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Soijapavun kaapiokasvuvirus (SbDV)

Soijapavun kaapiokasvuvirus (SbDV) on luteovirus-sukuun kuuluva,
vksijuosteinen positiivinen RNA-virus. Virus leviaa pysyvalla tavalla
kirvavektorin avulla nilarajoitteisesti ja kykenee infektoimaan useita
palkokasvilajeja. SbDV havaittiin ensimmaisena Japanissa, jossa se aiheutti
merkittavia satotappioita soijapavulla (Tamada, 1969). Nykyaan viruksen
tiedetaan levinneen jokaiselle mantereelle. Euroopassa virusta on raportoitu

esiintyvan Saksassa (Abraham ym. 2007) ja Isossa-Britanniassa (Fowkes ym.
2021).

SbDV havaittiin valkoapilalta pikku-RNA-sekvensoinnilla

Heinakuussa 2018 kerattiin Tyrnavan perunapeltojen ymparistosta
valkoapilalehtinaytteita, joiden varivirheellisyys viittasi virusoireiseen.
Valkoapilalehtinaytteet analysoitiin virusloydosten varmistamiseksi pikku-RNA
(SRNA) —analysoinnin (Kreuze ym. 2009) seka RT-PCR:n avulla.

RNA-molekyylien eristaminen tehtiin EZNA micro RNA kit:lla (Omega Bio-Tek,
GA, USA). Pikku-RNA:n analysointia varten koottiin sekvenssikirjasto kayttaen
TruSeqg small RNA library prep kit:ia (Illumina, CA, USA) ja naytteet
syvasekvensoitiin lllumina MiSeq —laitteistolla. Sekvensoinnilla saatiin naytetta
kohden keskimaarin 1,3 miljoonaa lyhytta sekvenssipatkaa (readia), joista 27
% oli 18-25 nukleotidin mittaisia. Naista readeista koostettiin VirusDetect —
ohjelmiston (Zheng ym., 2017) avulla pidempia koostesekvensseja, joita
verrattiin sekvenssitietokannoista |6ytyviin virussekvensseihin.

Tutkimuksessa analysoitiin kuusi oireellista valkoapilanaytetta, joista viidesta
l6ytyi SbDV. VirusDetect-ohjelmiston avulla naytetta kohden muodostui 26-39
koostesekvenssia (pituudeltaan 301-469 nukleotidia), jotka linjautuivat
tietokannasta loytyneeseen SbDV-isolaattiin (GenBank referenssinumero
JN674402), joka on aiemmin kuvattu valkoapilalla Yhdysvalloissa.
Koostesekvenssit kattoivat naytteesta riippuen 35,5 %-65,3 % kyseisen
isolaatin kokogenomista ja nukleotidien samankaltaisuus oli 94,4-97,3 %.

SbDV-16ydads varmistetttiin lisaksi RT-PCR:n avulla kayttamalla etualukkeita
MDF ja MYF, seka taka-aluketta MUR (Schneider ym. 2011). Tutkimuksessa
kaytettiin SuperScript Il One-Step RT-PCR System with the Platinum Taq —
reagensseja valmistajan ohjeiden mukaan.
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Ne viisi naytetta, joista |0ytyi pikku-RNA —analyysissa SbDV, tuottivat RT-PCR —
testissa odotetut kokoisen, noin 400 emasparin mittaisen tuotteen. Naytteet,
jotka olivat pikku-RNA —analyysissa negatiivisia SbDV:n suhteen, eivat
tuottaneet PCR-tuotteita.

Kahden PCR-tuotteen suorasekvensointi tuotti 347 ja 361 emasparin pituiset
sekvenssit (GenBank: MZ355392 ja MW929169). Nama sekvenssit olivat 95,7
% ja 95,2 % samankaltaiset verrattuna SbDV-isolaattiin (referenssinumero
AB038148), joka aiheuttaa keltalehtisyytta soijapavulla ja jonka levittajana
toimii hernekirva (Acyrthosiphon pisum).

Ensihavainto Suomessa

Tama on ensimmainen SbDV-havainto Suomessa. Pikku-RNA —analyysissa
kaikki suomalaisista naytteista peraisin olevat koostesekvenssit linjautuivat
lahes taydellisesti (100 % peittavyydella ja = 99 % nukleotidien
samankaltaisuudella) saksalaisen SbDV-isolaatin kuoriproteiniin
(referenssinumero EF466131). Kyseisen isolaatin on raportoitu leviavan
hernekirvan valittamana valkoapilasta harkapapuun (Abraham ym. 2007).

SbDV:ta levittava hernekirva on Suomessa yleinen kirvalaji. Vaikkakin
nykykasityksen mukaan SbDV aiheuttaa merkittavia satotappioita ainoastaan
soijapavulla (Tamada, 1969), on virus potentiaalinen uhka myos muille
palkokasveille. Suomessa, jossa herneen ja harkapavun viljelypinta-ala on
kasvanut viimeisten vuosien aikana, voi SbDV levitessaan nayttaytya muun
muassa herne- (Tian ym. 2017) ja harkapapukasvuston (Abraham ym. 2007)
kasvun hidastumisena.
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