio i Hantula 2016).
H. parviporum iskljucivo inficira norvesku smreku (Picea abies), a H. abietinum srebrnu jelu
(Abies alba) i ostale vrste u rodu Abies. H. irregulare napada borove, smreke i cedar, a H.
occidentale se moze nalaziti na Sirem skupu domacina rodova Abies, Picea, Tsuga,
Pseudotsuga i Sequoiadendron (Garbelotto i Gonthier 2013).

Geografska rasprostranjenost H. annosum s.l. wvrsta (Slika 1) odgovara
rasprostranjenosti njihovih preferiranih domacina. H. annosum se nalazi na podru¢jima gotovo
cijele Europe, osim u sjevernim predjelima, te isto¢nije u predjelima juznog Sibira. H.
parviporum javlja se od sjevernih predjela Europe do Alpa i u Kini, Japanu i juznom Sibiru. H.
abietinum zauzima centralnu i juznu Europu i podru¢ja oko Sredozemnog mora. H. occidentale
se nalazi na zapadu Sjeverne Amerike dok je H. irregulare zabiljeZen i u isto¢nim Sumama
Sjeverne Amerike. H. irregulare takoder zauzima i predjele srednje Italije nakon $to je tamo

uveden tijekom Drugog svjetskog rata (Garbelotto i Gonthier 2013).
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Slika 1. Geografska rasprostranjenost H. annosum s.1. (prilagodeno prema: Garbelotto i Gonthier 2013).

2.2. Zivotni ciklus

Primarna infekcija izazvana je ulaskom bazidiospora prenosenih vjetrom kroz rane na
deblu ili korijenu domacina, a infekcija se moze razviti 1 na svjeze posjeCenim panjevima.
Vjerojatnost razvoja infekcije kroz rane ovisi o veli€ini oSte¢enja i vrsti domacina (Garbelotto
I Gonthier 2013). Germinacijom jedne bazidiospore nastaje homokariotski, efektivno haploidni,
primarni micelij (Korhonen 1978, citirano u Vainio i Hantula 2016). lako H. annosum s.l.
proizvode 1 konidije, smatra se da njihova uloga nije vaZna u procesu zaraze te da infekcije u
prirodi izazivaju samo spolne spore (Redfern i Stenlid 1998, citirano u Garbelotto i Gonthier
2013). Micelij se potom §iri korijenom te moze sekundarno inficirati nezarazene okolne jedinke
vegetativnim rastom micelija preko kontakata korijenja (Garbelotto i Gonthier 2013).

Jedinke gljiva odrzavaju svoj identitet putem sustava somatske inkompatibilnosti ili
vegetativne kompatibilnosti, koji kao posljedicu imaju izolaciju micelija u interakciji,
sprjecavajuéi fuziju hifa (anastomozu) te onemogucujuéi izmjenu citoplazme i jezgri (Hansen
i sur. 1993). Identificirane su tri intersterilne populacije unutar H. annosum s.l., nazvane S, P i
F grupa (Korhonen 1978, citirano u Stenlid i Rayner 1991). Opisan je i sustav pet genetskih
bialelnih lokusa (sa + i - alelima), nazvanih S, P, Vi, V2 i V3. Parenje izmedu jedinki
kompatibilnih tipova parenja omoguceno je kada su jedinke homoalelne za + alel barem u
jednom od ovih pet lokusa (Chase 1986, citirano u Stenlid i Rayner 1991).

Za razliku od primarnog micelija, sekundarni micelij ¢ini mozaik homokariotskog i

heterokariotskog micelija. Heterokariotski micelij nastaje parenjem homokariotskih micelija



koji nose razli¢ite alele parenja nakon ¢ega moze doé¢i do ponovne uspostave originalnih
homokariota putem jednojezgrenih konidija (Hansen i sur. 1993). Somatska inkompatibilnost,
izrazena u obliku zona s manjim brojem hifa, vidljiva je izmedu geneticki razlicitih
heterokariotskih jedinki (Korhonen 1978, citirano u Hansen i sur. 1993). Anastomoza je ipak
zabiljezena in vitro izmedu somatski inkompatibilnih micelija, ali ¢ini se da dolazi do fuzije
samo homokariotskih hifa unutar suprotstavljaju¢ih kolonija te nastajanja novog
heterokariotskog genotipa izmedu inkompatibilnih heterokariota. Novonastali heterokarioti u
meduprostoru i dalje izoliraju i razdvajaju somatski inkompatibilne kolonije, ali je njihovo
postojanje pokazatelj da reakcije somatske inkompatibilnosti ne blokiraju potpuno razmjenu
citoplazme i jezgara izmedu nesrodnih heterokariotskih kolonija (Hansen i sur. 1993).

Velika koli¢ina geneticki razli¢itih micelija iste vrste uocena je U mladih plantaza nakon
prve sjeCe Sto ukazuje na primarnu infekciju panjeva putem bazidiospora. Miceliji su bili
ograni¢eni na malom prostoru, obi¢no ukljucujuéi samo panj ili nekoliko stabala. U slu¢aju
infekcije istog panja sa vise razli¢itih bazidiospora, zbog genetskih razlika se na mjestima
dodira razli¢itih micelija razvijaju zone koje prostorno odvajaju micelije na sektore. Drvo u
kontaktnim zonama manje je ostec¢eno od drveta na prostoru koje zauzima samo jedan micelij
(Swedjemark i Stenlid 1993). U starijim Sumskim podru¢jima zasebni miceliji su veci i
inficiraju nekoliko stabala (Stenlid 1985, citirano u Swedjemark i Stenlid 1993). Upravo
¢injenica da miceliji identi¢nog genotipa nisu razdvojeni nego zauzimaju kontinuiran prostor
koji se povecava u starijim Sumama ukazuje na Sirenje micelija sekundarnom infekcijom preko

korijenja, a ne preko konidija (Garbelotto i Gonthier 2013, Swedjemark i Stenlid 1993).

2.3. Simptomi i kontrola Heterobasidion infekcija

Gljive bijele trulezi sposobne su razgraditi sve komponente biljnih stani¢nih stijenki,
celulozu, hemicelulozu pa ¢ak 1 lignin, pomocu izvanstani¢nih oksidacijskih enzima koji
uklju¢uju niz oksidaza i peroksidaza. Ti enzimi stvaraju visoko reaktivne i nespecificne
slobodne radikale koji utjeCu na depolimerizaciju i razgradnju spojeva stani¢ne stijenke
(Kersten i Cullen 2007). U ranim fazama infekcije, zbog spojeva izlu¢enih od strane i domacina
I patogena, dolazi do pojave tamne mrlje na drvetu koja postupnim propadanjem poprima
karakteristiCan izgled bijele trulezi, pokazujuc¢i laminacije i bijele mrlje kao rezultat
oksidativnih procesa (Stenlid i Redfern 1998, citirano u Garbelotto i Gonthier 2013).

Vanjski simptomi uocljivi su prilikom infekcije bjelik, kada se javljaju usporeni rast,

krace zadrzavanje iglica i kloroza. Infekcije srzi detektiraju se tek nakon rusenja stabala (Slika



2). Vrste H. annosum s.s. i H. irregulare ucinkovitije su od ostalih vrsta u infekciji bjelike i
kambija stabla, stoga izazivaju i brze susenje (Greig 1998, citirano u Garbelotto i Gonthier
2013).

Slika 2. Infekcija i propadanje srzi norveske smreke uzrokovano gljivom H. parviporum u vjetrom

sruSenom (lijevo) i posje¢enom (desno) stablu (preuzeto iz: Garbelotto i Gonthier 2013).

lako se pokazalo teskim iskorijeniti gljivu jednom kada je infekcija uspjesno
uspostavljena, ¢injenice da putevi infekcije ukljucuju vjetrom noSene spore i da je u svake vrste
roda Heterobasidion prisutna znacajna sklonost zarazavanja to¢no odredenih vrsta omogucile
su razvoj niza preventivnih mjera i kontrolnih strategija u zastiti od infekcija. Vrste roda
Heterobasidion mogu se kontrolirati promjenom kompozicije vrsta stabala i selekcijom onih
vrsta koje su manje podlozne lokalno prisutnim vrstama patogena, smanjujuéi incidenciju
bolesti tijekom vremena. Takoder, kontrola se moze vrSiti uklanjanjem panjeva, no to je vrlo
skupa i dugotrajna metoda koja zahtijeva i koristenje strojeva. Kemijskim i bioloskim
tretmanom panjeva mogu se sprijeciti infekcije sporama i Sirenje bolesti bez uklanjanja panjeva
(Garbelotto i Gonthier 2013). Kao uspjesno biolosko sredstvo pokazala se vodena otopina gljive
Phlebiopsis gigantea, koja je smanjila infekciju panjeva za 79% i smanjila opseg koloniziranog
podrucja na inficiranim panjevima u odnosu na kontrolu. Sli¢ne rezultate pruzili su i kemijski
agensi: bakrov oksiklorid (Cu2(OH)sCl), boraks (Na:BsO7-10H20) i urea (CO(NH2)2)
(Nicolotti i Gonthier 2005). Nijedna od ovih metoda ne rezultira potpunom zastitom od
patogena, stoga je potraga za novim rjeSenjima usmjerena na bioloSku kontrolu koristec¢i

mikoviruse.



3. Virusi gljiva roda Heterobasidion

Gljive roda Heterobasidion domacini su Sirokom spektru mikovirusa. Detektirano je
vise od 20 vrsta iz porodice Partitiviridae rodova Alphapartitivirus i Betapartitivirus, tri vrste
iz porodice Narnaviridae roda Mitovirus i jedna taksonomski neklasificirana vrsta nazvana
Heterobasidion RNA virus 6 (HetRV6). HetRV®, ¢ini se, pripada novoj virusnoj porodici koja
je, na temelju sli¢nosti sekvence koja kodira za RNA ovisnu RNA polimerazu (RdRp, od engl.
RNA-dependent RNA polymerase), u dalekom srodstvu sa partitivirusima i vrstama porodice
Potyviridae. Partitivirusima dodijeljena su imena Heterobasidion partitivirus (HetPV1,
HetPV2, HetPV3,...), a mitovirusima Heterobasidion mitovirus (HetMV1, HetMV2 i HetMV3)
(Kashif i sur. 2019; Vainio 2019; Vainio i Hantula 2016).

3.1. Genom i genska ekspresija

Partitivirusi i HetRV6 imaju dvolan¢ani RNA genom (dsRNA, od engl. double-
stranded RNA), a mitovirusi pozitivnu jednolan¢anu RNA (Vainio i Hantula 2016; Vainio i sur.
2015a). Partitivirusi imaju segmentirani genom Kkoji se sastoji od dva segmenta dsRNA, od
kojih svaki sadrzi jedan veliki otvoreni okvir ¢itanja (ORF, od engl. open reading frame) na
pozitivnom lancu RNA molekule. ORF koji kodira za protein kapside (CP, od engl. coat
protein) obi¢no se nalazi na manjem segmentu, a ORF koji kodira za RdRp na veé¢em (Slika 3).
Linearni dsRNA segmenti zasebno se omataju u vlastite kapside (Vainio i sur. 2018). HetRV6
i mitovirusi sadrze jedan segment i kodiraju samo za protein polimeraze (Slika 3) (Vainio i
Hantula 2016). Mitovirusi obitavaju u mitohondrijima domacina, stoga je njihova RdRp obi¢no
kodirana mitohondrijskim genetickim kodom. Kodon UGA u genomu mitovirusa tako kodira

za triptofan umjesto za stop kodon (Vainio 2019).
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Slika 3. Organizacija genoma HetPV2 (Partitiviridae, Betapartitivirus), HetRV6 i HetMV1
(Narnaviridae, Mitovirus). Netranslatirane regije (UTR, od engl. untranslated region) prikazane su
crno, a konzervirane regije RdRp sivo. ,,Panhandle” oznaCava strukturu koja nastaje spajanjem
komplementarnih sekvenci na 5'- i 3'- kraju transkripta. Strelice oznacavaju pozicije UGA kodona u
RdRp kodirajucoj regiji HetMV1 genoma koji kodira za triptofan koriste¢i mitohondrijsku translacijsku

tablicu (prilagodeno prema: Vainio i Hantula 2016).

Heterobasidion partitivirusi proizvode razlicite koli¢ine CP i RARp segmenata, gdje CP
segmenata obi¢no ima viSe, §to ima smisla uzmemo 1i u obzir ¢injenicu da se virusna Cestica
partitivirusa sastoji od 120 CP molekula i od samo jedne RdRp molekule. Zabiljezeni omjer
koli¢ine segmenata u izolata HetPV1-abl (iz H. abietinum) i HetPV2-pal (iz H. parviporum)
je uglavnom odrzavan konstantim pri razli¢itim uvjetima u prirodnim domacinima, uz vece
fluktuacije nakon njihovog uvodenja u nove domacine (Jurvansuu i sur. 2014). Znacajno vise
RdRp segmenata u odnosu na CP segmente zabiljezeno je u virusa HetPV13-anl (iz H.
annosum) (Vainio i sur. 2015a) i HetPV3-ecl (iz H. ecrustosum), u kojeg je omjer segmenata
bio osobito nestabilan (Jurvansuu i sur. 2014).

5'-krajevi segmenata istog partitivirusa sadrze slicne sekvence po kojima ih virusni
proteini potencijalno prepoznaju kao virusnu RNA i koordiniraju njihovu transkripciju i
pakiranje u virusne Cestice. CP transkripti prosje¢no imaju dulji poli(A) rep na 3'-kraju od RdRp
segmenata, Sto moguce doprinosi vecoj stabilnosti CP transkripata. Obiljezja poput ovih mogu

biti putevi kojima se regulira koli¢ina virusnih transkripata (Jurvansuu i sur. 2014).



3.2. Ucestalost i prijenos virusa

Virusi s dsSRNA genomom detektirani su u oko 17% izolata gljiva roda Heterobasidion
s podru¢ja Europe, Azije i Sjeverne Amerike. Partitivirusima je pripadalo manje od 30%
ukupnog broja detektiranih virusa, a pronadeni su u svim H. annosum s.l. vrstama te u dvije H.
insulare s.l. vrste (Vainio i sur. 2011). HetRV6 najéesce je detektirana vrsta mikovirusa u H.
annosum s.1. ¢ineéi vise od 70% dsRNA pozitivnih izolata, ali nije pronaden u H. insulare s.1.,
stoga je moguce da je ovaj Vvirus specifi¢an samo za H. annosum s.I. (Vainio i sur. 2012). I1zolati
gljiva roda Heterobasidion s manjih sumskih podruc¢ja s dugom povijeséu infekcija ovim
Sumskim patogenima pokazali su stopu infekcije od ¢ak 48-67% u H. parviporum (Vainio i sur.
2015b) i 29% u H. annosum (Hyder i sur. 2018), sto je znatno vise od prethodno zabiljezenih
17% te ukazuje na akumulaciju virusa tijekom vremena.

Veéina mikovirusa nema ekstracelularnu fazu replikacijskog ciklusa, odnosno
sposobnost stvaranja infektivnih ekstracelularnih Cestica, stoga se prenose intracelularnim
putem. Virusna dsRNA horizontalno se prenosi izmedu sojeva gljiva roda Heterobasidion
putem anastomoze (lhrmark i sur. 2002; Vainio i sur. 2010). Anastomoza je, kao $to je
navedeno ranije, zabiljezena in vitro i izmedu somatski inkompatibilnih i razli¢itih intersterilnih
grupa (Hansen i sur. 1993). Horizontalno Sirenje virusa izmedu vrsta roda Heterobasidion
zabiljezeno je po prvi puta i u prirodi, kada je detektirana dsSRNA Heterobasidion partitivirusa
1 (HetPV1) u H. parviporum i H. australe na podru¢ju Butana (Vainio i sur. 2011). Prijenos
virusa izmedu izolata istih vrsta roda Heterobasidion je ipak ¢e$¢i od meduvrsnog prijenosa
(Hantula i sur. 2020; Vainio i sur. 2018). Mogu¢ je i vertikalni prijenos dSRNA preko
bazidiospora i konidija, no frekvencija prijenosa dsRNA u konidije je manja od frekvencije
prijenosa u bazidiospore, stoga konidije vjerojatno nose manji znacaj u transmisiji dsSRNA
(lhrmark i sur. 2002; Ihrmark i sur. 2004).

Vainio i sur. (2015b) utvrdili su da spore uistinu sadrze virusnu dsRNA, ali detektiran
je samo HetRV6. Infekcija partitivirusima nije detektirana u izolatima dobivenima iz
uzorkovanih spora, ve¢ se ¢ini da se partitivirusi Sire sSamo kontaktom hifa izmedu susjednih
micelija. Takoder je utvrdeno da virusni sojevi nakupljaju toCkaste mutacije tijekom
dugotrajnih infekcija (Vainio i sur. 2015b). Upravo bi razlika u nacinu prenosSenja mogla
objasniti razliku u rasprostranjenosti i raznolikosti HetRV6 u odnosu na ostale virusne skupine,
odnosno ¢injenicu da je HetRV6 ¢es¢i i lokalno mnogo raznovrsniji u usporedbi s bilo kojim

od partitivirusa (Vainio i sur. 2016).



Moguce su i koinfekcije virusima te su dosad u prirodi zabiljeZzene maksimalno
trostruke dsSRNA virusne infekcije (Vainio i sur. 2015b), dok se stabilnost pet koinficirajucih
virusa pokazala niskom u prirodnim uvjetima (Hantula i sur. 2020), ukazuju¢i na postojanje
ograniCenja broja koinficiraju¢ih virusa u miceliju gljiva roda Heterobasidion. Virusi
medusobno utjecu na stope prijenosa drugih virusa na vrlo kompleksan nacin te su zabiljezene
I pozitivne i negativne interakcije. HetPV11-aul (iz H. australe) i HetPVV11-pal medusobno si
otezavaju prijenos izmedu H. annosum micelija kada se nalaze u recipijentu, ali zato HetP\V11-
aul u recipijentu znacajno pojacava prijenos HetPV13-anl i HetPV15-pal, dok HetPV11-pal
nema utjecaja na prijenos spomenutih virusa. HetPVV15-pal se bez prisutnosti drugih virusa nije
prenosio, a u slucaju koinfekcije donora uz HetPV13-anl oba su virusa imala veéu stopu

prenosenja (Kashif i sur. 2019).

3.3. Efekti virusa na domacina i potencijalna primjena u bioloskoj kontroli

S obzirom na intracelularni ciklus ve¢ine mikovirusa i ovisnost prenosenja o domacinu,
infekcije uglavnom ne izazivaju teze simptome i stani¢nu smrt, ali ¢esto rezultiraju pojavom
hipovirulencije fitopatogenih gljiva, otvaraju¢i put razvitku potencijalnih strategija bioloske
kontrole vrsta roda Heterobasidion (Vainio i sur. 2018). Pokazano je da su simptomi virusne
infekcije viSe izrazeni nakon promjene domacina, prijenosom tri vrste partitivirusa (HetPV1-
abl, HetPV3-ecl i HetPV2-pal) u soj H. occidentale, izoliran s razli¢ite vrste domacina i
razli¢itog kontinenta u odnosu na prirodne domacine ovih virusa. Svi virusi pokazali su
znacajne ucinke na stopu rasta novog domacina pri razliitim temperaturama (uglavnom
negativne, uz iznimku HetPV2-pal koji je djelovao pozitivno pri temperaturi od 25°C),
pokazujuéi da posljedice na fenotip ovise i o okoliSnim uvjetima. S druge strane, svi koristeni
virusi imali su blaze negativne u¢inke na stopu rasta prirodnih domacina pri testiranim uvjetima
(Jurvansuu i sur. 2014).

HetPV13-anl je, uz oslabljen rast, utjecao i na ekspresiju ¢ak 683 gena u
homokariotskim i heterokariotskim sojevima H. parviporum i H. annosum, uklju¢enih u
metabolizam ugljikohidrata, aminokiselina i lipida, redoks reakcije, detoksifikaciju, procese
vezane uz stani¢ne membrane i stijenke, stani¢ni ciklus i produkciju energije u mitohondrijima.
Promjene u metabolizmu dovode do stanja gladovanja domacina koje domacin pokusava
kompenzirati alternativnim sintetskim putevima. Navedene promjene u ekspresiji rezultiraju
znatno oslabljenim fenotipom domacina, smanjujuci i rast i sposobnost kolonizacije zivog

drveca u prirodi. HetPV13 sojevi, bliski HetPV13-anl, prirodno su prisutni i inficiraju H.



annosum i H. parviporum, ali nije zabiljezen njihov znacajan utjecaj na rast domacina.
Medutim, sama prisutnost sli¢nih virusa u prirodi ¢ini umjetno uvodenje HetPV13-anl prilikom
bioloske kontrole niskorizicnim. Kao metoda inokulacije predlozeno je koriStenje inficiranih
homokariotskih sojeva gljiva roda Heterobasidion kao donora, zbog njihove manje patogenosti
1 mogucnosti prenoSenja virusa parenjem i anastomozom (Vainio i sur. 2018).

Kao §to virusi medusobno utjecu na stopu prijenosa, tako utje¢u i na fenotipske
posljedice prilikom koinfekcija. HetPVV13-anl i HetPV15-pal su, uz smanjene stope rasta pri
samostalnoj infekciji svojih domacina, pokazali izrazito negativne posljedice na stopu rasta
prilikom dvostruke infekcije H. annosum. S druge strane, koinfekcija s HetPV1l-aul je
smanjila negativan utjecaj HetPV13-an1, dok koinfekcija s HetPV11-pal nije imala znacajnijeg
utjecaja (Kashif i sur. 2019). Mehanizmi ovih interakcija jo$ nisu razjasnjeni, ali je pokazano
da efekti virusa na vrste roda Heterobasidion nisu predvidljivi i aditivni te da vjerojatno ovise
0 unutarstani¢nim interakcijama izmedu virusa i domacina (Hantula i sur. 2020). Uocene
interakcije izmedu HetPV13-anl i HetPV15-pal, koji si medusobno povecéavaju stopu
prenosenja, ali i izazivaju negativne posljedice na domacina, ¢ine ih obe¢avaju¢im kandidatima

za sredstva bhioloske kontrole vrsta roda Heterobasidion.

10



4. Zakljucak

Fitopatogene gljive roda Heterobasidion trenutno su kontrolirane preventivnim
kemijskim (bakrov oksiklorid, boraks, urea) i bioloskim (P. gigantea) tretmanima panjeva
njihovih domacina, ali se u slucajevima kada je infekcija ve¢ uspostavljena pokazalo teskim
iskorijeniti patogen. Neki od brojnih virusa koji inficiraju vrste roda Heterobasidion pokazali
su se kao obecavajuca sredstva bioloske kontrole, koja bi se mogla koristiti uz postojece
preventivne mjere za $to ucinkovitiju zastitu od Sirenja infekcije. HetPV13-anl smanjuje rast
domacina i utjeCe na ekspresiju niza gena uklju¢enih u osnovne stani¢ne funkcije neovisno radi
li se o prirodnoj ili prethodno neizlozenoj vrsti domacéina. Osim toga, uoéene interakcije izmedu
HetPV13-anl i HetPV15-pal (medusobno povecavanje stope prenoSenja i izazivanje
negativnih fenotipskih posljedica prilikom koinfekcije domacina) potencijalno omogucuju
koristenje oba virusa u bioloskoj kontroli gljiva roda Heterobasidion te se prilikom inokulacije
moze koristiti Heterobasidion donor dvostruko inficiran ovim dvama virusima. Zbog prisutnosi
sojeva bliskih HetPV13 u prirodi, a i ¢injenice da se virus prenosi isklju¢ivo intracelularnim
putem samo izmedu vrsta roda Heterobasidion, umjetno uvodenje HetP\VV13-anl u prirodu ne
predstavlja veliki rizik. Daljnja istrazivanja, usmjerena na razjasnjavanje interakcija prilikom
koinfekcija medu virusnim vrstama i izmedu virusa i domacina, potrebna su kako bi olaksala
predvidanje utjecaja ve¢ postojecih virusnih infekcija na transmisiju i virulentnost virusa

koriStenih u bioloskoj kontroli.
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6. Sazetak

Rod Heterobasidion uklju¢uje neke od najstetnijih patogena u crnogori¢énim Sumama
diljem svijeta te je razvijen niz metoda njihove kontrole. Vrste roda Heterobasidion trenutno
su kontrolirane preventivnim kemijskim i1 bioloskim tretmanima panjeva njihovih domacina, a
kao nova potencijalna metoda bioloske kontrole ve¢ uspostavljenih infekcija javila se
moguc¢nost koriStenja mikovirusa. Virusi su sposobni prenositi se izmedu vrsta roda
Heterobasidion, koinficirati domacine i utjecati na njihovu stopu rasta i ekspresiju gena. Sojevi
HetPV13-anl i HetPV15-pal pokazali su obecavajuca svojstva za koriStenje u bioloskoj
kontroli ovih patogena, ali dodatna istraZivanja potrebna su kako bi se razjasnio utjecaj veé

postojecih virusnih infekcija na u¢inkovitost kontrole.

Klju¢ne rije¢i: anastomoza, bioloska kontrola, mikovirusi, prijenos virusa, koinfekcija

/. Summary

The genus Heterobasidion includes some of the most harmful pathogens in coniferous
forests around the world and a series of methods of controlling them has been developed.
Heterobasidion species are currently being controlled by preventive chemical and biological
host stump treatments and the possibility of using mycoviruses has emerged as a new potential
method of biological control of already established infections. Viruses affecting growth rate
and gene expression are capable of transmission between Heterobasidion species, and even
coinfection of the hosts. Strains HetPV13-an1 and HetPV15-pal have shown promising traits
for the use in the biological control of these pathogens, but further research is needed to clarify

the effect of existing viral infections on the control's efficiency.

Key words: anastomosis, biological control, mycoviruses, virus transmission, coinfection
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