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Rаsprоstrаnjеnоst PPV-D i PPV-Rec sојеvа virusа šаrkе šlјive 

(Plum pox virus) u Srbiјi i dinаmikа njihоvоg širеnjа u zаsаdu šlјivе 

 

Rezime 

Virus šarke šljive (Plum pox virus-PPV), prouzrokovač bolesti šarke šljive, je 

prisutan u Srbiji skoro 80 godina i smatra se ekonomski najznačajnijim virusom 

koštičavih voćaka. Od 7 opisanih sojeva PPV, u Srbiji je potvrđeno prisustvo tri 

soja: PPV-M, PPV-D i PPV-Rec. 

U cilju utvrđivanja raširenosti sojeva šarke u zasadima šljive i kajsije u 

Srbiji, u periodu 2008‒2010. godine, standardizovanom procedurom je sakupljeno 

ukupno 283 uzoraka lišća šljive i kajsije iz preko 90 zasada. Tipiziranje 

detektovanih izolata sprovedeno je IC-RT-PCR metodom kroz 4 odvojene PCR 

reakcije sa PPV-M i PPV-D specifičnim prajmerima sa ciljnim sekvencama u dva 

regiona genoma. Za filogenetsku analizu i utvrđivanje stope diverziteta odabran je 

41 izolat za sekvencioniranje fragmenata iz dva regiona genoma (C-ter NIb‒N-ter 

CP i C-ter P3‒6K1‒N-ter CI). 

U cilju ispitivanja dinamike širenja PPV-D i PPV-Rec sojeva u direktnoj 

kompeticiji, tokom 2008. godine podignut je eksperimentalni zasad sa 400 stabala 

šljive sorte Čačanska lepotica. Osam stabala, koja su locirana u sredini zasada, su 

inokulisana sa potpuno okarakterisanim PPV-D i PPV-Rec izolatima (4 stabla po 

izolatu-interni izvor infekcije). Sva stabla Prunus vrsta u neposrednoj okolini 

zasada su markirana, uzorkovana i testirana na prisustvo PPV (eksterni izvor 

infekcije). Pozitivni uzorci su sekvencionirani u C-ter NIb‒N-ter CP regionu 

genoma za dalju uporednu analizu sa sekvencama inokulisanih i novoinficiranih 

stabala u zasadu. Svake godine, od 2008‒2011., sva stabla u eksperimentalnom 

zasadu su vizuelno pregledana i ispitivana ELISA testom na prisustvo PPV. 

Pozitivni uzorci su tipizirani IC-RT-PCR metodom i sekvencionirani u C-ter NIb‒N-

ter CP regionu genoma. Tokom poslednje tri godine istraživanja vršeno je praćenje 

prisustva i dinamike brojnosti lisnih vaši u eksperimentalnom zasadu. 



U zasadima šljive i kajsije u Srbiji dominantno je prisutan PPV-Rec soj 

(55,7%), slede PPV-D soj (26,3%) i PPV-M soj (5,4%). U značajnom procentu 

(12,6%) potvrđene su i mešane infekcije. U centralnim i zapadnim delovima Srbije 

dominantno je prisutan PPV-Rec soj, dok u jugoistočnim delovima dominira PPV-D 

soj. Sprovedena filogenetska i analiza genealoške povezanosti sekvenci je pokazala 

da ne postoji povezanost srodnih sekvenci PPV izolata sa geografskim poreklom 

izolata niti sa vrstom biljaka domaćina. Uzrok ovakvih rezultata se može objasniti 

nekontrolisanim širenjem izolata putem zaraženog sadnog materijala u ranijem 

periodu. 

U eksperimentalnom zasadu su nakon četiri godine utvrđena 32 stabla 

zaražena PPV-Rec sojem i 5 stabala zaražena PPV-D sojem, što predstavlja 9,25% 

od ukupnog broja stabala u zasadu. Uzimajući u obzir brojnost PPV-D i PPV-Rec 

izolata iz okoline zasada, dobijeni rezultati ukazuju na nešto efikasnije širenje PPV-

Rec soja. Analizom sekvenci izolata sa inokulisanih, novozaraženih, kao i sa stabala 

iz neposredne okoline zasada, utvrđeno je da je izvor zaraze najvećeg broja stabala 

eksterni izvor infekcije. Nakon 4 godine, utvrđeno je samo jedno novozaraženo 

stablo sa PPV-Rec izolatom koji potiče iz internog izvora infekcije. Do pojave 

sekundarnih infekcija u zasadu dolazi u kasnijim godinama, ali bez pravilnosti u 

lokaciji novozaraženih stabala u odnosu na izvor infekcije.  

Istraživanja vrsta i brojnosti lisnih vaši su pokazala da oko 50 različitih 

vrsta posećuje zasad šljive. Značajan udeo čine vrste koje su potvrđeni vektori PPV, 

gde dominiraju vrste iz roda Aphis. Brojnost populacija lisnih vaši tokom 

ispitivanog perioda je značajno varirala. Utvrđeni termini najveće brojnosti su 

maj‒jun i avgust‒septembar. 
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Distribution of PPV-D and PPV-Rec strains of Plum pox virus in Serbia and the 

dynamics of their spread in plum orchard 

 

Abstract 

Plum pox virus (PPV), the agent of Sharka disease, is present in Serbia 

almost 80 years and it is considered as economically the most important virus of 

stone fruits. Three strains, out of 7 described, are present in Serbia: PPV-M, PPV-D 

and PPV-Rec.  

In order to determine the prevalence of strains in plum and apricot 

orchards in Serbia during the three-year period (2008-2010), a total of 283 plum 

and apricot leaf samples from over 90 orchards were collected by standardized 

procedure. Strain-typing of isolates was done by IC-RT-PCR in 4 separate PCR 

reactions with PPV-M and PPV-D specific primers with target sequences in two 

different genomic regions. For phylogenetic analysis and determination of 

diversity rate, 41 isolates were selected for sequencing fragments from two 

genomic regions (C-ter NIb‒N-ter CP and C-ter P3‒6K1‒N-ter CI). 

In order to study the dynamics of spread of PPV-D and PPV-Rec strains in 

direct competition, an experimental plum orchard of 400 trees of Čačanska 

lepotica variety was built in 2008. Eight trees, which are located in the middle of 

the orchard, were inoculated with a fully characterized PPV-D and PPV-Rec 

isolates (4 trees per isolate-internal source of infection). All Prunus trees in the 

vicinity of the experimental orchard were marked, sampled and tested for the 

presence of PPV (external source of infection). Positive samples were sequenced in 

C-ter NIb‒N-ter CP genomic region for further analysis with sequences of 

inoculated and newly infected trees in the orchard. Every year, from 2008‒2011, 

all trees from the orchard were visually inspected and tested by ELISA for the 

presence of PPV. ELISA positive samples were typed by IC-RT-PCR and sequenced 

in the C-ter NIb‒N-ter CP genomic region. During the last three years of research, 

the presence and the number of aphids in the experimental orchard were 

monitored. 



PPV-Rec strain is predominantly present in plum and apricot orchards in 

Serbia (55.7%), followed by PPV-D strain (26.3%) and PPV-M strain (5.4%). Mixed 

infections were confirmed in the substantively percentage (12.6%). In central and 

western parts of Serbia PPV-Rec strain is predominant, while the PPV-D strain is 

dominantly present in south-eastern parts. Conducted phylogenetic and 

genealogical analysis of sequences showed no relationship of related sequences 

with the geographic or host origin of the isolates. The cause of these results can be 

explained by the uncontrolled spread of isolates through infected planting material 

in the past. 

After four years, 32 trees infected with PPV-Rec strain and 5 trees infected 

with PPV-D strain were confirmed in the experimental orchard, which represents 

9.25% of total trees. Taking into account the number of PPV-D and PPV-Rec 

isolates from the close vicinity, the results indicate slightly efficient spread of PPV-

Rec strain. Analysis of sequences of isolates from inoculated, newly infected, as 

well as from the trees from the surroundings, indicates that the majority of trees 

were infected from the external sources of infection. After 4 years, only one newly 

infected tree with PPV-Rec isolate that originate from internal source of infection 

was found. The emergence of secondary infections in the orchard comes in later 

years, but with no regularity in location of newly infected trees in relation to the 

source of infection. 

Research on the aphid species and their number has shown that about 50 

different species visits plum orchard, of which a significant proportion of species 

are described as PPV vectors, with the domination of Aphid spp. The number of 

aphid populations during investigated period varied considerably. Determined 

periods of the largest number of aphids are May-June and August-September. 

Keywords: Plum pox virus, strains, ELISA, IC-RT-PCR, phylogenetics, aphids 

Scientific discipline: Biotechnological Sciences 

Scientific discipline as major: Phytopathology 

UDK: 634.1.21:22;632.38 
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5.2. Dinamika širenja sojeva šarke šljive, prisustvo i 

brojnost lisnih vaši u eksperimentalnom zasadu 

šljive 

5.2.1. Ispitivanja prisustva virusa šarke u 

eksperimentalnom zasadu u prvoj godini 

istraživanja (2008. godina)  

Nakon sadnje i prijema sadnica izvršen je vizuelni pregled prvih listova 

tokom prve dekade juna. Prilikom pregleda nije utvrđeno nijedna biljka šljive sa 

simptomima koji mogu ukazivati na prisustvo virusa šarke. 

Radi provere zdravstvenog statusa, sve biljke su DAS-ELISA testom ispitane 

na prisustvo PPV. ELISA testom ni u jednoj biljci nije utvrđeno prisustvo PPV. 

 

U fazi pripreme za podizanje eksperimentalnog zasada šljive tokom 

prethodne godine (2007.) izvršen je vizuelni pregled terena oko zasada. U malom 

zasadu šljive sorte Stenley koji se nalazi u blizini eksperimentalnog zasada izvršen 

je vizuelni pregled svih stabala i uzeti su uzorci za ELISA test (Šema 2). Od ukupno 

38 stabala u zasadu, kod 11 je potvrđeno prisustvo PPV. Radi tipiziranja izolata u 

pozitivnim uzorcima sproveden je IC-RT-PCR test. Rezultati analize su prikazani u 

tabeli 16. 

Od 11 stabala šljive, kod 8 je utvrđen PPV-Rec soj, a kod 3 stabla PPV-D soj. 

Svi izolati su sekvencionirani u C-tеr NIb―N-tеr CP regionu genoma radi kasnijeg 

upoređivanja sa sekvencama izolata iz eksperimentalnog zasada. 

Osim zaraženih stabala iz malog zasada šljive, utvrđena su i dva stabla šljive 

sorte Crvena ranka koja se nalaze oko 40 m od eksperimentalnog zasada u pravcu 

jugoistok. Sa ovih stabala su uzeti uzorci listova i izvršeno je tipiziranje izolata PPV 

IC-RT-PCR metodom. Utvrđeno je da je u oba stabla prisutan PPV-Rec soj i oba 

izolata su sekvencionirana u C-tеr NIb―N-tеr CP regionu (Tabela 16). 
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Tabela 16. Rezultati tipiziranja izolata PPV iz okoline eksperimentalnog zasada 

   REZULTATI PCR ANALIZA   
   N-ter CP CI   

Broj 
Pozicija 
stablaa  Sorta P4-P3M P4-P3D CIP-M CIP-D Soj 

Oznaka 
sekvence 

1 2/12 Stenley + - - + Rec 2/12exter 
2 2/8 Stenley + - - + Rec 2/8exter 
3 2/1 Stenley + - - + Rec 2/1exter 
4 3/9 Stenley + - - + Rec 3/9exter 
5 4/13 Stenley + - - + Rec 4/13exter 
6 4/12 Stenley - + - + D 4/12exter 
7 4/11 Stenley + - - + Rec 4/11exter 
8 4/9 Stenley - + - + D 4/9exter 
9 4/4 Stenley - + - + D 4/4exter 

10 4/3 Stenley + - - + Rec 4/3exter 
11 4/2 Stenley + - - + Rec 4/2exter 
12 / Crvena ranka + - - + Rec RS-23pl 
13 / Crvena ranka + - - + Rec RS-24-pl 

a broj reda/broj stabla u redu 

 

 

13  ○ ○ ● 

12  ● ○ ● 

11  ○ ○ ● 

10  ○ ○ 
 

9  ○ ● ● 

8  ● ○ ○ 

7  ○ ○ ○ 

6  ○ ○ ○ 

5  ○ ○ ○ 

4  ○ ○ ● 

3  ○ ○ ● 

2  ○ ○ ● 

1 ○ ● ○ ○ 

 1 2 3 4 
 

Slika 32. Pozicija inokulisanih sadnica u eksperimentalnom 
zasadu šljive (označeno belom linijom) 

Šema 2. Mapa malog 
zasada šljive (● - 
zaražena stabla) 

 

U trećoj dekadi juna meseca izvršena je inokulacija 8 posađenih sadnica 

šljive koja su locirana na sredini zasada (Šema 1 i slika 32). Inokulacija je urađena 

metodom chip-budding sa po 2 čipa po sadnici. Četiri stabla su inokulisana PPV-Rec 

izolatom RS-67pl. Pozicije inokulisanih stabala su 9/13, 9/15, 10/14 i 10/16 (broj 

reda /broj stabla u redu). PPV-D izolatom RS-68pl inokulisana su 4 stabla na 

pozicijama 9/14, 9/16, 10/13 i 10/15. Izolati za inokulaciju su odabrani iz 

kolekcije PPV-D i PPV-Rec izolata (potencijalnih inokuluma) na osnovu rezultata 

upoređivanja sekvenci C-tеr NIb―N-tеr CP regiona ovih izolata sa sekvencama 

izolata koji su detektovani u obližnjem malom zasadu šljive i izolatima sa stabala 

Crvene ranke. Upoređivanjem sekvenci C-tеr NIb―N-tеr CP regiona u programu 
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BioEdit utvrđeno je da se odabrani PPV-Rec izolat RS-67pl razlikuje od svih ostalih 

PPV-Rec izolata iz neposredne okoline eksperimentalnog zasada u 2 fiksne 

mutacije (nukleotida). Pozicije odgovarajućih nukleotida su date u tabeli 17. 

Sekvence su date u prilogu 2. 

Tabela 17. Lista pozicija i odgovarajuće nukleotidne promene između izolata RS-67pl i 
ostalih ispitivanih PPV-Rec izolata 

Pozicija nukleotidaa Pozicija nukleotidab RS-67-pl Ostali izolati 

8648 183 A T 

8653 188 T C 

aPozicija prema sekvenci kompletnog genoma izolata RS-67pl 
bPozicija prema sekvenci 427 bp fragmenta izolata RS-67pl 

 

Sekvenca C-tеr NIb―N-tеr CP regiona genoma PPV-D izolata RS-68pl 

razlikuje se od svih ostalih PPV-D izolata iz neposredne okoline eksperimentalnog 

zasada u 5 fiksnih mutacija (nukleotida). Pozicije odgovarajućih nukleotida su date 

u tabeli 18. Sekvence su date u prilogu 3. 

Tabela 18. Lista pozicija i odgovarajuće nukleotidne promene između izolata RS-68pl i 
ostalih ispitivanih PPV-D izolata 

Pozicija nukleotidac Pozicija nukleotidad RS-68-pl Ostali izolati 

8486 21 T G 
8541 76 A G 
8621 156 T G 
8622 157 G A 
8843 378 C T 

cPozicija prema sekvenci kompletnog genoma izolata RS-68pl 
dPozicija prema sekvenci 427 bp fragmenta izolata RS-68pl 

 

Istraživanja epidemioloških osobina odabranih izolata koja su sprovedena u 

Francuskoj su pokazala visoku efikasnost prenošenja oba izolata na šljivu, kajsiju i 

breskvu lisnim vašima Myzus persicae Sulz. (Gerard Labonne i Sylvie Dallot, lična 

komunikacija). 

Dve nedelje po inokulaciji izvršena je provera prijema kalemljenja i 

utvrđeno je da je kalemljenje bilo uspešno. Do kraja vegetacije 2008. godine 

izvršena su još dva vizuelna pregleda svih stabala šljive u eksperimentalnom 

zasadu. Tokom pregleda nisu utvrđena stabla sa simptomima prisustva virusa 

šarke. 
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5.2.2. Ispitivanja prisustva virusa šarke u 

eksperimentalnom zasadu u drugoj godini 

istraživanja (2009. godina) 

 

Vizuelni pregledi 

U eksperimentalnom zasadu je u prvoj dekadi juna 2009. godine sproveden 

vizuelni pregled svih stabala šljive. Prilikom pregleda su, osim na svih 8 

inokulisanih, na još 3 stabla šljive uočeni simptomi virusa šarke. Ocena simptoma 

je data u tabeli 19. 

Tabela 19. Opisni rezultati vizuelnog pregleda stabala šljive u eksperimentalnom zasadu 
tokom 2009. godine 

Broj Pozicija 
Ocena 

simptoma Izgled simptoma 
Intenzitet 
simptoma 

1 3/3 2 Mo, PP 3 
2 12/7 2 Mo, PP 3 
3 15/7 3 Mo, PP 3 
4 9/13 2 Mo, PP 2 
5 9/14 2 Mo, PP 3 
6 9/15 3 Mo, PP 3 
7 9/16 2 Mo, PP 3 
8 10/13 2 Mo, PP 3 
9 10/14 2 Mo, PP 3 

10 10/15 2 Mo, PP 2 
11 10/16 3 Mo, PP 3 

 

Na stablima 3/3, 12/7 i 15/7 su uočeni izraženi simptomi šarke u vidu 

mozaika i prstenastih pega, uglavnom na nekoliko grančica na jednoj skeletnoj 

grani. 

Na inokulisanim stablima su simptomi bili ujednačeno izraženi na po 

nekoliko grančica na jednoj skeletnoj grani u vidi mozaika i prstenastih pega. 

Tokom jula i avgusta 2009. godine ponovljeni su vizuelni pregledi u kojima 

nisu utvrđena nova stabla sa simptomima šarke. 

ELISA test 

U prvoj dekadi jula 2009. godine ELISA testom su sva stabla šljive u 

eksperimentlnom zasadu ispitana na prisustvo virusa šarke šljive. Od svih 

analiziranih stabala virus šarke je, pored inokulisanih stabala, potvrđen i kod 

stabala 3/3, 12/7 i 15/7. Rezultati ELISA testa su u saglasnosti sa vizuelnim 

pregledima, jer je kod svih stabala sa simptomima potvrđeno prisustvo PPV. 
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IC-RT-PCR 

Radi utvrđivanja soja PPV prisutnog u uzorcima koji su dali pozitivnu 

reakciju u ELISA testu, sproveden je IC-RT-PCR test. Analiza je pokazala da je u 

stablu 3/3 prisutan PPV-D soj, a u stablima 12/7 i 15/7 PPV-Rec soj (Tabela 20, 

šema 3). Kod inokulisanih stabala tipiziranje je dalo očekivane rezultate saglasno 

inokulaciji odgovarajućim izolatom. 

Tabela 20. Rezultati tipiziranja PPV izolata iz eksperimentalnog zasada 

  REZULTATI PCR ANALIZA   
  N-ter CP CI   

Broj 
Pozicija 
stabla P4-P3M P4-P3D CIP-M CIP-D Soj 

Oznaka 
sekvence 

1 3/3 - + - + D 3/3_09 
2 12/7 + - - + Rec 12/7_09 
3 15/7 + - - + Rec 15/7_09 
4 9/13 + - - + Rec 9/13 
5 9/14 - + - + D 9/14 
6 9/15 + - - + Rec 9/15 
7 9/16 - + - + D 9/16 
8 10/13 - + - + D 10/13 
9 10/14 + - - + Rec 10/14 

10 10/15 - + - + D 10/15 
11 10/16 + - - + Rec 10/6 

 

Sekvencioniranje 

Svi pozitivni uzorci (Tabela 20) su dalje analizirani sekvencioniranjem C-tеr 

NIb―N-tеr CP regiona genoma. Sekvence PPV-Rec i PPV-D izolata su date u 

prilozima 4 i 5. Kod svih stabala inokulisanih PPV-D izolatom RS-68pl, na poziciji 

204 je C umesto T, koji je prisutan kod inokuluma RS-68pl (Prilog 5). Ova mutacija 

nije od značaja u daljoj analizi.  

TCS analiza 

Genealoška povezanost izolata koji su potvrđeni u eksperimentalnom 

zasadu, izolata sa inokulisanih stabala i izolata iz neposredne okoline izvršena je 

TCS analizom. Na slikama 33 i 34 date su mreže rodoslovne povezanosti sekvenci 

C-tеr NIb―N-tеr CP regiona PPV-D i PPV-Rec izolata. 

TCS analiza ilustrativno pokazuje da zaražena stabla šljive iz 

eksperimentalnog zasada koja su detektovana u 2009. godini nisu zaražena 

izolatom sa inokulisanih stabala. 

Sekvence dva PPV-Rec izolata 12/7 i 15/7 takođe pokazuju znatnu 

divergentnost u odnosu na izolat sa inokulisanih stabala (10 i 12 nt razlike). 
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Međutim, sekvence ova dva izolata pokazuju veliku sličnost (3 i 1 nt razlike) sa 

sekvencama izolata iz neposredne okoline eksperimentalnog zasada (4/2exter, 

4/11exter i RS-24pl) (slika 33). PPV-D izolat sa stabla 3/3 pokazuje veliku 

divergentnost u odnosu na izolat sa inokulisanih stabala (13 nt razlike), kao i u 

odnosu na PPV-D izolate iz obližnjeg zasada (19 nt razlike) (slika 34). 
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Šema 3. Mapa eksperimentalnog zasada šljive sa pozicijama zaraženih stabala u 2009. 
godini ( - inokulisana stabla, ● - PPV-D, ● - PPV-Rec) 
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Slika 33. Mreža genealoške povezanosti analiziranih PPV-Rec izolata iz eksperimentalnog 
zasada (označeni žuto), njegove okoline (označeni belo) i PPV-Rec izolata sa inokulisanih 

stabala (označen plavo). Svaka linija predstavlja pojedinačnu mutaciju između dva izolata 
sa pozicijom mutacije. Nedostajuće (hipotetičke) sekvence su predstavljene kružićima. 

 

 

Slika 34. Mreža genealoške povezanosti analiziranih PPV-D izolata iz eksperimentalnog 
zasada (označeni zeleno), njegove okoline (označeni belo) i PPV-D izolata sa inokulisanih 

stabala (označen plavo) . Svaka linija predstavlja pojedinačnu mutaciju između dva izolata 
sa pozicijom mutacije. Nedostajuće (hipotetičke) sekvence su predstavljene kružićima. 
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Praćenje brojnosti i vrsta biljnih vaši 

 Tokom 2009. godine prаćеnjе prisustva vrstа i brојnоsti lisnih vаši vršeno 

je u periodu od 4. maja do 9. oktobra. Tokom ovog perioda, primenom Sticky-shoot 

metode uhvaćeno je ukupno 708 krilatih jedinki preko 40 vrsta lisnih vaši samo na 

tretiranim listovima (Prilog 6). Najveća brojnost populacije lisnih vaši u prolećnom 

periodu bila je od 13‒19. maja, dok je jesenji pik bio u periodu od 12‒21. 

septembra (Grafikon 7). Najveći broj uhvaćenih vrsta pripada rodovima: Aphis 

(34%), Myzocallis (9%), Rhopalosiphum (9%) i Capitophorus (8,5%). Najveća 

brojnost vrsta lisnih vaši koje su opisane kao vektori prati trend brojnosti ostalih 

vrsta, osim u trećoj dekadi juna. 

 

 

Grafikon 7. Dinamika populacija krilatih formi lisnih vaši uhvaćenih primenom Sticky-shoot 
metode tokom 2009. godine 

 

5.2.3. Ispitivanja prisustva virusa šarke u 

eksperimentalnom zasadu u trećoj godini 

istraživanja (2010. godina) 

 

Vizuelni pregledi 

U prvoj dekadi juna 2010. godine sproveden je vizuelni pregled svih stabala 

šljive u zasadu. Prilikom detaljnog pregleda su, osim na 8 inokulisanih, na još 20 

stabala uočeni simptomi virusa šarke šljive. Ocena simptoma je data u tabeli 21. 
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Na 9 stabala simptomi su bili prisutni na čitavoj kruni. Na 7 stabala 

simptomi su uočeni na grančicama jedne skeletne grane, dok su kod 3 stabla 

simptomi bili prisutni na grančicama dve skeletne grane. Kod stabla 12/18 

primećeno je samo par listova sa simptomima. Intenzitet simptoma na stablima je 

varirao od 2‒4, odnosno od blagih do jako izraženih simptoma. Uočeni simptomi 

na stablima su bili u vidu prstenastih i poluprstenastih pega i mozaika. 

Na svim inokulisanim stablima simptomi su uglavnom bili ujednačeno 

izraženi na gotovo celoj kruni u vidi mozaika i prstenastih pega. Simptomi su bili 

izraženi do jako izraženi, osim na stablu 9/13 gde su primećeni blagi simptomi. 

Tokom jula i avgusta 2010. godine ponovljeni su vizuelni pregledi u kojima 

nisu utvrđena nova stabla sa simptomima šarke. 

Tabela 21. Opisni rezultati vizuelnog pregleda stabala šljive u eksperimentalnom zasadu 
tokom 2010. godine 

Broj 
Pozicija 
stabla Ocena simptoma Izgled simptoma 

Intenzitet 
simptoma 

1 3/3 2 Mo, PP 3 

2 3/21 3 Mo, PP 3 

3 5/2 4 PP 2 

4 5/29 4 Mo 3 

5 6/1 2 Mo, PP 3 

6 6/17 4 PP 2 

7 6/23 4 PP 2 

8 6/27 2 Mo, PP 3 

9 7/1 2 Mo, PP 3 

10 7/20 2 Mo, PP 3 

11 10/11 2 PP 4 

12 10/24 3 Mo, PP 4 

13 12/7 3 Mo, PP 3 

14 12/18 1 Mo, PP 3 

15 13/20 4 PP 2 

16 14/25 2 Mo, PP 3 

17 15/3 4 PP 2 

18 15/7 4 Mo, PP 4 

19 15/15 4 Mo, PP 4 

20 16/8 4 PP 2 

21 9/13 3 Mo, PP 2 

22 9/14 4 Mo, PP 4 

23 9/15 4 Mo, PP 4 

24 9/16 4 Mo, PP 4 

25 10/13 4 Mo, PP 4 

26 10/14 3 Mo, PP 3 

27 10/15 4 Mo, PP 4 

28 10/16 4 Mo, PP 4 
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ELISA test 

Sva stabla šljive u eksperimentlnom zasadu su sredinom jula 2010. godine 

ELISA testom ispitana na prisustvo virusa šarke šljive. Od svih analiziranih stabala, 

virus šarke je utvrđen samo kod stabala koja su pokazivala simptome virusa šarke 

(Tabela 22). U stablima bez simptoma nije detektovan virus šarke. 

IC-RT-PCR 

Svi pozitivni uzorci iz ELISA testa su analizirani IC-RT-PCR metodom 

(Tabela 22). Analiza je pokazala da je u 2 stabla (3/3 i 3/21) prisutan PPV-D soj, a 

u 18 stabala (5/2, 5/29, 6/1, 6/17, 6/23, 6/27, 7/1, 7/20, 10/11, 10/24, 12/7, 

12/18, 13/20, 14/25, 15/3, 15/7, 15/15 i 16/8) PPV-Rec soj (Šema 4). Kod 

inokulisanih stabala rezultati su potvrdili održavanje pojedinačne infekcije 

odgovarajućim sojem. 

Tabela 22. Rezultati tipiziranja PPV izolata iz eksperimentalnog zasada 

  REZULTATI PCR ANALIZA   
  N-ter CP CI   

Broj Pozicija stabla P4-P3M P4-P3D CIP-M CIP-D Soj 
Oznaka 

sekvence 
1 3/3 - + - + D 3/3_10 
2 3/21 - + - + D 3/21_10 
3 5/2 + - - + Rec 5/2_10 
4 5/29 + - - + Rec 5/29_10 
5 6/1 + - - + Rec 6/1_10 
6 6/17 + - - + Rec 6/17_10 
7 6/23 + - - + Rec 6/23_10 
8 6/27 + - - + Rec 6/27_10 
9 7/1 + - - + Rec 7/1_10 

10 7/20 + - - + Rec 7/20_10 
11 10/11 + - - + Rec 10/11_10 
12 10/24 + - - + Rec 10/24_10 
13 12/7 + - - + Rec 12/7_10 
14 12/18 + - - + Rec 12/18_10 
15 13/20 + - - + Rec 13/20_10 
16 14/25 + - - + Rec 14/25_10 
17 15/3 + - - + Rec 15/3_10 
18 15/7 + - - + Rec 15/7_10 
19 15/15 + - - + Rec 15/15_10 
20 16/8 + - - + Rec 16/8_10 
21 9/13 + - - + Rec 9/13 
22 9/14 - + - + D 9/14 
23 9/15 + - - + Rec 9/15 
24 9/16 - + - + D 9/16 
25 10/13 - + - + D 10/13 
26 10/14 + - - + Rec 10/14 
27 10/15 - + - + D 10/15 
28 10/16 + - - + Rec 10/16 
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Sekvencioniranje 

 Svih 20 pozitivnih uzoraka je sekvencionirano u C-tеr NIb―N-tеr regionu 

genoma. Dobijene sekvence PPV-Rec i PPV-D izolata su međusobno uparene i date 

u prilozima 7 i 8. U prilozima su navedene oznake sekvenci zaraženih stabala iz 

2009. godine jer su sekvence izolata sa istih stabala iz 2010. godine identične. 
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2 ○ ○ ○ ○ ● ○ ○ ○ 

 

  ○ ○ ○ ○ ○ 

1 ○ ○ ○ ○ ○ ● ●  
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Šema 4. Mapa eksperimentalnog zasada šljive sa pozicijama zaraženih stabala u 2010. 
godini ( - inokulisana stabla, ● - PPV-D, ● - PPV-Rec) 
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TCS analiza 

Genealoška povezanost izolata koji su detektovani u eksperimentalnom 

zasadu tokom 2009 i 2010. godine, izolata sa inokulisanih stabala i izolata iz 

neposredne okoline izvršena je TCS analizom. Na slikama 35 i 36 date su mreže 

genealoške povezanosti sekvenci  C-tеr NIb―N-tеr CP regiona PPV-D i PPV-Rec 

izolata. Analiza pokazuje da izolati sa novozaraženih stabala ne potiču sa 

inokulisanih stabala. 

 

 

 

Slika 35. Mreža genealoške povezanosti analiziranih PPV-D izolata iz eksperimentalnog 
zasada (označeni zeleno), njegove okoline (označeni belo) i PPV-D izolata sa inokulisanih 

stabala (označen plavo) . Svaka linija predstavlja pojedinačnu mutaciju između dva izolata 
sa pozicijom mutacije. Nedostajuće (hipotetičke) sekvence su predstavljene kružićima. 
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Slika 36. Mreža genealoške povezanosti analiziranih PPV-Rec izolata iz eksperimentalnog 
zasada (označeni žuto), njegove okoline (označeni belo) i PPV-Rec izolata sa inokulisanih 

stabala (označen plavo) . Svaka linija predstavlja pojedinačnu mutaciju između dva izolata 
sa pozicijom mutacije. Nedostajuće (hipotetičke) sekvence su predstavljene kružićima. 

 

Praćenje brojnosti i vrsta biljnih vaši 

 Tokom 2010. godine prаćеnjе prisustva vrstа i brојnоsti lisnih vаši vršeno 

je u periodu od 29. aprila do 21. septembra. Primenom Sticky-shoot metode je 

tokom ovog perioda uhvaćeno ukupno 1289 krilatih jedinki preko 30 vrsta lisnih 

vaši na tretiranim listovima (Prilog 9). Najveća brojnost populacije lisnih vaši u 

prolećnom periodu bila je od  4‒9. juna, dok jesenji pik nije bio izražen. Najveći 

broj uhvaćenih vrsta pripada rodovima Myzocallis (82,6%) i Aphis (7,4%). Brojnost 

vrsta koje su opisane kao vektori je bila veoma niska u odnosu na ostale uhvaćene 

vrste (Grafikon 8).  
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Grafikon 8. Dinamika populacija krilatih formi lisnih vaši uhvaćenih primenom Sticky-shoot 
metode tokom 2010. godine 

 

5.2.4. Ispitivanja prisutva virusa šarke u 

eksperimentalnom zasadu u četvrtoj godini 

istraživanja (2011. godina) 

 

Vizuelni pregledi 

Tokom prve dekade juna 2011. godine sproveden je prvi vizuelni pregled 

stabala šljive u zasadu. Tokom pregleda su na 45 stabala (uključujući 8 

inokulisanih) uočeni simptomi virusa šarke šljive. Ocena simptoma je data u tabeli 

23. 

Na znatnom broju stabala simptomi su bili lokalizovani. Na 8 stabala 

primećeno je tek po par listova sa veoma blagim do blagim simptomima. Kod 12 

stabala simptomi su bili lokalizovani na nekoliko grančica jedne skeletne grane, 

dok je na 10 stabala bilo simptoma na više skeletnih grana. Svega 7 stabala je bilo 

sa simptomima sistemično izraženih po čitavoj kruni. Intenzitet simptoma na 

listovima se kretao od jako blagih do jako izraženih u vidu mozaika i prstenastih 

pega. 

Na inokulisanim stablima su simptomi bili ujednačeno izraženi na gotovo 

celoj kruni u vidi mozaika i prstenastih pega, a po prvi put su primećeni simptomi 
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tipa prosvetljavanja glavnog i bočnih lisnih nerava. Simptomi su bili izraženi do 

jako izraženi. 

Tabela 23. Opisni rezultati vizuelnog pregleda stabala šljive u eksperimentalnom zasadu u 
2011. godini 

Broj Pozicija stabla 
Ocena 

simptoma Izgled simptoma 
Intenzitet 
simptoma 

1 3/3 3 Mo 3 

2 3/19 1 Mo 1 

3 3/21 4 PP, Mo 4 

4 4/2 1 Mo, PP 1 

5 4/10 1 Mo 1 

6 5/2 3 Mo, PP, PN 2 

7 5/5 2 Mo, PP 2 

8 5/29 4 Mo, PP 3 

9 6/1 1 PP 1 

10 6/17 4 Mo, PP 4 

11 6/23 4 Mo, PP 3 

12 6/27 4 Mo 3 

13 7/1 2 Mo, PP 2 

14 7/3 1 Mo 2 

15 7/8 1 Mo, PP 2 

16 7/20 4 Mo, PP 3 

17 8/4 2 Mo 2 

18 8/8 1 Mo 2 

19 9/29 2 Mo, PP 2 

20 10/8 2 Mo 2 

21 10/9 2 Mo, PP 2 

22 10/11 2 Mo 3 

23 10/22 2 Mo 2 

24 10/24 3 Mo, PP, PN 3 

25 10/28 2 Mo, PN 2 

26 11/20 3 Mo, PP 2 

27 12/7 3 Mo, PP 2 

28 12/18 1 Mo 1 

29 13/3 2 Mo 3 

30 13/20 3 Mo, PP 3 

31 13/25 2 PP, Mo 2 

32 14/25 3 PP, Mo 4 

33 15/1 2 Mo 3 

34 15/3 3 Mo 2 

35 15/7 3 Mo, PP 3 

36 15/15 4 Mo 3 

37 16/8 3 PP, Mo 3 

38 9/13 3 Mo, PP 3 

39 9/14 3 Mo 3 

40 9/15 3 Mo, PP 4 

41 9/16 3 Mo, PN 3 

42 10/13 3 Mo, PP, PN 3 

43 10/14 3 Mo, PP 3 

44 10/15 3 Mo, PN 3 

45 10/16 3 Mo, PP 4 

 

Tokom jula i avgusta 2011. godine ponovljeni su vizuelni pregledi u kojima 

nisu utvrđena nova stabla sa simptomima šarke. Tokom ovih pregleda na nekim 
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stablima je bilo teško uočiti simptome virusa šarke. Radi se o stablima 3/19, 4/2, 

4/10, 6/1, 7/3, 7/8, 8/8 i 12/18, gde je tokom prvog pregleda uočeno samo par 

listova sa simptomima. 

Neposredno po pregledu stabala šljive u eksperimentalnom zasadu, 

pregledana su i sva stabla šljive iz obližnjeg malog zasada i uzeti su uzorci sa svih 

38 stabala za IC-RT-PCR test. 

ELISA test 

U prvoj dekadi jula 2011. godine ELISA testom su sva stabla šljive u 

eksperimentlnom zasadu ispitana na prisustvo virusa šarke šljive. Od svih 

analiziranih stabala, virus šarke je utvrđen kod svih stabala koja su pokazivala 

simptome virusa šarke (Tabela 23). U ostalim stablima bez simptoma nije 

detektovan virus šarke. 

IC-RT-PCR 

Svi pozitivni uzorci iz ELISA testa su dalje analizirani IC-RT-PCR testom 

(tabela 24). Analiza je pokazala da je u 5 stabаla (3/3, 3/19, 3/21, 9/29 i 13/3) 

prisutan PPV-D soj, a u 32 stabla (4/2, 4/10, 5/2, 5/5, 5/29, 6/1, 6/17, 6/23, 6/27, 

7/1, 7/3, 7/8, 7/20, 8/4, 8/8, 10/8, 10/9, 10/11, 10/22, 10/24, 10/28, 11/20, 

12/7, 12/18, 13/20, 13/25, 14/25, 15/1, 15/3, 15/7, 15/15 i 16/8) prisutan je 

PPV-Rec soj (Šema 5). Kod inokulisanih stabala rezultati su i tokom ove godine 

potvrdili održavanje pojedinačne infekcije odgovarajućim sojem. 
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Tabela 24. Rezultati tipiziranja PPV izolata iz eksperimentalnog zasada 

  REZULTATI PCR ANALIZA   
  N-ter CP CI   

Broj Pozicija stabla P4-P3M P4-P3D CIP-M CIP-D Soj 
Oznaka 

sekvence 
1 3/3 - + - + D 3/3_11 
2 3/19 - + - + D 3/19_11 
3 3/21 - + - + D 3/21_11 
4 4/2 + - - + Rec 4/2_11 
5 4/10 + - - + Rec 4/10_11 
6 5/2 + - - + Rec 5/2_11 
7 5/5 + - - + Rec 5/5_11 
8 5/29 + - - + Rec 5/29_11 
9 6/1 + - - + Rec 6/1_11 

10 6/17 + - - + Rec 6/17_11 
11 6/23 + - - + Rec 6/23_11 
12 6/27 + - - + Rec 6/27_11 
13 7/1 + - - + Rec 7/1_11 
14 7/3 + - - + Rec 7/3_11 
15 7/8 + - - + Rec 7/8_11 
16 7/20 + - - + Rec 7/20_11 
17 8/4 + - - + Rec 8/4_11 
18 8/8 + - - + Rec 8/8_11 
19 9/29 - + - + D 9/29_11 
20 10/8 + - - + Rec 10/8_11 
21 10/9 + - - + Rec 10/9_11 
22 10/11 + - - + Rec 10/11_11 
23 10/22 + - - + Rec 10/22_11 
24 10/24 + - - + Rec 10/24_11 
25 10/28 + - - + Rec 10/28_11 
26 11/20 + - - + Rec 11/20_11 
27 12/7 + - - + Rec 12/7_11 
28 12/18 + - - + Rec 12/18_11 
29 13/3 - + - + D 13/3_11 
30 13/20 + - - + Rec 13/20_11 
31 13/25 + - - + Rec 13/25_11 
32 14/25 + - - + Rec 14/25_11 
33 15/1 + - - + Rec 15/1_11 
34 15/3 + - - + Rec 15/3_11 
35 15/7 + - - + Rec 15/7_11 
36 15/15 + - - + Rec 15/15_11 
37 16/8 + - - + Rec 16/8_11 
38 9/13 + - - + Rec 9/13 
39 9/14 - + - + D 9/14 
40 9/15 + - - + Rec 9/15 
41 9/16 - + - + D 9/16 
42 10/13 - + - + D 10/13 
43 10/14 + - - + Rec 10/14 
44 10/15 - + - + D 10/15 
45 10/16 + - - + Rec 10/16 
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290 krilatih jedinki preko 40 vrsta lisnih vaši  na tretiranim listovima (Prilog 13). 

Tokom 2011. godine brojnost lisnih vaši je bila na niskom nivou, tako da pikovi 

brojnosti nisu bili izraziti kao tokom 2009. i 2010. godine. Najveći broj uhvaćenih 

vrsta pripada rodovima: Aphis (49%), Therioaphis (6%), Pemphigus (9%), 

Brachicaudus (4,5%) i Rhopalosiphum (4%). Najveća brojnost vrsta lisnih vaši koje 

su opisane kao vektori prati trend brojnosti ostalih vrsta, osim u intervalu kraj 

juna-početak jula (Grafikon 9). 

 

 

Grafikon 9. Dinamika populacija krilatih formi lisnih vaši uhvaćenih primenom Sticky-shoot 
metode tokom 2011. godine 
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6. DISKUSIJA 

6.1. Rasprostranjenost sojeva šarke šljive u Srbiji 

6.1.1. Rasprostranjenost sojeva šarke u zasadima šljive i 

kajsije u Srbiji 

Tokom izrade ove disertacije sprovedeno je najobimnije ispitivanje 

raširenosti sojeva virusa šarke u zasadima šljive i kajsije kod nas. Rezultati 

istraživanja pokazuju da je u gotovo svim (278 od 283) analiziranim uzorcima 

potvrđeno prisustvo PPV. Vizuelnim pregledima su ciljana stabla sa jasnim 

simptomima prisustva šarke, što je i potvrđeno laboratorijskim analizama. Kod 5 

uzoraka šljive sa veoma jasnim i karakterističnim simptomima, nalik onima koje 

izaziva virus šarke, IC-RT-PCR metodom nije utvrđeno prisustvo ovog virusa. Ovi 

uzorci su ELISA metodom analizirani i na prisustvo virusa hlorotične lisne 

pegavosti jabuke (Apple chlorotic leaf spot virus -ACLSV) i virusa prstenaste 

pegavosti paradajza (Tomato ring spot virus -ToRSV). Navedeni virusi mogu 

izazvati simptome nalik šarki, ali ELISA testom nije potvrđeno prisustvo niti ACLSV 

ni ToRSV. 

 

U analiziranim uzorcima dominantno je utvrđen rekombinantni soj virusa 

šarke (55,7%). U ranije sprovedenom istraživanju raširenosti sojeva virusa šarke 

šljive u Srbiji, sa nešto drugačijom strategijom uzimanja uzoraka, rekombinantni 

soj je utvrđen u 20,5% analiziranih uzoraka (Jevremović, 2008). Tada je analiziran i 

znatan broj uzoraka breskve i nektarine (oko polovina analiziranih uzoraka), ali 

ukoliko se posmatraju samo uzorci šljive i kajsije, PPV-Rec soj je utvrđen u 36,4% 

uzoraka. U strukturi gajenja koštičavih voćaka (računajući šljivu, kajsiju i breskvu) 

6 
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u Srbiji, šljiva ima dominantno mesto sa skoro 41 milion rodnih stabala, što je udeo 

od oko 89% (Republički zavod za statistiku RS). Breskva i kajsija su zastupljene sa 

po 3,8 i 1,5 miliona rodnih stabala. Uzimajući u obzir ovu proporciju zastupljenosti 

Prunus vrsta domaćina PPV u Srbiji, može se zaključiti da je generalno kod nas 

dominantno prisutan PPV-Rec soj. 

Nakon samo nekoliko godina od potvrde prisustva rekombinantnih izolata u 

Srbiji (Glasa et al., 2005) i prve studije prisustva i raširenosti ovog soja (Jevremović, 

2008), rezultati pokazuju da je ovaj soj značajno prisutan u zasadima šljive i kajsije. 

PPV-Rec soj je ustanovljen tek 2004. godine zahvaljujući razvoju molekularnih 

metoda karakterizacije. Istraživanja koja su u Srbiji ranije sprovođena serološkim 

metodama su ukazivala samo na prisustvo PPV-M i PPV-D izolata (Dulić, 2003; 

Paunović i Jevremović, 2003). Visok procenat zastupljenosti rekombinantnog soja 

potvrđuje ranije pretpostavke o njegovom dugogodišnjem prisustvu na teritoriji 

Srbije (Jevremović, 2008). Glasa et al., (2005) su na bazi analize nekoliko PPV-Rec 

izolata iz Srbije izneli hipotezu da ovaj soj potiče sa teritorije bivše Jugoslavije. 

Široka rasprostranjenost rekombinantnih izolata je rezultat njihovog uspešnog 

prilagođavanja uslovima u prirodi i vrlo efikasnog mehanizma širenja.  

 

Sa 26,3% prisustva, PPV-D soj zauzima drugo mesto po zastupljenosti u 

zasadima šljive i kajsije u Srbiji. U ranije sprovedenom istraživanju, Jevremović 

(2008) navodi približan procenat zastupljenosti PPV-D soja u uzorcima šljive i 

kajsije -23,8%. 

 

PPV-M soj je tokom sprovedenih ispitivanja utvrđen u svega 5,4% uzoraka, 

što ga stavlja na poslednje mesto po zastupljenosti kod šljive i kajsije u Srbiji. PPV-

M soj se u literaturi označava kao soj koji se u zasadima brzo širi, pre svega kod 

breskve (Quiot et al., 1995; Dallot et al., 1998, 2004). Rezultati ove disertacije 

pokazuju da je kod kajsije i šljive u Srbiji, PPV-M soj potpuno potisnut od strane 

druga dva utvrđena soja. 



 
 
DISKUSIJA 

82 
 

6.1.2. Sojevi virusa šarke u zasadima šljive 

Rezultati ispitivanja pokazuju da su sva tri soja virusa šarke prisutna u 

uzorcima šljive. Dominantno je zastupljen PPV-Rec soj (53,5%), što potvrđuje 

rezultate ranijih istraživanja (Jevremović, 2008). Visok procenat zastupljenosti 

rekombinantnog soja potvrđuje pretpostavke o njegovom dugom prisustvu u 

zasadima šljive u Srbiji. Pored Srbije, PPV-Rec izolati na šljivi su potvrđeni u još 14 

zemalja, ali za svega nekoliko zemalja postoje podaci o njegovoj raširenosti. U 

Bosni i Hercegovini je PPV-Rec utvrđen u 29% ispitivanih uzoraka šljive (Matić et 

al., 2006). Nedavnim istraživanjima, Jevremović et al., (2010) su u 87% analiziranih 

uzoraka šljive iz BiH potvrdili prisustvo rekombinantnog soja. U Bugarskoj, PPV-

Rec soj je zastupljen 18%, a u Slovačkoj 49% (Dallot et al., 2008). Zagrai et al., 

(2010) navode da je PPV-Rec soj u Rumuniji prisutan u niskom procentu (14%). 

Visok procenat zastupljenosti PPV-Rec soja kod šljive je utvrđen i u Crnoj Gori 

(Viršček-Marn et al., 2012). Tokom istraživanja raširenosti sojeva šarke u Češkoj, 

Polak i Kominek (2009) nisu potvrdili prisustvo PPV-Rec soja u uzorcima šljive (P. 

domestica), već samo u 3% uzoraka dženarike. 

 

Drugi soj po zastupljenosti u zasadima šljive u Srbiji je PPV-D soj (27,9%). 

Ovaj soj je prevalentan u zemljama zapadne i centralne Evrope. Dominantno je 

prisutan u zasadima u Austriji (89%), Češkoj (95%), Nemačkoj, Poljskoj i Rumuniji 

(73%) (Polak i Kominek, 2009; Malinowski, 2006; Jaraush, 2006, Zagrai et al., 2010). 

U literaturi se navodi da je PPV-D soj neepidemični soj, ali obimna istraživanja koja 

su sprovedena u Češkoj ukazuju da i ovaj soj može izazvati epidemije kod šljive i 

dženarike (Polak, 2002; Polak i Kominek, 2009). 

 

PPV-M soj je utvrđen u svega 5,4% uzoraka šljive. U odnosu na ranije 

saopštene podatke o 23,5% zastupljenosti kod šljive (Jevremović, 2008), ovo je oko 

4 puta manja zastupljenost PPV-M soja. Sa povećanjem broja analiziranih uzoraka 

šljive došlo je do smanjenja udela PPV-M soja, dok je povećan udeo PPV-Rec soja. 

PPV-M soj se u Srbiji uglavnom vezuje za breskvu gde je dominantno prisutan sa 

99% (Jevremović, 2008). 
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Kod šljive su utvrđene i mešane infekcije kod 13,2% uzoraka. Dominantan 

je broj uzoraka gde su u mešanoj infekciji utvrđeni PPV-D i PPV-Rec soj. Po prvi put 

je potvrđena infekcija stabla šljive sa sva tri ispitivana soja PPV (PPV-M, PPV-D i 

PPV-Rec). Ovakva trostruka prirodna infekcija sojevima PPV u prirodi do sada nije 

opisana u literaturi. Mešane infekcije predstavljaju preduslov za pojavu novih 

rekombinanata i šljiva predstavlja „idealnog“ domaćina za ispoljavanje ovog 

fenomena. 

 

Dobijeni rezultati pokazuju da su PPV-Rec i PPV-D soj u Srbiji veoma dobro 

adaptirani na ovu Prunus vrstu i da su gotovo potpuno potisnuli PPV-M soj iz 

zasada šljive. Visok procenat zaraze šljive ovim sojevima ukazuje na njihovo 

dugotrajno prisustvo u zasadima, kao i postojanje kompeticije između ova dva soja, 

gde prezentovani rezultati pokazuju „superiornost“ PPV-Rec soja. 

6.1.3. Sojevi virusa šarke u zasadima kajsije 

Broj analiziranih uzoraka kajsije je relativno mali (20 uzoraka), ali odnos 

uzoraka šljiva/kajsija odgovara njihovoj zastupljenosti u zasadima u Srbiji. U 

analiziranim uzorcima dominantno je utvrđen PPV-Rec soj (85%), dok su ostala 

dva soja (PPV-M i PPV-D) utvrđeni u svega po 5% uzoraka. Simptomi šarke na 

listovima kajsije su slabije izraženi i uglavnom lokalizovani na unutrašnje delove 

krune. Prilikom obilaska zasada kajsije i uzimanja uzoraka utvrđena su dva 

različita slučaja. Prvi, gde je u zasadima bilo veoma lako uočiti simptome na 

listovima i gde je procenat zaraze u zasadima visok. U drugom slučaju, u zasadima 

je bilo veoma teško locirati zaražena stabla jer su simptomi veoma blagi ili 

simptoma nije bilo. 

U literaturi se navodi da rekombinantni soj pre svega zaražava šljivu, dok je 

kod kajsije ređa pojava (Kollerova et al., 2008). Rezultati dosadašnjih istraživanja 

sojeva PPV u Institutu za voćarstvo – Čačak su pokazali da je PPV-Rec soj u 

visokom procentu prisutan kod kajsije u Srbiji. Takođe, Jevremović et al., (2010) su 

PPV-Rec soj detektovali u većini ispitivanih uzoraka kajsije iz Bosne i Hercegovine. 

Osim Srbije i Bosne i Hercegovine, PPV-Rec je na kajsiji utvrđen i u Bugarskoj, 
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Češkoj, Italiji, Mađarskoj, Slovačkoj i Pakistanu, ali bez preciznijih podataka o 

njegovoj raširenosti u okviru ove Prunus vrste (Glasa et al., 2004; Kollerova et al., 

2006; Szathmáry i Palkovics, 2010).  

6.1.4. Zastupljenost sojeva na nivou zasada 

Analiza rezultata rasprostranjenosti sojeva šarke na nivou zasada pokazuje 

veliku heterogenost ispitivanih zasada u pogledu prisustva sojeva PPV. 

Procentualno su najzastupljeniji zasadi u kojima je utvrđen samo PPV-Rec soj 

(34%) i zasadi u kojima su utvrđena dva soja: PPV-D i PPV-Rec soj (36%). Sa druge 

strane, u svega 1% zasada utvrđeno je prisustvo samo PPV-M soja. 

U više od polovine analiziranih zasada (53%) utvrđeno je prisustvo dva ili 

sva tri soja. Prisustvo više sojeva u zasadu predstavlja preduslov za pojavu 

mešanih infekcija koje potencijalno mogu dovesti do stvaranja de novo 

rekombinantnih izolata. 

6.1.5. Geografska distribucija sojeva šarke 

Rezultati ispitivanja uzoraka iz 12 okruga Srbije pokazuju da ne postoji 

striktna geografska lokalizacija pojedinačnih sojeva šarke na teritoriji Srbije. 

Rekombinantni soj je utvrđen u svim ispitivanim okruzima, bilo u pojedinačnoj ili 

mešanim infekcijama, a dominantno je raširen u 8 okruga. PPV-D soj je takođe 

utvrđen u svim okruzima, a prevalentan je u 4 okruga (Nišavski, Pirotski, Rasinski i 

Zaječarski). Za razliku od PPV-Rec i PPV-D soja, PPV-M soj nije utvrđen u svim 

okruzima. Ovaj soj nije utvrđen u uzorcima iz Jablaničkog, Kosovsko-Mitrovačkog, 

Pirotskog i Rasinskog okruga. Ovaj rezultat ne znači da PPV-M soj nije prisutan u 

ovim okruzima, već da nije raširen u zasadima šljive i kajsije. Jevremović (2008) 

navodi da je PPV-M soj prisutan u analiziranim uzorcima breskve iz nekoliko 

lokaliteta u ovim okruzima.  

Uzrok ovakve distribucije sojeva šarke na teritoriji Srbije je promet 

zaraženog sadnog materijala, koji do pre nekoliko godina nije strogo kontrolisan 

po važećim zakonima i pravilnicima. Sadni materijal zaražen lokalnim izolatima je 

unošen u nove lokalitete, gde je nastavljeno širenje izolata putem lisnih vaši. 

Karakterističan primer za ovaj način disperzije izolata je situacija u Zaječarskom 
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okrugu, gde su u zasadima starosti 10‒27 godina utvrđeni samo PPV-D i PPV-M soj 

(Prilog 1). U izolovanom zasadu šljive, starosti 2 godine, potvrđene su mešane 

infekcije tipa PPV-D+PPV-Rec koje nesumnjivo potiču od zaraženog sadnog 

materijala. Kao rezultat, u skorijoj budućnosti treba očekivati PPV-Rec soj u 

izvesnom procentu i u ovom lokalitetu. 

6.1.6. Analiza nukleotidnih sekvenci C-tеr NIb―N-tеr CP 

regiona 

Tokom izrade ovog rada određene su nukleotidne sekvence 41 odabranog 

izolata PPV. Osim PPV-Rec (23 izolata) i PPV-D (15 izolata), radi upoređivanja su 

odabrana i 3 PPV-M izolata. CP region genoma Potyvirus-a (naročito N-terminalni 

deo), pored P1 regiona, predstavlja najvarijabilniji region genoma i iz tog razloga 

se sekvence ovog regiona genoma često koriste za filogenetske analize (Aleman-

Verdaguer et al., 1997; Glasa et al., 2007). Osim toga, u C-terminalnom delu NIb 

regiona se nalazi tačka rekombinacije koja je karakteristična za PPV-Rec izolate 

(Glasa et al., 2004). 

Rekonstruisano filogenetsko stablo od 467 bp fragmenta iz C-tеr NIb―N-tеr 

CP regiona genoma jasno pokazuje tri klastera izolata koji odgovaraju ispitivanim 

PPV sojevima. Rezultati filogenetske analize potvrđuju rezultate IC-RT-PCR 

tipiziranja i daju nova saznanja o izolatima/sojevima. Na rekonstruisanim 

filogenetskim stablima (Slike 22 i 23) nema atipičnog grupisanja pojedinačnih 

izolata unutar klastera, što pokazuje da su svi izolati tipični predstavnici 

odgovarajućih sojeva. 

 

Procenjena vrednost genetičkog diverziteta u okviru PPV-Rec izolata 

ispitivanih u ovom radu je niska 0,017±0,003 i viša od vrednosti za PPV-M izolate 

0,012±0,004. Vrednost genetičkog diverziteta za PPV-M izolate je urađena za samo 

tri analizirana izolata, pa ovu vrednost treba uslovno i razmatrati. Za razliku od 

PPV-M i PPV-Rec izolata, proračunata vrednost genetičkog diverziteta za PPV-D 

izolate je viša i iznosi 0,026±0,004 (Tabela 10).  
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Rezultat TCS analize PPV-D sekvenci, kojom se procenjuje njihova 

genealoška povezanost, jasno pokazuje jednu mrežu sekvenci (Slika 24). Zadati 

limit parsimonije je 94%, gde se sekvence razlikuju u najviše 8 mutacija. Ukoliko se 

limit parsimonije poveća na 95%, takođe se dobija jedna mreža sekvenci (19 

sekvenci), dok su van mreže sekvence izolata RS-46pl i RS-55pl (Slika nije 

prikazana). Pri ovom limitu parsimonije maksimalan broj mutacionih promena je 

7, dok su najbliže konekcije sekvencama izolata 46pl i RS-55pl na 8 mutacija. TCS 

analiza pokazuje da ne postoji povezanost srodnih sekvenci sa geografskim 

poreklom izolata niti sa vrstom domaćina. Ovo se može objasniti distribucijom 

zaraženog sadnog materijala u geografski udaljene regione i okruge.  

TCS analiza 46 sekvenci PPV-Rec izolata takođe pokazuje jednu mrežu 

sekvenci (Slika 25). Pri zadatom limitu parsimonije 95%, limit konekcije izolata je 

7 mutacija. Ne prikazanoj mreži koja povezuje PPV-Rec izolate zapaža se da se 

većina sekvenci koje se razlikuju u samo jednom nukleotidu nalaze na velikoj 

geografskoj udaljenosti. Tipični primeri su izolati: RS-10pl (Valjevo) i RS-47pl 

(Štrpce); RS-47pl (Štrpce) i RS-56pl (Šabac); RS-10pl (Valjevo) i RS-63pl (Vučje); 

RS-09pl (Topola) i RS-52pl (Jarinje). Povezanost sekvenci izolata koji su geografski 

blisko locirani uočava se kod izolata RS-32pl, RS-33ap i RS-25ap. Izolati RS-32pl i 

RS-33ap uzeti su sa stabala udaljenosti od 96m koja se nalaze u dva susedna 

voćnjaka, a oba izolata su udaljena oko 4,6 km od izolata RS-25ap. Sa povećanjem 

limita parsimonije na 96% i 97%, takođe se dobija jedna mreža sekvenci, ali u 

ovom slučaju izolat D76 nije povezan u rekonstruisanoj mreži (slike nisu 

prikazane). Najbliža konekcija sekvenci izolata D76 je na 7 mutacija (D115), dok je 

maksimalan broj mutacija 6 (96%) i 5 mutacija (97%). U poređenju sa TCS 

analizom sekvenci PPV-D izolata, za PPV-Rec izolate se zapaža manja 

divergentnost izolata. Kao i za PPV-D izolate, TCS analiza pokazuje da generalno ne 

postoji povezanost srodnih sekvenci sa geografskim poreklom izolata niti sa 

vrstom domaćina. Uzrok ovakvih rezultata filogeografske analize se takođe može 

objasniti nekontrolisanim širenjem izolata putem zaraženog sadnog materijala.  

 

Filogenetska analiza 90 PPV izolata iz Srbije (46 PPV-Rec, 21 PPV-D i 23 

PPV-M izolata) daje slične rezultate kao i analiza 41 izolata opisanih u ovoj 
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disertaciji. Najveću vrednost genetičkog diverziteta pokazuje klaster PPV-D izolata 

0,028±0,004, slede klaster PPV-M izolata 0,020±0,003 i klaster rekombinantnih 

izolata 0,017±0,003 (Tabela 11). U ovoj analizi vrednosti genetičkog diverziteta 

unutar PPV-M i PPV-Rec izolata je približna. Ovi rezultati su u potpunim 

saglasnostima sa ranijim istraživanjima genetičke strukture virusa šarke šljive u 

Srbiji (Jevremović, 2008; Jevremović et al., 2009). 

Više autora navodi da populacije virusa koje pokazuju veću vrednost 

genetičkog diverziteta treba smatra starijim (Moya i Garcia-Arenal, 1995; Azzam et 

al., 2000; Glasa et al., 2007; Wei et al., 2009). Na bazi ovog stanovišta populaciju 

izolata koji pripadaju PPV-D soju u Srbiji treba smatrati starijom u odnosu na PPV-

M i PPV-Rec soj. PPV-D soj je prevalentan u okruzima koji se nalaze istočno od 

Velike i Južne Morave, a to su upravo lokaliteti gde je šarka po prvi put opisana u 

Srbiji (Josifović, 1941). Uzimajući u obzir sve ove navode, može se predpostaviti da 

je PPV-D soj „najstariji“ soj šarke prisutan Srbiji. 

Podatak da je procenjena vrednost genetičkog diverziteta PPV-Rec izolata 

najniža, sugeriše da ovaj soj treba smatrati „najmlađim“ i da je on proizvod 

rekombinacije, kao što navode i Glasa et al., (2004). Neke pojave, kao što je 

genetičko usko grlo (genetic bootleneck), koje se javljaju nakon pojave 

rekombinacije, mogu uticati na ovaj način identifikacije „starijih“ i „mlađih“ izolata 

i sojeva (Glasa et al., 2004). Prolazak populacije kroz usko grlo smanjuje genetičku 

varijabilnost unutar populacije i povećava genetičke razlike u odnosu na druge 

populacije. Uzimajući u obzir i ove fenomene, moguć je i potpuno drugačiji 

scenario da je PPV-Rec soj „predak“, a da PPV-M ili PPV-D soj predstavljaju 

rekombinante koji potiču od pojave rekombinacije u NIb genu (Glasa et al., 2004, 

Glasa et al., 2005).  

Vrednosti genetičkog diverziteta između klastera PPV-M, PPV-D i PPV-Rec 

izolata pokazuju više vrednosti u odnosu na proračunati genetički diverzitet 

unutar pojedinih klastera PPV sojeva. Diverzitet između PPV-Rec i PPV-M izolata 

iznosi 6,7%. Ovaj rezultat je u potpunoj saglasnosti sa tipom genoma 

rekombinantnih i PPV-M izolata nizvodno od tačke rekombinacije. Diverzitet 

između PPV-D i PPV-Rec, odnosno PPV-D i PPV-M je znatno veći i iznosi 25‒27%. 
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Filogenetska analiza nukleotidnih sekvenci 46 PPV-Rec izolata iz Srbije sa 

još 160 dostupnih sekvenci PPV-Rec izolata iz drugih zemalja pokazala je da ne 

postoji specifično grupisanje izolata iz Srbije u odnosu na PPV-Rec izolate iz drugih 

zemalja (Slika 26). Procenjena vrednost genetičkog diverziteta u okviru svih PPV-

Rec izolata iznosi 0,021±0,003. Ukoliko se posmatraju samo PPV-Rec izolati iz 

Srbije ova vrednost je nešto niža i iznosi 0,018±0,003, dok je za izolate iz ostalih 

zemalja 0,022±0,003. Ovaj rezultat je u potpunoj suprotnosti sa navodima koje su 

izneli Glasa et al., (2005) analizirajući 7 PPV-Rec izolata iz Srbije, gde je na bazi 

proračunatih vrednosti genetičkog diverziteta izneta hipoteza da je bivša 

Jugoslavija centar disperzije PPV-Rec izolata. Rezultati izneti u ovoj disertaciji 

pokazuju da je odstupanje u vrednosti genetičkog diverziteta PPV-Rec izolata iz 

Srbije u odnosu na izolate iz ostalih zemalja na nivou statističke greške (0,004). Šta 

više, rekombinantni izolati iz Srbije pokazuju nižu vrednost genetičkog diverziteta 

u odnosu na ostale izolate, što je potpuno suprotan rezultat u odnosu na analizu 

malog broja uzoraka koji navode Glasa et al., (2005). 

Rezultati analize PPV-Rec izolata prikazani u ovoj disertaciji potvrđuju da je 

za pouzdane statističke proračune i dobijanje pouzdanih rezultata potrebno 

analizirati veliki broj izolata. To dokazuju i rezultati analize genetičkog diverziteta 

PPV-M izolata iz Srbije (Tabele 10 i 11). Vrednost genetičkog diverziteta PPV-M 

izolata iz ove disertacije (3 izolata) je 0,012±0,004, dok je ta vrednost za 23 izolata 

0,020±0,003, što je statistički značajna razlika. 

 

Analiza nukleotidnih sekvenci PPV-D izolata obuhvatala je 369 izolata, od 

čega 21 izolat iz Srbije. Kao i kod PPV-Rec izolata i kod filogenetske analize PPV-D 

izolata nema grupisanja izolata iz Srbije (Slika 27). Procenjena vrednost genetičkog 

diverziteta za izolate iz Srbije je 0,026±0,006. Vrednost genetičkog diverziteta za 

PPV-D izolate iz ostalih zemalja (348 izolata) je identična kao i vrednost genetičkog 

diverziteta svih analiziranih 369 PPV-D izolata i iznosi 0,031±0,006 (Tabela 13). 

Ukoliko se uporede vrednosti genetičkog diverziteta, uočava se da je ova 

vrednost za PPV-D izolate značajno viša (0,031±0,006) u odnosu na vrednost za 

PPV-Rec izolate (0,021±0,003). PPV-D izolati su utvrđeni u svim zemljama gde je 
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potvrđen virus šarke, dok su rekombinantni izolati utvrđeni u znatno manjem 

broju zemalja. 

6.1.7. Analiza nukleotidnih sekvenci P3-6K1 regiona 

Osim C-tеr NIb―N-tеr CP regiona genoma, kod svih odabranih izolata 

izvršeno je i sekvencioniranje fragmenta od 788 bp lociranog u C-ter P3, 6K1 i N-

ter CI regionu genoma. 

N-tеr CP, P1 i P3 su najvarijabilniji regioni genoma u okviru virusa iz roda 

Potyvirus, dok P3 region pokazuje najmanju varijabilnost između različitih sojeva 

jednog virusa (Aleman-Verdaguer et al., 1997). Upoređujući sekvence kompletnog 

genoma virusa šarke više autora je utvrdilo da su najvarijabiniji regioni genoma: 

N-ter CP, P1, P3 i C-ter HC (Palkovics et al., 1993; Myrta et al., 2006). 

 

Na bazi dobijenih nukleotidnih sekvenci 41 izolata rekonstruisano je 

filogenetsko stablo koje jasno pokazuje tri klastera izolata koji odgovaraju PPV-M, 

PPV-D i PPV-Rec soju (Slika 28). Dobijeni rezultati su u saglasnosti sa rezultatima 

tipiziranja izolata IC-RT-PCR metodom i analizom sekvenci C-tеr NIb―N-tеr CP 

regiona genoma. Filogenetsko grupisanje izolata je nezavisno od analiziranog 

regiona genoma (Candresse et al., 1995; Glasa et al., 2002b). Različiti regioni 

genoma virusa šarke ponašaju se kao odvojene celine i razlike u sekvencama 

između sojeva su prisutne duž čitavog genoma, iako vrednosti genetičkog 

diverziteta u okviru različitih regiona nisu jednake (Glasa et al., 2002b). 

Vrednost genetičkog diverziteta u okviru PPV-Rec izolata je najviša 

0,020±0,002, nešto manja u okviru PPV-D izolata 0,013±0,002, a najmanja u okviru 

PPV-M izolata 0,006±0,002 (Tabela 14). 

U analizi 69 PPV izolata iz Srbije (35 PPV-Rec, 18 PPV-D i 26 PPV-M izolata) 

dobijeni su analogni rezultati (Slika 29). Najvišu vrednost genetičkog diverziteta 

pokazuje klaster PPV-Rec izolata 0,019±0,002, sledi klaster PPV-D izolata 

0,015±0,002 i na kraju klaster PPV-M izolata 0,006±0,001 (Tabela 15). U ovom 

analiziranom regionu genoma klaster PPV-M izolata pokazuje najnižu vednost 

genetičkog diverziteta koja je 2,5‒3 puta niža u odnosu na PPV-D i PPV-Rec izolate. 
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Kao što je i očekivano, vrednosti genetičkog diverziteta između klastera 

PPV-M, PPV-D i PPV-Rec izolata pokazuju više vrednosti u odnosu na proračunati 

genetički diverzitet unutar pojedinih klastera PPV sojeva. Diverzitet između PPV-

Rec i PPV-D izolata iznosi 3,0%. Diverzitet između PPV-M i PPV-D, odnosno PPV-M 

i PPV-Rec je gotovo isti i iznosi 15,3‒15,5%. 

Filogenetska analiza P3-6K1 sekvenci 131 PPV-Rec izolata iz 12 zemalja 

(uključujući Srbiju) pokazala je izvesno grupisanje većine PPV-Rec izolata iz Srbije 

sa nekim izolatima iz Bosne i Hercegovine (Slika 30). Ovo grupisanje nije podržano 

visokim bootstrap vrednostima. Grupisanje izolata iz ostalih zemalja je takođe 

prisutno, ali bez visokih bootstrap vrednosti (osim za pojedine izolate iz Italije i 

Bugarske). Vrednost genetičkog diverziteta za izolate iz Srbije, kao i za izolate iz 

ostalih zemalja je identično (0,018±0,002) i ne daje preciznije objašnjenje 

parcijalnog grupisanja izolata. 

Filogenetska analiza P3-6K1 sekvenci 224 PPV-D izolata iz preko 20 zemalja 

pokazala je posebno grupisanje gotovo svih izolata iz Srbije (osim izolata RS-46pl, 

RS-59pl i RS-60pl) među kojima se nalazi i jedan izolat iz Slovačke (SK-226pl) 

(Slika 31). Bootstrap vrednost za ovu grupu izolata je svega 34%. Kao opšte 

pravilo, ukoliko je bootstrap vrednost za zadatu granu filogenetskog stabla 95% ili 

viša, onda se topologija te grane smatra ispravnom (Nei i Kumar, 2000). U brojnim 

filogenetskim analizama koje se sprovode u virusologiji, bootstrap vrednost koja je 

75% ili viša smatra se značajnom. Vrednost genetičkog diverziteta za izolate iz 

Srbije, kao i za izolate iz ostalih zemalja je identična (0,014±0,002). 

Delimično grupisanje PPV-Rec i PPV-D izolata koje se uočava na 

rekonstruisanim filogenetskim stablima od 723 bp fragmenta iz C-ter P3, 6K1 i N-

ter CI regiona (Slike 30 i 31) uslovljeno je pre svega manjom varijabilnošću unutar 

ovog regiona genoma virusa šarke u odnosu na N-ter CP region. 
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6.2. Dinamika širenja sojeva šarke šljive, prisustvo i 

brojnost lisnih vaši u eksperimentalnom zasadu 

šljive 

Pionirska istraživanja prostornog i vremenskog širenja virusa šarke na šljivi 

kod nas je započeo Jordović još pre 60 godina i bila su bazirana uglavnom na 

ekspresiji simptoma (Jordović, 1965, 1975, 1976). U vreme ovih istraživanja, kada 

sojevi šarke nisu bili poznati i kada je dominantna sorta u našim voćnjacima bila 

Požegača, primenjivan je samo vizuelni metod inspekcije stabala u zasadu koji ne 

može da pruži sliku širenja pojedinih izolata (Jordović, 1975). U 

dvadesetogodišnjem istraživanju širenja virusa šarke u zasadu Požegače, Jordović 

je utvrdio je da su u prve dve godine ispitivanja zaražena stabla u zasadu bila 

nasumično locirana u zasadu bez ikakve regularnosti, što je ukazivalo da zaraza 

uglavnom potiče iz eksternih izvora. U narednim godinama, novozaražena stabla 

su skoncentrisana oko stabala koja su zaražena u prethodnim godinama. Slične 

rezultate širenja virusa šarke u kasnijim godinama infekcije navode Paunović et al., 

(2008) tokom ispitivanja brzine širenja virusa šarke u zasadu šljive sorte Čačanska 

rodna. 

Ispitivanja prostornog i vremenskog širenja virusa šarke šljive su 

sprovedena u zasadima kajsije, breskve i šljive u Španiji, Francuskoj, Grčkoj i 

Češkoj (Llácer et al., 1992; Gotwald et al., 1995; Dicenta et al., 1999; Martínez-

Gómez et al., 2003; Dallot et al., 2004; Varveri et al., 1999; Blazek et al., 2003). 

Međutim, agroekološki uslovi, prisustvo i rasprostranjenost sojeva, kao i 

epidemiološka situacija u ovim zemljama su potpuno drugačiji od uslova u Srbiji. 

Ispitivanja u eksperimentalnom zasadu šljive koja su sprovedena tokom 

izrade ove disertacije predstavljaju prva istraživanja praćenja brzine širenja 

pojedinih sojeva virusa šarke bazirana na analizi sekvenci i izradi rodoslovne 

povezanosti izolata detektovanih u zaraženim stablima. Sprovedeni eksperiment 

obuhvatao je kompleksnu primenu više metoda detekcije i karakterizacije virusa 

šarke. Pored nezaobilaznih vizuelnih pregleda, sprovedeni su serološki ELISA test i 

molekularna IC-RT-PCR metoda. Sekvencioniranjem dela genoma detektovanih 
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izolata i analizom sekvenci, primenom više softvera baziranih na različitim 

statističkim modelima omogućeno je praćenje prostornog i vremenskog širenja 

pojedinačnih izolata. 

Prilikom planiranja eksperimenta sa ciljem utvrđivanja intenziteta širenja i 

kompeticije PPV-D i PPV-Rec sojeva u zasadu šljive, idealna lokacija za podizanje 

eksperimentalnog zasada bila bi potpuno izolovana parcela bez Prunus vrsta u 

bližoj i daljoj okolini. Na taj način, širenje izolata sa inokulisanih stabala ne bi bilo 

ometano iz eksternih izvora. U našoj zemlji, gde je virus šarke endemično prisutan, 

veoma je teško naći takav lokalitet. U nekim regionima (Vojvodina) postoje ovakvi 

izolovani lokaliteti gde se na velikim površinama gaje ratarske kulture. Međutim, u 

ovakvoj sredini problem bi bilo prisustvo/odsustvo populacija određenih vrsta 

lisnih vaši koje su opisane kao vektori šarke, čije je prisustvo esencijalno za 

sprovođenje eksperimenta. 

Lokalitet koji je odabran za podizanje eksperimentalnog zasada nalazi se u 

selu Ostra kod Čačka, u Moravičkom okrugu, na lokalitetu sa idealnim 

agroekološkim uslovima za gajenje šljive. „Otežavajuća“ okolnost pri izboru 

lokacije predstavljala su zaražena stabla koja se nalaze u okolini zasada. Iz tog 

razloga, sva stabla koja se nalaze u neposrednoj blizini zasada su uključena u 

istraživanje i analizirana su zajedno sa svim stablima u eksperimentalnom zasadu. 

Uslovi koji su vladali tokom eksperimenta predstavljaju realne uslove (endemična 

raširenost virusa šarke šljive) u kojima se gaji šljiva i ostale Prunus vrste u Srbiji. 

Obzirom da je zasad lociran u regionu sa velikim brojem stabala šljive, 

kajsije i ostalih domaćina šarke nesumnjivo je da su lisne vaši prisutne, a naročito 

vrste koje su opisane kao vektori. Radi potvrde ove pretpostavke, tokom poslednje 

tri godine istraživanja, praćena je dinamika brojnosti populacija lisnih vaši koje su 

posećivale eksperimentalni zasad. 

6.2.1. Ispitivanje prisustva virusa šarke u eksperimentalnom 

zasadu u prvoj godini istraživanja (2008. godina) 

Ispitivanja u prvoj godini istraživanja imala su za cilj proveru zdravstvenog 

statusa posađenih sadnica i ispitivanje biljaka iz okoline zasada – potencijalnih 
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izvora infekcije. Tokom vizuelnih pregleda i sprovedenog ELISA testa ni u jednom 

stablu u zasadu nije utvrđeno prisustvo virusa šarke šljive. Ukoliko se za podizanje 

zasada koristi zaražen sadni materijal, simptomi se u najvećem broju slučajeva na 

posađenim biljkama javljaju odmah u prvoj godini. Međutim, zaraza može biti 

latentna i više godina (najčešće 3 godine), a da nakon tog perioda dođe do pojave 

prvih simptoma. To potvrđuju i rezultati ispitivanja sadnica kajsije i breskve koje 

su prikazali Quiot et al., (1995). 

U okolini eksperimentalnog zasada su na početku ogleda locirana dva 

potencijalna eksterna izvora infekcije na razdaljini od 40 m (2 zaražena stabla) i 70 

m (11 zaraženih od ukupno 38 stabala). Obzirom da se radi o stablima šljive koja 

su starosti 5 godina i koja imaju veliku lisnu masu, ona predstavljaju značajan izvor 

inokuluma koji se lisnim vašima može preneti u eksperimentalni zasad. Strukturu 

inokuluma čine 3 PPV-D i 8 PPV-Rec izolata u malom zasadu šljive, tako da je na 

početku eksperimenta odnos PPV-D:PPV-Rec (eksterni izvor infekcije) u malom 

zasadu jednak 1:2,67. Uzimajući u obzir i 2 stabla Crvene ranke odnos PPV-D:PPV-

Rec u neposrednoj okolini eksperimentalnog zasada je 1:3,3. 

Izbor izolata za inokulaciju je sproveden analizom sekvenci C-tеr NIb―N-tеr 

CP regiona genoma PPV izolata iz okoline eksperimentalnog zasada i više PPV-D i 

PPV-Rec izolata - potencijalnih inokuluma. Za inokulaciju su odabrana dva izolata 

(RS-67pl i RS-68pl) koji se od svih ostalih izolata iz okoline zasada razlikuju u 5, 

odnosno 2 fiksne mutacije (prilozi 2 i 3). Istraživanja epidemioloških osobina 

odabranih izolata u kontrolisanim uslovima, koja su pokazala visoku efikasnost 

prenošenja oba izolata na šljivu, kajsiju i breskvu lisnim vašima Myzus persicae 

Sulz., potvrđuju da su odabrani adekvatni izolati za ovaj ogled (Gerard Labonne i 

Sylvie Dallot, lična komunikacija). 

Inokulacija odabranih biljaka je uspešno sprovedena, što je potvrđeno 

proverom prijema kalemljenja, tako da je u eksperimentalnom zasadu odnos PPV-

D:PPV-Rec inokuluma (interni izvor infekcije) na početku eksperimenta 1:1. 
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6.2.2. Ispitivanje prisustva i distribucije virusa šarke u 

eksperimentalnom zasadu u drugoj godini istraživanja 

(2009. godina) 

Vizuelnim pregledom biljaka u drugoj godini istraživanja utvrđeni su 

simptomi virusa šarke na listovima svih 8 inokulisanih biljaka, kao i na još tri 

stabla (3/3, 12/7 i 15/7). Simptomi na svim stablima su bili lokalizovani na jednoj 

ili dve skeletne grane i jasno izraženi. ELISA testom je potvrđeno prisustvo virusa 

šarke u svim stablima koja su pokazivala simptome. 

 

Karakterizacija sojeva urađena je IC-RT-PCR testom i dopunjena je analizom 

sekvenci C-tеr NIb―N-tеr CP regiona genoma. Upoređivanjem sekvenci 

detektovanih izolata sa sekvencama inokuluma utvrđeno je da nijedno od tri 

novozaražena stabla nije zaraženo izolatom koji potiče sa inokulisanih stabala 

(Prilozi 4 i 5). Ovakav rezultat je očekivan, jer su odgovarajuća stabla inokulisana 

prethodne godine i neophodan je izvestan period za umnožavanje virusa u 

domaćinu, da se razviju simptomi i biljka postane značajan izvor inokuluma. 

Analiza sekvenci dva PPV-Rec izolata sa novozaraženih stabala (12/7_09 i 

15/7_09) i izolata iz okoline eksperimentalnog zasada pokazala je da su 

novoutvrđeni izolati veoma slični PPV-Rec izolatima 4/2exter, 4/11exter i RS-24pl. 

Ova tri izolata predstavljaju ustvari jedan isti izolat koji je utvrđen u tri stabla u 

okolini eksperimentalnog zasada. Izolat 15/7_09 pokazuje samo 1 nt razlike u 

odnosu ove eksterne izolate, dok se izolat 12/7_09 razlikuje u 3 nt (Slika 33). 

U jednom zaraženom stablu koegzistira veliki broj sekvencionih varijanti 

istog izolata, odnosno prisutan je značajan genetički diverzitet virusa šarke unutar 

domaćina (Jridi et al., 2006; Predajna et al., 2012). Sekvencioni varijanti mogu biti 

različito distribuirani u stablu, a njihov diverzitet se povećava idući od osnove 

stabla (deblo) ka najmlađim organima (listovi i plodovi) (Jridi et al., 2006). Pri 

uzorkovanju stabala u eksperimentalnom zasadu, kao i u njegovoj okolini, uzorci 

listova su uzimani sa svih delova krune. Na taj način detektovan je dominantan 

varijant izolata koji je prisutan u stablu. Ova činjenica je od posebnog značaja pri 

analizi izolata iz malog zasada šljive. Ova stabla su na početku eksperimenta bila 
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starosti 5 godina i sistemično zaražena virusom šarke. Pri prenošenju virusnih 

čestica na zdrava stabla, lisne vaši su na neperzistentan način prenele upravo onaj 

sekvencioni varijant koji je prisutan u listu na kome se lisna vaš hranila ili samo 

izvršila probne ubode koji su dovoljni da virus dospe u stilet. Uzimajući u obzir sve 

ove navode, sa velikom verovatnoćom se može tvrditi da izvor zaraze stabala 12/7 

i 15/7 predstavljaju stabla sorte Stenley 4/2, 4/11 iz obližnjeg malog zasada šljive 

ili stablo Crvene ranke (RS-24pl) (Slika 18, šema 2). 

 

Analizirani PPV-D izolati pokazuju znatno veću divergentnost. 

Novootkriveni izolat 3/3_09 ne potiče sa inokulisanih stabala (13 nt razlike), niti 

sa stabala iz obližnjeg malog zasada (po 19 nt razlike) (Slika 34). Postoje dva 

moguća izvora zaraze ovim PPV-D izolatom. Prvi, da je stablo 3/3 bilo latentno 

zaraženo sa PPV (zaražen sadni materijal), pri čemi je infekcija bila lokalizovana 

koja nije utvrđena ELISA testom, a simptomi su se ispoljili tek nakon godinu dana. I 

drugi, da izvor zaraze potiče sa nekog nepoznatog stabla koje se nalazi na većoj 

udaljenosti od eksperimentalnog zasada. Pojava prenošenja PPV na veće 

udaljenosti odavno je poznata, a to potvrđuju i istraživanja u Francuskoj (Labonne i 

Dallot, 2006). 

 

Ispitivanje prisustva vrsta i brojnosti lisnih vaši koje su posećivale 

eksperimentalni zasad pokazuje značajna kolebanja brojnosti populacija lisnih vaši 

tokom vegetacionog perioda. Jasno su izražena dva pika brojnosti (prolećni i 

jesenji), pri čemu je brojnost vrsta koje su opisane kao vektori gotovo dvostruka u 

prolećnom, negu u odnosu na jesenji pik (Grafikon 7). Tokom 2009. godine najveću 

brojnost su imale vrste iz roda Aphis, koje su značajni vektori PPV. 

6.2.3. Ispitivanje širenja virusa šarke u eksperimentalnom 

zasadu u trećoj godini istraživanja (2010. godina) 

U trećoj godini istraživanja utvrđeno je 20 stabala sa simptomima PPV. 

Ocena simptoma je varirala od 1‒4, odnosno od stabala sa 2‒3 listа sа 

simptоmimа, do stabala sa simptоmimа nа listоvima nа kоmplеtnој kruni. Iako je 
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do zaraze većine stabala došlo u prethodnoj godini postoji velika varijabilnost u 

intenzitetu i izgledu simptoma (Tabela 21). Ova varijabilnost nije uslovljena 

sortom jer se radi o istoj sorti (Čačanska lepotica), niti sojem virusa (Tabela 22). 

 

U odnosu na 2009. godinu kada su utvrđena samo 3 stabla zaražena sa PPV, 

tokom 2010. godine je utvđeno još 17 novozaraženih stabala, što ukupno čini 5% 

od svih biljaka u zasadu. Od 20 stabala, kod 2 je utvrđen PPV-D, a kod 18 PPV-Rec 

soj. U odnosu na prethodnu godinu broj stabala zaraženih PPV-D sojem povećan je 

2 puta, dok je broj stabala sa PPV-Rec sojem uvećan 9 puta. 

Analiza sekvenci C-tеr NIb―N-tеr CP regiona genoma novozaraženih stabala 

i sekvenci izolata inokuluma pokazuje da nijedno od novozaraženih stabala nije 

zaraženo izolatom sa inokulisanih stabala (Prilozi 7 i 8). 

Analiza sekvenci PPV-Rec izolata sa novozaraženih stabala i izolata iz 

okoline eksperimentalnog zasada ukazuje na postojanje divergentnosti 

detektovanih izolata (Slika 36). TCS analiza ukazuje na povezanost nt sekvenci 

izolata i nekoliko mogućih izvora infekcije. Izolat 15/15_10 ima 100% identičnu 

nukleotidnu sekvencu sa izolatima 2/8exter i 4/13exter što nesumnjivo potvrđuje 

da potiče sa nekog od ova dva stabla. Izolati 7/20_10 i 6/17_10 imaju samo 1 nt 

razlike u odnosu na navedene izolate, što navodi na zaključak da takođe potiču sa 

istih ovih stabala. U pogledu divergentnosti, ovim izolatima iz eksternog izvora 

bliski su i izolati 6/1_10, 6/27_10 (5 nt razlike), 16/8_10 (6 nt razlike), a najveću 

divergentnost pokazuje izolat 7/1_10 (7 nt razlike). 

Izolati 15/3_10, 6/23_10, 10/24_10, 13/20_10 i 14/25_10 pokazuju 4 nt 

razlike; izolat 10/11_10 5 nt razlike; a izolat 5/2_10 6 nt razlike u odnosu na 

izolate 4/2exter, 4/11exter i RS-24pl što ukazuje da svi ovi izolati mogu poticati sa 

ovih stabala iz okoline eksperimentalnog zasada.  

Izolati 5/29_10 i 12/18_10 pokazuju 3, odnosno 5 nt razlike u odnosu na 

izolat 3/9exter, što ga označava kao mogući izvor infekcije. 

 

PPV-D izolati iz eksperimentalnog zasada i iz eksternih izvora pokazuju 

visoku divergentnost. Izolat 3/21_10 pokazuje 16 nt razlike u odnosu na izolate 

4/4exter, 4/9exter i 4/12 exter. Kao i izolat 3/3_09, koji je utvrđen prethodne 
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godine, ne postoji značajna povezanost izolata 3/21_10 sa izolatima iz eksternog 

izvora, kao ni sa sekvencom izolata inokuluma. 

 

Tokom 2010. godine zabeležena je nešto veća brojnost uhvaćenih krilatih 

formi lisnih vaši u odnosu na prethodnu godinu. Međutim, brojnost vrsta koje su 

opisane kao vektori je znatno niža u odnosu na 2009. godinu (Grafikon 8). Pik 

brojnosti svih vrsta bio je u prvoj dekadi juna (prolećni pik) zahvaljujući velikoj 

brojnosti vrsta roda Myzocallis, naročito vrste M. boerneri čiji je domaćin hrast, a 

koja nije opisana kao vektor PPV. 

6.2.4. Ispitivanje dinamike širenja i prostorne distribucije 

virusa šarke u eksperimentalnom zasadu u četvrtoj 

godini istraživanja (2011. godina) 

U poslednjoj godini istraživanja u eksperimentalnom zasadu utvrđeno je 

ukupno 37 zaraženih stabala (ne računajući 8 inokulisanih), što predstavlja 

povećanje broja zaraženih stabala od 85% u odnosu na prethodnu godinu. U 2011. 

godini kod ukupno 9,25% stabala u zasadu utvrđen je PPV. 

U vizuelnim pregledima, kao i u 2010. godini, ocena simptoma je varirala od 

1‒4, odnosno od stabala sa 2‒3 listova sа simptоmimа do stabala sa simptоmimа 

nа kоmplеtnој kruni. Pored uobičajenih simptoma koji su do sada primećeni na 

listovima šljive (mozaik i prstenaste pege), po prvi put su na pojedinim stablima 

primećeni simptomi u vidu prosvetljavanja nerava. Prisutna je velika varijabilnost 

u intenzitetu simptoma, ali su na najvećem broju stabala primećeni blagi do jaki 

simptomi (ocena 2‒3) (Tabela 23). Obzirom na visoke temperature koje su bile 

prisutne tokom čitave vegetacije, simptomi su tokom jula i avgusta bili teško 

uočljivi na stablima gde je primećena izrazito lokalna infekcija (par listova sa 

simptomima). 

 

Strukturu detektovanih izolata čini 5 PPV-D izolata i 32 PPV-Rec izolata. U 

odnosu na prethodnu godinu broj stabala zaraženih PPV-D sojem povećan je 2,5 

puta, dok je broj stabala zaraženih PPV-Rec sojem uvećan 1,8 puta. Ukoliko se 



 
 
DISKUSIJA 

98 
 

uporedi broj zaraženih stabala sa 2009. godinom, broj stabala zaraženih PPV-D 

sojem povećan je 5 puta, a broj stabala zaraženih PPV-Rec sojem povećan je 16 

puta. 

U 2011. godini analizom stabala iz malog zasada šljive utvrđeno je prisustvo 

4 stabla zaraženih PPV-D sojem i 17 stabala zaraženih PPV-Rec sojem. Broj 

zaraženih biljaka u malom zasadu se u periodu 2008‒2011. godina povećao 1,9 

puta. Ovim povećanjem izmenjen je i odnos PPV-D:PPV-Rec u malom zasadu sa 

1:2,67 u 2008. godini, na 1:4,25 u 2011. godini. Ukoliko se u analizu uključe i 2 

stabla Crvene ranke odnos PPV-D:PPV-Rec (eksterni izvor infekcije) je 1:4,75. 

Interni izvor infekcije, koji predstavljaju inokulisana stabla PPV-D i PPV-Rec 

izolatima je tokom čitavog eksperimenta ostao nepromenjen 1:1. U 

eksperimentalnom zasadu je u 2011. godini utvrđeno 5 PPV-D izolata i 32 PPV-Rec 

izolata, što predstavlja odnos 1:6,4. Upoređujući podatke o broju zaraženih stabala 

PPV-D i PPV-Rec sojem u eksperimentalnom zasadu i njegovoj okolini primećuje se 

nešto efikasnije širenje PPV-Rec soja u odnosu na PPV-D soj tokom trajanja ogleda. 

Za donošenje konačnog zaključka o „superiornosti“ PPV-Rec soja u pogledu brzine 

širenja u odnosu na PPV-D soj u našim agroekološkim uslovima neophodno je 

sprovesti još nekoliko godina istraživanja, što je planirano i nakon izrade ove 

disertacije. Podaci o raširenosti sojeva virusa šarke u zasadima šljive u Srbiji koji 

su izneti u prvom delu rezultata disertacije, idu u prilog „superiornosti“ PPV-Rec 

soja koji ima skoro dvostruko veću zastupljenost u analiziranim zasadima u 

odnosu na PPV-D soj. 

 

TCS analiza svih sekvenci PPV-Rec izolata iz eksperimentalnog zasada, 

njegove okoline i izolata inokuluma detaljno pokazuje povezanost sekvenci sa 

tačnim pozicijama mutacionih promena između izolata (Slika 38).  

Po prvi put je u eksperimentalnom zasadu utvrđen izolat sa sekvencom 

bliskom izolatu inokuluma. Sekvenca izolata 11/20_11 se razlikuje u samo 4 nt od 

sekvence PPV-Rec inokuluma RS-67pl. Ono što potvrđuje da izolat 11/20_11 potiče 

sa inokulisanih stabala je posedovanje A na poziciji 183 i T na poziciji 188 (Prilog 

10), što je upravo bila osnova za razlikovanje PPV-Rec izolata inokuluma od svih 
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ostalih izolata iz okoline eksperimentalnog zasada. Svi ostali PPV-Rec izolati 

poseduju T na poziciji 183 i C na poziciji 188. 

Analiza pokazuje da je došlo i do sekundarnog širenja izolata u zasadu. 

Izolat koji je utvrđen na stablu 10/8 potiče sa stabla 12/7 kod koga je zaraza 

utvrđena 2009. godine, dok je na stablu 10/9 potvrđen izolat sa stabla 15/15 koji 

je potvrđen u 2010. godini. TCS analiza je takođe pokazala visoku identičnost 

nekoliko nukleotidnih sekvenci PPV-Rec izolata iz 2011. godine i 2010. godine. 

Sekvence izolata 7/8_11, 8/8_11 i 15/1_11 pokazuju samo 2‒4 nt razlike u odnosu 

na izolate 15/3_10, 13/20_10, 6/23_10, 10/24_10 i 10/11_10 iz 2010. godine, što 

je za 2‒4 nt manje u odnosu na sličnost sa nekim izolatima iz okoline 

eksperimentalnog zasada. Takođe, sekvenca izolata 13/25_11 se razlikuje samo u 2 

nt u odnosu na sekvencu izolata 16/8_10, a sekvenca izolata 7/3_11 u 3 nt od 

sekvence 12/7_09. Ova konstatacija navodi na zaključak, da infekcija kod ovih 

stabala koja je utvrđena 2011. godine, potiče od stabala iz samog zasada koja su 

zaražena u prethodne dve godine. U prilog ovoj konstataciji ide i podatak da su sva 

navedena stabla tokom 2010. godine bila sistemično zaražena i predstavljala 

odličan izvor inokuluma (Tabela 21). 

TCS analiza takođe pokazuje nekoliko mogućih izvora infekcije ostalih 

novozaraženih stabala u eksperimentalnom zasadu. Sekvence izolata 4/10_11 i 

8/4_11 se razlikuju u samo 1 nt u odnosu na novootkriveni izolat 4/7exter iz 

malog zasada šljive, što navodi na zaključak da je on izvor infekcije ovih stabala. 

Sekvenca izolata 5/2_11 pokazuje 4 nt razlike u odnosu na izolate 4/10_11 i 

8/4_11, odnosno 5 nt razlike u odnosu na sekvencu njihovog izvora zaraze 

4/7exter. Sekvenca izolata 10/22_11 je bliska sekvencama izolata 3/8exter, 

4/2exter, 4/11exter i RS-24pl iz okoline eksperimentalnog zasada (6 nt razlike). 

Sekvenca izolata 10/28_11 je bliska sekvencama 2/3exter, 2/4exter, 2/8exter i 

4/13exter iz malog zasada šljive (4 nt razlike). Sekvence izolata 4/10_11, 8/4_11 i 

5/5_11 pokazuju 6 nt razlike u odnosu na navedene eksterne izolate. 

 

U TCS analizi sekvenci PPV-D izolata iz eksperimentalnog zasada, njegove 

okoline i inokuluma, jasno se uočava viša varijabilnost sekvenci nego što je to 

slučaj sa PPV-Rec izolatima (slike 37 i 38). Nijedan od izolata iz eksperimentalnog 
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zasada ne potiče sa inokulisanih stabala. Najbliža konekcija sekvenci PPV-D izolata 

postoji između izolata kod stabala 3/21 i 13/3. Sekvence ovih izolata se razlikuju u 

4 nt. Infekcija stabla 3/21 je potvrđena 2010. godine i simptomi su bili prisutni 

gotovo na čitavoj kruni stabla. Infekcija kod stabla 13/3 je potvrđena 2011. godine, 

što navodi na predpostavku da je njegov izvor zaraze stablo 3/21. Takođe, sličnost 

nukleotidnih sekvenci pokazuju i sekvence izolata 9/29_11 i 4/4exter (6 nt 

razlike). Sekvence ostalih izolata (3/3_09 i 3/19_11) iz eksperimentalnog zasada 

pokazuju veliku divergentnost u odnosu na sve ostale izolate. Sekvence izolata 

3/21_10 i 3/19_11 pokazuju veliku divergentnost (15 nt razlike), iako se stabla 

nalaze na udaljenosti od svega 9 m. 

 

Visoke stope mutacija RNK virusa jesu posledica potrebe brze replikacije 

njihovog hemijski nestabilnog RNK genoma, pre nego evolutivna strategija (Drake i 

Holland, 1999). Visoka stopa mutacija koja se dešava pri replikaciji RNK virusa je 

osnovni izvor varijacija u populaciji virusa u nekom lokalitetu/oblasti ili u samom 

domaćinu. U svom radu, Predajna et al., (2012) navode značajnu intra-izolat 

varijabilnost koja je utvrđena u stablu šljive starosti 7 godina. Od 105 pojedinačnih 

PPV-M sekvenci utvrdili su postojanje 51 haplotipa, a najveća varijabilnost je 

utvrđena u listovima, gde maksimalna razlika u sekvenci haplotipova iznosi 9 nt. 

Sličan rezultat navode i Jridi et al., (2006), gde je u stablu breskve (starosti 13 

godina zaraženom PPV-M izolatom) utvrđeno 33 haplotipova sa maksimalnom 

razlikom sekvenci od 15 nt. U oba rada, u rekonstruisanim mrežama povezanosti 

haplotipova primenom TSC programa prisutni su i nedostajući (hipotetički) 

haplotipovi. Genetički diverzitet PPV-D i PPV-Rec sojeva u jednom stablu do sada 

nije opisan u literaturi. Obzirom na postojanje značajne intra-izolat varijabilnosti 

virusa koji se na neperzistentan prenosi lisnim vašima, veoma je teško decidno 

utvrditi egzaktne puteve prostornog širenja pojedinačnih izolata. Još uvek ne 

postoje podaci o ispitivanjima divergentnosti sekvenci izolata domaćina i 

divergentnosti sekvenci zaražene biljke Prunus vrste, koja je zaražna putem lisnih 

vaši u kontrolisanim uslovima. 

Istraživanja koja su sprovedena u eksperimentalnom zasadu šljive su 

pokazala da osnovni izvor zaraze u prvim godinama od zasnivanja zasada 
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predstavljaju zaražena stabla koja se nalaze u okolini zasada, što potvrđuje navode 

Jordovića (1975). Novozaražena stabla su nasumično raspoređena po zasadu bez 

ikakvog pravila, što je uslovljeno samim letom lisnih vaši. U četvrtoj godini po 

sadnji je došlo do pojave sekundarnih infekcija u zasadu, odnosno prenošenja 

zaraze sa stabala koja su zaražena u prethodnim godinama. Sa vegetativnim 

porastom stabala lisna masa se znatno povećava i predstavlja ogroman izvor 

inokuluma, naročito kod sistemično zaraženih stabala. Hraneći se, a što je još 

značajnije vršeći probne ubode, lisne vaši prenose virus šarke na stabla u zasadu ili 

van njega. Gotwald et al., (1995) navode da lisne vaši, koje u stiletu nose virus šarke 

radije sleću na stabla breskve koja su nešto udaljenija, nego na susedna stabla u 

zasadu. Pojava sekundarnih infekcija je potvrđena tokom izrade ove disertacije, ali 

one ne potiču sa stabala koje se nalaze u neposrednoj blizini, već sa nešto 

udaljenijih stabala. Rezultati ove disertacije takođe pokazuju, da do veoma 

efikasnog prenošenja PPV-Rec i PPV-D sojeva virusa putem lisnih vaši dolazi iz 

susednog voćnjaka koji se nalazi na 70 m od ispitivanog zasada, što je u skladu sa 

novodima Labonne i Dallot (2006). 

 

Brojnost uhvaćenih lisnih vaši primenom Sticky-shoot metode je tokom 

2011. godine bila na izrazito niskom nivou, 2 puta niža u odnosu na 2009. godinu i 

4 puta niža u odnosu na 2010. godinu. Pikovi brojnosti nisu bili jasno izraženi kao 

prethodnih godina (Grafikon 9). 

Tokom sve tri godine ispitivanja utvrđen je veliki broj vrsta vrsta lisnih vaši 

koje se javljaju na šljivi (prilozi 6, 9 i 13), znatno više nego u navodima Petrović-

Obradović (2003). Ispitivanja su pokazala da su vrste iz roda Aphis (A. craccivora 

Koch., A. spiraecola Pag., A. fabae Scop., i A. gossypii Glover) najbrojnije vrste lisnih 

vaši koje posećuju zasad šljive (uzimajući u obzir samo vektore). Osim ovih vrsta, u 

manjem procentu je potvrđeno i prisustvo: Brachycaudus helichrysi Kalt., B. cardui 

L., Hyalopterus pruni Geofrr., Macrosiphum rosae L., Metopolophium dirhodum 

Walk., Myzus persicae Sulz., Phorodon humuli Schr. i Rhopalosiphum padi L. Sve 

navedene vrste su u literaturi opisane kao prenosioci virusa šarke. Iako prikazani 

rezultati prikazuju niske brojčane vrednosti uhvaćenih lisnih vaši u 

eksperimentalnom zasadu, treba imati u vidu da su one uhvaćene na samo 40 
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listova u celom zasadu. Prema procenama koje se navode u literaturi, jedno stablo 

u toku godine poseti između 50.000 i 300.000 lisnih vaši (loc. cit. Gianessi et al., 

2002). 

Tretiranje zasada pesticidima rešava problem vaši koje su u zasadu, ali one 

jedinke koje u zasad dolete iz okoline potencijalno i jednim probnim ubodom mogu 

preneti virus. Redovna primena pesticida smanjuje brojnost lisnih vaši u zasadu, 

ali nema velikog uticaja na sprečavanje širenja virusa šarke šljive (Labonne Gerard, 

Dallot Sylvie i Candresse Thierry, lična komunikacija). 

Osim teoretskog značaja, prikazani rezultati ispitivanja brojnosti populacija 

lisnih vaši imaju i praktični značaj, jer mogu poslužiti za planiranje optimalnih 

rokova primene pesticida u cilju njihovog suzbijanja. 
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7. ZАKLJUČАK 

Rezultati prikazani u uvoj disertaciji donose nova saznanja o 

rasprostranjenosti PPV-D i PPV-Rec sojeva virusa šarke šljive u zasadima šljive i 

kajsije u Srbiji, kao i osnovnim karakteristikama širenja ovih sojeva u zasadu šljive 

u početnim godinama infekcije. 

 

Istraživanja su potvrdila široku rasprostranjenost virusa šarke u 

ispitivanim regionima gajenja koštičavih voćaka. Zahvaljujući primenjenoj 

metodologiji izvršena je uspešna karakterizacija prisutnih sojeva u ispitivanim 

uzorcima. 

Kod obe ispitivane gajene kulture (šljiva i kajsija) potvrđeno je prisustvo 

sva tri soja virusa šarke. U više od polovine ispitivanih uzoraka (55,7%) utvrđeno 

je prisustvo PPV-Rec soja, pa se obzirom na strukturu gajenja koštičavog voća kod 

nas, može zaključiti da je rekombinantni soj najrasprostranjeniji soj virusa šarke u 

Srbiji. 

U Srbiji su kod šljive značajno rašireni PPV-Rec (53,5%) i PPV-D (27,9%) 

sojevi, dok je PPV-M soj utvrđen kod svega 5,4% uzoraka. Kod šljive je utvrđen i 

značajan procenat mešanih infekcija (13,2%), gde dominiraju uzorci istovremeno 

zaraženi PPV-D i PPV-Rec sojem. Po prvi put je potvrđeno prisustvo PPV-M, PPV-D 

i PPV-Rec soja u jednom stablu u prirodi. 

U relativno malom ispitivanom broju uzoraka kajsije dominantno je 

utvrđeno prisustvo PPV-Rec soja (85%), što potvrđuje dobru adaptabilnost 

rekombinantnog soja ovoj Prunus vrsti. 
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Analiza geografske rasprostranjenosti sojeva pokazala je da je u centralnim 

i zapadnim delovima Srbije dominantno prisutan PPV-Rec soj, dok u jugoistočnim 

delovima dominira PPV-D soj.  

Sprovedena filogenetska i analiza genealoške povezanosti sekvenci je 

pokazala da su ispitivani izolati tipični predstavnici odgovarajućeg soja i da ne 

postoji povezanost srodnih sekvenci sa geografskim poreklom izolata niti sa 

vrstom domaćina. Uzrok ovakvih rezultata filogeografske analize se može objasniti 

nekontrolisanim širenjem izolata putem zaraženog sadnog materijala u ranijem 

višegodišnjem periodu.  

 

Zahvaljujući kompleksnoj primeni vizuelnih pregleda, seroloških i 

molekularnih testova, koji su dopunjeni analizom sekvenci hipervarijabilnog 

regiona genoma PPV i genealoškom analizom, dobijeni su podaci o 

karakteristikama širenja PPV-Rec i PPV-D sojeva šarke u eksperimentalnom 

zasadu šljive.  

Ispitivanja su pokazala da do zaraze stabala u novozasnovanim zasadima 

najpre dolazi putem prenošenja virusa lisnim vašima sa okolnih zaraženih stabala, 

i pored postojanja izvora infekcije u samom zasadu. U novopodignutom zasadu 

utvrđena su stabla zaražena PPV-Rec i PPV-D izolatima virusa šarke iz okolnog 

zaraženog zasada, ali i sa nepoznatih stabala u okolini. U periodu od 4 godine, 

lisnim vašima je zaraženo 9,25% od ukupnog broja biljaka u zasadu.  

Do pojave sekundarnih infekcija u zasadu dolazi u kasnijim godinama, sa 

vegetativnim porastom stabala i sistemičnom infekcijom, ali bez pravilnosti u 

lokaciji novozaraženih stabala u odnosu na izvor infekcije. 

U četvrtoj godini po sadnji u eksperimentalnom zasadu je kod 5 stabala 

utvrđen PPV-D soj, a kod 32 stabla PPV-Rec soj. Uzimajući u obzir broj stabala 

zaraženih PPV-D i PPV-Rec sojevima u neposrednoj okolini zasada, dobijeni 

rezultati pokazuju nešto efikasnije širenje PPV-Rec soja u odnosu na PPV-D soj, ali 

će se konačan sud o ovoj hipotezi doneti nakon još nekoliko godina ispitivanja. 

Istraživanja su dopunjena i rezultatima o prisustvu vrsta i brojnosti lisnih 

vaši u zasadu šljive. Utvrđeno je da oko 50 različitih vrsta lisnih vaši posećuje 

zasad šljive, od kojih je značajan udeo vrsta koje su potvrđeni vektori PPV. Od vrsta 



 
 
ZAKLJUČAK 

105 
 

koje su opisane kao vektori, u zasadu je potvrđeno prisustvo: Aphis craccivora 

Koch., A. spiraecola Pag., A. fabae Scop., A. gossypii Glover, Brachicaudus helicrysi 

Kalt., B. cardui L., Hyalopterus pruni Geofrr., Macrosiphum rosae L., Metopolophium 

dirhodum Walk., Myzus persicae Sulz., Phorodon humuli Schr. i Rhopalosiphum padi 

L. 

Brojnost populacija lisnih vaši tokom ispitivanog perioda je značajno 

varirala. Termini najveće brojnosti su: maj-jun (u prolećnom periodu) i avgust-

septembar (u jesenjem periodu). Sa stanovišta prakse, podaci o terminima najveće 

brojnosti populacija lisnih vaši su značajni radi planiranja optimalnih rokova 

primene pesticida.  
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