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ABSTRACT

The work summarizes the results of the study of genetic variability of ‘Candidatus Phytoplasma
mali‘in the Czech Republic using imp gene that codes immunodominant membrane protein. Eighty-
one imp gene sequences were obtained out of 98 phytoplasma positive samples. Based on the sequence
alignment, seven distinct imp genotypes were defined belonging to two groups: Al to A3, and Bl to
B4. Interestingly, three imp genotypes (A2, A3, and B2) have been described for the first time. In
15 samples (18.5 %), mixed infections of various imp genotypes were noticed. Sequence similarity
between 'Candidatus Phytoplasma mali” imp genotypes was 90.5 % to 99.8 %. Based on symptoms
assessment, it is impossible to discriminate infected trees from uninfected with certainty, since
63.6 % phytoplasma negative samples showed symptoms, while 41.1 % phytoplasma positive samples
were asymptomatic. A correlation between ’Candidatus Phytoplasma mali” imp genotype and
symptoms was not observed.

Keywords: apple proliferation, immunodominant membrane protein, real-time PCR

Prace shrnuje vysledky studia genetické variability fytoplazmy ‘Candidatus Phytoplasma mali na
tizemi Ceské republiky za pouziti genu imp kédujiciho imunodominantni membrénovy protein.
Z 98 vzorka pozitivnich na pritomnost 'Candidatus Phytoplasma mali‘ bylo aspésné ziskano 81
sekvenci genu imp. Na zakladé srovnani sekvenci bylo definovano celkem 7 rtiznych imp genotypti ve
dvou skupindch oznacenych Al az A3 a Bl az B4, znichz tfi (A2, A3 a B2) byly popsany viibec poprvé.
Zachyceno bylo také znaéné mnozstvi smésnych infekci vice genotypt imp, celkem v 15 vzorcich
(18,5 %). Sekven¢ni podobnost jednotlivych genotypti genu imp se u 'Candidatus Phytoplasma mali’
pohybovala v rozmezi od 90,5 % do 99,8 %. Na zékladé pozorovatelnych symptomu nelze s jistotou
stanovit, zda jsou jabloné fytoplazmou infikovany, nebot 63,6 % negativnich vzorkd na pfitomnost
fytoplazmy bylo symptomatickych a 41,1 % fytoplazma-pozitivnich vzorki nevykazovalo symptomy.
Korelace mezi imp genotypem ’Candidatus Phytoplasma mali” a typem symptomu nebyla téz
prokazana.

Klicova slova: proliferace jabloné, imunodominantni membranovy protein, real-time PCR
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Fytoplazmy jsou prokaryotické organismy
bez bunécné stény parazitujici v sitkovicich
lyka. Radi se do domény Bakterie, kmene
Tenericutes, tridy Mollicutes, radu
Acholeplasmatales, Celedi Acholeplasmataceae,
rodu Candidatus Phytoplasma. Napadaji rizné
druhy rostlin, do nichz se dostavaji nejcastéji
prostfednictvim hmyzich prenasecti, Zivicich
se rostlinnymi $tavami (Mittelberger et al
2017). Hostitelské rostliné odebiraji metabolity
a ucpavaji vodiva pletiva, coz vede k projeviim
onemocnéni prostiednictvim fady specifickych
i nespecifickych symptomd, typickych pro
konkrétni druh fytoplazmy a hostitele.
Fytoplazma proliferace jabloné - “Candidatus
Phytoplasma mali” se fadi do 16SrX skupiny na
zakladé RFLP sekvence 16S rRNA genu (Zhao
and Davis 2016), spole¢né s dal$imi patogeny
ovocnych drevin ‘Candidatus Phytoplasma
pyri” a ‘Candidatus Phytoplasma prunorum’.
Fytoplazmy 16SrX skupiny zpusobuji vazna
onemocnéni ovocnych dfevin. "Ca. P. mali’
zpusobuje proliferaci jabloné (AP), "Ca. P. pyri’
chfadnuti hru$né (PD) a 'Ca. P. prunorum’
evropskou  zloutenku  peckovin  (ESFY)
(Seemiiller and Schneider 2004). "Ca. P. mali’
a "Ca. P. pyri’ jsou v Evropské unii dle EPPO A2
doporuceny k regulaci (OEPP/EPPO 2018).

Fytoplazma proliferace jabloné byla poprvé
zaznamendna v Italii (Seemiiller and Schneider
2004).Radisedo 16SrX-A podskupiny (Ciesliriska
et al. 2015) a jeji ptitomnost v hostitelské
rostliné se projevuje nejcastéji metlovitosti,
zvétSenymi palisty, mensimi a leh¢imi plody
s niz§im obsahem cukrt a kyselin. Patogen tak
zpusobuje znaéné ekonomické Skody ve vsech
statech Evropy péstujicich jabloné (Seemiiller
et al. 2011). V ramci Ceské republiky jiz byla
v predeslych letech studovana diverzita kmenu
‘Ca. P. mali’ prostfednictvim multilokusové
genové analyzy s vyuzitim ribozomalnich 16S
- 23S gend, gend ribozomdlnich proteint,
nitroreductase like genu a rhodonase like genu
(Franova et al. 2013). Tyto geny jsou v$ak malo
intradruhové polymorfni. Cilem nasi prace byla
identifikace jednotlivych genotypti fytoplazmy
"Ca. P. mali” pomoci genu imp, ktery je vysoce
variabilni a k identifikaci jednotlivych genotypu
ze vSech dostupnych markertt nejvhodnéjsi
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(Dermastia et al. 2018). Predpoklada se, ze
tento protein hraje vyznamnou roli v procesu
komunikace patogenu s hostitelem, jelikoz tvori
vétsinu mezi piitomnymi povrchovymi proteiny
bunééné membrany "Ca. P. mali” (Konnerth et
al. 2016).

Dalsimi cili prace byla vyhodnoceni geografické
distribuce jednotlivych genotypi v Ceské
republice a ovéfeni pripadnych korelaci
genotypu piitomného patogenu s pozorovanymi
symptomy onemocnéni.

MATERIAL A METODY

Celkem bylo testovano 121 vzorkt jabloni
odebiranych po téméf celé Ceské republice.
Odbéry vzorkit byly provadény v letech 2015
az 2017. Vzorky byly odebirdny ze stromt
z produkénich vysadeb, zahradek a kolem
cest, aby bylo zachyceno co nejvyssi mnozstvi
pozitivnich vzorkd. Vybirany byly jak stromy
asymptomatické, tak stromy vykazujici typické
ptiznaky proliferace jabloné, jako jsou zvétsené
palisty a metlovitost na obrostu kmene ¢i koruné
stromu. Odebirany byly dvouleté vyhony o délce
priblizné 15-20 cm, vzdy alespon 4 z jednoho
stromu, z kazdé svétové strany jedna. Z lyka
vyhont byla pomoci kitu Exgene Plant SV mini
firmy GeneAll izolovana celkovd DNA. Lyko
bylo z vyhonu seskrabano skalpelem a poté
v tfeci misce s tekutym dusikem rozmélnéno
na jemny prasek. Ziskanda DNA byla dale
testovana na pritomnost fytoplazem skupiny
16SrX pomoci real-time PCR akreditovanou
metodou zavedenou v laboratofi, identita
fytoplazmy proliferace jabloné byla potvrzena
pomoci RFLP. Pozitivni vzorky byly pouzity
k amplifikaci genu imp o predpokladané délce
cca 640 bp s vyuzitim primert Imp-Pma,py-F01
(CTTATAGGTGTTGGTTCAGTTGTTGG) a Imp-
Pma, py-R01 (CAAGACCTTTAAGGCCACATCC).
Teplotni a ¢asovy profil amplifikace genu imp:
1 cyklus 95 °C 5 min; 40 cykla 95 °C 30 s, 55 °C
30 s, 72 °C 30 s; 1 cyklus 72 °C 5 min a findlni
chlazeni 8 °C. Po amplifikaci byla provedena
gelovéd elektroforéza pouzitim 3% agardzového
gelu. Ziskané amplikony byly precistény pomoci
kitu ExpinTM Combo GP firmy GeneAll.
Precisténa DNA byla pouzita k sekvena¢ni PCR
reakci s vyuzitim kitu BigDye Terminator RR v3.1
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podle navodu vyrobce (ThermoFisher Scientific).
Poté byla provedena samotnd sekvenace na
osmikapildrovém  genetickém  analyzitoru
- AB3500 Genetic Analyzer (ThermoFisher
Scientific). Pro analyzu variability genu imp byla
pouzita sekvence od nukleotidu +73 (Ile 25) do
nukleotidu 81 z 3" neprekladané oblasti o celkové
délce 507-516 bp dle genotypu. Sekvence byly
dale analyzovany v programu Chromas 2.6.6.
a zpracovany v programu MEGA X (Kumar et al.
2018), ve kterém byla vypocitana variabilita genu
imp, vytvofeno porovnani sekvenci a nasledné
i fylogeneticky strom. Nalezené sekvence byly
také ovéfeny srovnanim s databazi GenBank
pomoci nastroje BLAST.

VYSLEDKY A DISKUZE

V ramci Ceské republiky jde o prvni pokus
o identifikaci genotypt fytoplazmy proliferace
jabloné¢ "Ca. P. mali’ s vyuzitim genu pro
imunodominantni membranovy protein (imp).
V zékladnim souboru 121 vzork byla potvrzena
pritomnost fytoplazmy u 98 (81 %) vzorkd
a z téchto vzorkti bylo ziskino 81 (82,7 %)
sekvenci genu imp. To je patrné déno tim,
ze gen imp je velmi A/T bohaty a $patné se
amplifikuje, takzZe se u slabé pozitivnich vzorkd
nepodarilo ziskat sekvence v dostate¢né kvalité.
Sekvence byly vzajemné porovniny a na
zdkladé vytvoreného fylogenetického stromu
byly nalezené genotypy genu imp rozdéleny
do dvou skupin a pojmenovany AP-A a AP-B.
Skupiny byly dale rozdéleny do podskupin
Al a7z A3 a Bl az B4 (viz Obrazek 1). Ziskané
sekvence byly ovéfeny v databazi GenBank
a z identifikovanych genotypu byly genotypy
AP-A2, AP-A3 a AP-B2 popsany viibec poprvé.
Po srovnani s fylogenetickym stromem pro 'Ca.
P. pyri” (Bohunicka et al. 2018), ve kterém byla
zaznamendna vysokd mezidruhova variabilita
(17 genotypti, z toho 3 genotypy 'Ca. P. pyri’
jsou dokonce evolu¢né blizsi k "Ca. P. mali’),
afylogenetickym stromem pro ‘Ca. P. prunorum’
(Valasevich and Schneider 2016), které patii do
stejné skupiny fytoplazem 16SrX v ramci rodu
Candidatus Phytoplasma, byl fylogeneticky
strom pro ‘Ca. P. mali” vyhodnocen jako silné
homogenni s nizkou vnitrodruhovou variabilitou
(viz Obrazek 1).
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V ramci studie byla zjisténa sekvencni
podobnost mezi jednotlivymi imp genotypy
od 90,5 % do 99,8 % (viz Tabulka 1), coz je
variabilita niz$i nez ta, kterd byla zjiSténa pii
vyzkumu probihajicim ve Slovinsku, kde byla
nalezena podobnost genotypti imp od 85,7 % do
99,8 % (Dermastia et al. 2018). V ramci slovinské
studie byly analyzovany sekvence genu imp
o délce priblizné 510 bp, coz je srovnatelné s nasi
analyzou. Vy$$i variabilita ve slovinské studii je
tedy dana pravdépodobné tim, ze se podatilo
v ramci skupiny AP-A zachytit variabilnéjsi
genotyp oznaceny jako 133 (GenBank sekvence
¢. MG972428.1).

Shrnuti identifikovanych genotypti a ptitomnost
symptomt je uvedeno v Tabulce 2. Témét %
identifikovanych genotypt patii do skupiny AP-
B, hlavné podskupin AP-B1 a AP-B3. Skupina
AP-A tvofi pouze 8,6 % mezi identifikovanymi
genotypy fytoplazmy. V ramci analyzy sekvenci
byla u 18,5 % vzorkt identifikovina smésna
infekce, a to jak genotypy AP-A a APB, tak
pouze riznymi genotypy AP-B. Zajimavé je,
ze nebyl zachycen Zadny vzorek se smésnou
infekci pouze genotypu ze skupiny AP-A. U t#
vzorku byla dokonce identifikovana pritomnost
tfi rtznych genotyptt fytoplazmy proliferace
jabloné. Tfi nové popsané genotypy (AP-A2,
APA3 a AP-B2) byly také zachyceny ve smésnych
infekcich. Z téchto t¥i genotypti se v nich
nejéastéji vyskytoval genotyp AP-A3 a jednu
z kombinaci smésnych infekci, tvofenou dvéma
genotypy, tvoril dokonce spole¢né s druhym
z nov¢ identifikovanych genotyptt AP-B2. Smésné
infekce byly také zaznamenany ve Slovinsku, kde
byl na stejné lokalité identifikovan strom a hmyzi
prenased, ktefi obsahovali identickou kombinaci
imp genotyptt ‘Ca. P. mali’ (Dermastia et al.
2018). V Ceské republice byla smésné infekce
zachycena v ramci studia genetické diversity
‘Ca. P. mali’ prostfednictvim multilokusové
genové analyzy (Franova et al. 2013).

Co se tykd symptomd, tak je zajimavé, ze stromy
infikované "Ca. P. mali’ s imp genotypem ze
skupiny AP-A vykazovaly vice symptomi
(> 70 %) nez ostatni skupiny - AP-B i smésné
infekce (< 60 %) a zda se, ze fytoplazmy
s genotypem AP-A by mohly byt agresivnéjsi
nez ostatni skupiny. Pro potvrzeni této hypotézy
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bude vSak nutné provést analyzy na vétdim
poctu vzorki. Tabulka 3 ukazuje pfitomnost
symptomu u vzorkd, které byly pozitivné nebo
negativné testovany na pritomnost fytoplazmy
‘Ca. P. mali’. Z tabulky je patrné, ze 63,6 %
negativnich vzorkdi bylo symptomatickych
a 41,1 % fytoplazma-pozitivnich vzorki naopak
symptomy nevykazovalo. Nase vysledky tak
potvrzuji, Ze nelze pouze na zédkladé symptomu
jednozna¢né ur¢it, zda je strom infikovan
fytoplazmou a vzdy je nutné k pritkazu patogenu
pouzit dal$i odpovidajici metody.

Jelikoz byly vzorky odebirany po témér celé
Ceské republice (kromé hlavniho mésta
Prahy, Jihomoravského a Zlinského kraje),
lze v ramci Ceské republiky uréit geografické
roz$ifeni  zaznamenanych  genotypu  (viz
Tabulka 4). Nejvice vzorkd pozitivnich na
pritomnost fytoplazmy bylo zaznamenano
v Krélovehradeckém kraji, a to celkem 16 (16,3
% vsech pozitivnich vzorki). Genotyp AP-BI,
ktery je v Ceské republice ze viech zjisténych
genotyptl nejéastéji se vyskytujici, dominoval
v Krélovehradeckém kraji, kde byl zachycen
osmkrat (27,6 %). Dosud nepopsané genotypy

PODEKOVANI

AP-A2, AP-A3 a AP-B2 byly zaznamenany ve
Stredoceském, Jiholeském, Kralovehradeckém
a Libereckém kraji. V kazdém z vyjmenovanych
kraji byl zaznamenan vidy jeden =ze tfi
genotypd, pouze v Kralovehradeckém kraji
byl zachycen genotyp AP-A2 spolecné
s genotypem AP-B2. Smésnych infekci bylo
zachyceno nejvic ve Stfedoceském  kraji.
Smésné infekce v tomto kraji tvoii 45,6 %
vSech vzorkdt pozitivnich na prfitomnost
fytoplazmy. Z kraju, ve kterych probihaly odbéry
vzorkl, nebyl ziskan zadny genotyp pouze
v Karlovarském kraji, kde byly odebrany dva
vzorky a jeden z nich byl pozitivni na pfitomnost
fytoplazmy.

Ve srovnani s vysledky dosazenymi ve studii
genetické diversity "Ca. P. mali” prostfednictvim
multilokusové  genové analyzy (Franova
et al. 2013) bylo s vyuzitim genu pro imp
identifikovano celkem 7 genotypd, tedy o 4
genotypy vice, ¢imz se potvrdil predpoklad
autorti vy$e zminéné studie o lepsi vhodnosti
genu imp pro fylogenetické analyzy vzhledem
k jeho vysoké variabilité.

Prace je soucdsti $irstho vyzkumu fytoplazem ovocnych dievin podpoieného MSMT v ramci

programu NPU I ¢. LO1608.

LITERATURA

BOHUNICKA, M., L. VALENTOVA, J. SUCHA, T. NECAS, A. EICHMEIER, T. KISS and
R. CMEJLA. Identification of 17 *Candidatus Phytoplasma pyri” genotypes based on the diversity
of the imp gene sequence. Plant Pathology. 2018, 67(4): 971-977. DOI: 10.1111/ppa.12805.

CIESLINSKA, M., E. HENNIG, D. KRUCZYNSKA and A. BERTACCINI. Genetic diversity of
'Candidatus Phytoplasma mali” strains in Poland. Phytopathologia Mediterranea. 2015, 54(3): 477-
487. DOL: 10.14601/Phytopathol_Mediterr-15785.

DERMASTIA, M., D. DOLANC, P. MLINAR and N. MEHLE. Molecular diversity of Candidatus
Phytoplasma mali’ and ,Ca. P. prunorum’ in orchards in Slovenia. European Journal of Plant
Pathology. 2018, 152(3): 791-800. DOI: 10.1007/s10658-018-1528-2.

FRANOVA, J., H. LUDVIKOVA, F. PAPRSTEIN and A. BERTACCINI. Genetic diversity of Czech
'Candidatus Phytoplasma mali” strains based on multilocus gene analyses. European Journal of
Plant Pathology. 2013, 136(4): 675-688. DOI: 10.1007/s10658-018-1528-2.

KONNERTH, A., G. KRCZAL and K. BOONROD. Immunodominant membrane proteins of
phytoplasmas. Microbiology. 2016, 162(8): 1267-1273. DOI: 10.1099/mic.0.000331.

120

I~
(é) VYZKUMNY A SLECHTITELSKY USTAV OVOCNARSKY HOLOVOUSY s.r.0.



- VEDECKE PRACE OVOCNARSKE

KUMAR, S., G. STECHER, M. LI, C. KNYAZ and K. TAMURA. MEGA X: Molecular Evolutionary
Genetics Analysis across computing platforms. Molecular Biology and Evolution. 2018, 35(6): 1547-
1549. DOLI: 10.1093/molbev/msy096.

MITTELBERGER, C., L. OBKIRCHER, S. OETTL, T. OPPEDISANO, F. PEDRAZZOLI, B.
PANASSITI, C. KERSCHBAMER, G. ANFORA and K. JANIK. The insect vector Cacopsylla picta
vertically transmits the bacterium ’Candidatus Phytoplasma mali” to its progeny. Plant Pathology.
2017, 66(6): 1015-1021. DOI: 10.1111/ppa.12653.

OEPP/EPPO. EPPO A2 List of pests recommended for regulation as quarantine pests. eppo.
int [online]. ©2019 [cit. 2019-07-12]. Dostupné z: https://www.eppo.int/ ACTIVITIES/plant_
quarantine/A2_list.

SEEMULLER, E., L. CARRARO, W. JARAUSCH and B. SCHNEIDER. Apple proliferation
phytoplasma. In: HADIDI, A., M. BARBA, T. CANDRESSE and W. JELKMANN, eds. Virus and
virus-like diseases of pome and stone fruits. APS Press/American Phytopathological Society, 2011,
s. 67-75. ISBN: 978-0-89054-501-0.

SEEMULLER, E. and B. SCHNEIDER. ’Candidatus Phytoplasma mali’, "Candidatus Phytoplasma
pyri” and ‘Candidatus Phytoplasma prunorum’, the causal agents of apple proliferation, pear
decline and European stone fruit yellows, respectively. International Journal of Systematic and
Evolutionary Microbiology. 2004, 54(4): 1217-1226. DOI: 10.1099/ijs.0.02823-0.

VALASEVICH, N. and B. SCHNEIDER. Detection, identification and molecular diversity of
'Candidatus Phytoplasma Prunorum’ in Belarus. Journal of Plant Pathology. 2016, 98(3): 625- 629.
DOI: 10.4454/JPP.V9813.031.

ZHAOQO, Y. and R.E. DAVIS. Criteria for phytoplasma 16Sr group/subgroup delineation and the need of
a platform for proper registration of new groups and subgroups. International Journal of Systematic
and Evolutionary Microbiology. 2016, 66(5): 2121-2123. DOI: 10.1099/ijsem.0.000999.

Vsuo.cz 121



VEDECKE PRACE OVOCNARSKE

TABULKY

Obrazek 1. Fylogeneticky strom identifikovanych genotypti "Ca. P. mali” dle genu pro imp. Kédy
v zavorce odkazuji na databdzi GenBank. Fylogeneticky strom byl vytvofen pomoci metody neighbor-
joining. Délky vétvi odpovidaji evoluénim vzdalenostem vypocitanych metodou poctu rozdila.
Procento fylogenetickych stromd, ve kterych byly pribuzné taxony sdruzeny v ramci bootstrap testu
(1000 opakovani) je zobrazeno vedle vyvojové vétve.

Picture 1. The phylogenetic tree of identified ‘Ca. P. mali’ genotypes according to the imp gene. The
codes in brackets refer to the GenBank database. The phylogenetic tree was created using the neighbor-
joining method. The lengths of the branches correspond to the evolutionary distances computed using
the number of differences method. The percentage of phylogenetic trees in which related taxa clustered
together in the bootstrap test (1000 replicates) is shown next to the branches.
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Tabulka 1. Sekven¢ni podobnost nalezenych genotypt imp

Table 1. Sequence similarity of obtained imp genotypes

AP-B2 AP-B3 AP-B4

99,8 %

99,8 % 99,6 %

99,6 % 99,4 % 99,6 %

90,5 % 90,5 % 90,7 % 90,7 %

91,1 % 91,1 % 91,3 % 91,3 % 99 %

90,7 % 90,7 % 90,9 % 90,9 % 99,8 % 99,2 %

Tabulka 2. Cetnosti jednotlivych imp genotypi a ptitomnost symptomt. (NA = Symptomy nejsou
k dispozici)
Table 2. Summary of identified imp genotypes and symptoms. (NA = Symptoms not available)

GenBank ¢. Genotyp n Bez symptomii” Symptomy? NA
FN600733 AP-A1 4 2 2 0
AP-A2 1 0 1 0
AP-A3 2 0 2 0
AP-A 7 8,6 % 2 (28,6 %) 5(71,4 %) 0
FN600730 AP-B1 29 9 17 3
AP-B2 2 1 1 0
FN600731 AP-B3 20 7 12 1
FN600732 AP-B4 8 5 2 1
AP-B 59 72,8 % 22 (40,7 %) 32 (59,3 %) 5
AP-A1+AP-B1 1 1 0 0
AP-A1+AP-B4 1 1 0 0
AP-A3+AP-B1 2 1 1 0
AP-A3+AP-B2 1 0 1 0
AP-B1+AP-A1-A2 1 0 1 0
AP-A+AP-B 6 7,4 % 3 (50 %) 3 (50 %) 0
AP-B1+AP-B3 2 1 1 0
AP-B1+AP-B4 4 1 3 0
AP-B1+AP-B3-B4 2 1 1 0
AP-B3+AP-B4 1 1 0 0
AP-B smés® 9 11,1 % 4 (44,4 %) 5 (55,6 %) 0
Celkem smésnych? 15 18,5 % 7 (46,7 %) 8 (53,3 %) 0
Celkem? 81 31 (40,8 %) 45 (59,2 %) 5

1) No symptoms, 2) Symptoms, 3) AP-B mix, 4) Total mixed infections, 5) Total
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Tabulka 3. Pritomnost symptomu u pozitivné nebo negativné testovanych vzorki na pritomnost
fytoplazmy “Ca. P. mali’. (NA = Symptomy nejsou k dispozici)

Table 3. Presence of symptoms in positively or negatively tested samples for the presence of phytoplasm
"Ca. P. should’. (NA = Symptoms not available)

Fytoplazma? Bez symptomir? Symptomy? NA
Negativ. 4 (36,4 %) 7 (63,6 %) 12
Pozitiv. 37 (41,1 %) 53 (58,9 %) 8
Celkem® 41 60 20

1) Phytoplasma, 2) No symptoms, 3) Symptoms, 4) Total

Tabulka 4. Geografické rozsiteni identifikovanych genotypti “Ca. P. mali’ v Ceské republice. (STC
= Sttedocesky kraj, JHC = Jihocesky kraj, PLK = Plzenisky kraj, VYS = Kraj Vysocina, MSK =
Moravskoslezsky kraj, ULK = Ustecky kraj, OLK = Olomoucky kraj, HKK = Kralovehradecky kraj,
PAK = Pardubicky kraj, KVK = Karlovarsky kraj, LBK = Liberecky kraj)

Table 4. The geographical distribution of the identified "Ca. P. mali” genotypes in the Czech Republic.
(STC = Central Bohemian Region, JHC = South Bohemian Region, PLK = Pilsen Region, VYS =
Highlands region, MSK = Moravian-Silesian Region, ULK = Usti Region, OLK = Olomouc Region, HKK
= Hradec Kralove Region, PAK = Pardubice Region, KVK = Karlovy Vary Region, LBK = Liberec Region)

STC JHC PLK VYS MSK ULK OLK HKK PAK KVK LBK Celkem”

AP-Al oo o | 1| 1|1 ]o|1]o]|o0o]o 4
AP-A2 ol ol oo |loflo]|o|1]o]|o0o]o 1
AP-A3 11| o ol o] oflo] oo o]o 2
AP-B1 3036|222 08| 1]o0]|2 29
AP-B2 ool oo oo o |1 ]o]| o001 2
AP-B3 oo |3 ]o |5 |36 |1 ]o0o]o0]|2 20
AP-B4 2 2o | 1t | 1|1t |1 |lo]o]o]|o 8
lsff‘:ﬁ?;) 5 1| o o |20 ] 1 |2]1]o0]3 15
Odebréno? 1m | 8 |25 | 4 | 1812|1217 4] 2|8/ 121
Fytoplazma +¥ | 11 8 13 4 15 10 9 16 3 1 8 98

1) Total, 2) Sampled, 3) Phytoplasma +, 4) Mixed infection

VS
124 (é) VYZKUMNY A SLECHTITELSKY USTAV OVOCNARSKY HOLOVOUSY s..o.



