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Tausta
• Suomalaisesta kantasiemenestä tuotetut esiperussiemenerät tutkitaan 6 

viruksen osalta vain ensimmäisen avomaatuotanto vuoden jälkeen
• Ei tiedetä, esiintyykö esim. S-virusta myöhemmissä sukupolvissa

• Ulkomaisesta kantasiemenestä polveutuvat siemenviljelykset tutkitaan 6 
siemenen osalta, kun ne ovat ensimmäistä kertaa avomaatuotannossa 
Suomessa, vaikka erä olisi aiemmin todettu puhtaaksi lähtömaassa
• Onko tämä ’ylimääräinen’ testaus perusteltua?



Näytteet

Tutkitaan näytteistä kerralla kaikki tunnetut ja tuntemattomat virukset

Suomalaiseen siemenperunatuotantoon kohdistuva viruspaine ja siemenperunan tarkastuskäytäntöjen mielekkyys.
Perunantuotantoon kohdistuva viruspaine ja mahdolliset tulevaisuuden uhat.

Ruokavirastoon 
virustesteihin tulleista:
172 näytettä

Viljelytarkastukset: 
64 näytettä

Esiperus- ja perussiemenet Alemmat siemenluokat Ruokaperuna

Ruokavirastoon 
tulleista rm-näytteistä 
94 näytettä

Luonnonkasvit

HG-alueilta ja muilta 
perunantuotantoalueilta 
241 näytettä 52 eri 
kasvilajista



Pikku-RNA -sekvensointi

• Kaikki kasvit puolustautuvat 
viruksia vastaan RNA-
hiljennyksen avulla



Pikku-RNA -sekvensointi

• RNA-hiljennyksen seurauksena 
kasviin kertyy virusperäistä pikku-
RNA:ta

Hamilton & Baulcombe, 1999

Science 286:950-952



Pikku-RNA:n analysointi paljastaa näytteen virukset
Kreuze et al. (2009) Virology 388, 1-7.
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Yksittäiset pikku-RNA:t

Koostesekvenssit (contig)

Koostesekvenssien linjaus tietokantaan 
vastaavien virussekvenssien löytämiseksi

Tutkittavien virusten sekvenssit Yksittäiset pikku-RNA:t

Pikku-RNA:iden linjaus virussekvensseihin

Paljon ’osumia’
= virus löydetty

Ei ’osumia’
=ei virusta



Menetelmän käyttöönotto

• Kokeiluiden kautta syväsekvensointiin liittyvä kirjaston valmistus on 
paranneltu kasvintuhoojalaboratorion käyttöön
• Kirjaston valmistus kaupallisella tuotteella, muunnosten kera

• Pienten RNA-molekyylien liittäminen kirjastoon tehostettu muunnelluilla ligaatio-
olosuhteilla

• Kirjastoon käytettävät reagenssit puolitettu, jolloin saadaan kustannuksia pienemmiksi

• Sekvensointiajo MiSeq –laitteella vakioitu
• 18 näytettä/ajo, jolloin teoriassa saadaan 1,3 miljoonaa sekvenssiä/näyte

• Käytännössä sekvenssien määrä/näyte vaihtelee, koska jokaisen näytteen 
saaminen mukaan täsmälleen samassa pitoisuudessa on hankalaa

• Vähintään saadaan noin 0,5-0,6 sekvenssiä/näyte



Tuloksia perunanäytteistä
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Virukset esiperus- ja perussiemenessä

• Esiperus- ja perussiemennäytteistä (PB, S, SE, E) löytyi vain perunan Y –
virusta
• PVY löytyi pääasiassa samoista näytteistä kuin virallisissa ELISA-testeissä



• PVS ja PVM positiiviset näytteet varmistettiin Ruokavirastossa 
käytössä olevalla reaaliaikaisella PCR-testillä 

• PVS löytyi yhteensä kuudesta sadon 2018 ruokaperunanäytteestä
• Sekvenssin perusteella kaikki löydetyt virukset kuuluivat PVS-O ryhmään

• PVM löytyi yhdestä näytteestä 

Ruokaperuna

Satovuosi Näytteet 

yhteensä 

(kpl)

Seedcalc 8 -ohjelmistolla arvioitu virusta sisältävien 

näytteiden osuus tutkituista näytteistä

PVY PMTV PVS PVM

2017 48 11,4 % 25,5 % 0 % 0 %

2018 46 45,1 % 4,9 % 10,7 % 2,4 %



Ruokaperuna
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PMTV

PVY(N?)

PVS

PVM



Toimintasuositus

• Uusien virusisolaattien leviämistä Suomen siemenperunatuotantoon tulee 
ehkäistä. Nykyisillä tarkastuskäytännöillä on saatu pidettyä virustilanne 
hyvänä, joten nykyisiä tarkastuskäytäntöjä on syytä jatkaa.

• Mahdollinen lainsäädännön muutos koskisi kaikkia kuutta lainsäädännössä 
mainittua virusta, joten jos muutoksesta haluttaisiin keskustella, on 
selvitettävä myös muihin viruksiin, kuten PLRV ja PVX, liittyvät riskit. Lisäksi 
keskustelussa tulee huomioida hankkeen tulokset ja kiinnittää erityistä 
huomiota mahdollisuuksiin estää haitallisimpien uusien isolaattien, kuten 
PVS-A -ryhmään kuuluvien virusten, leviämistä. 



KIITOS



Tuloksia luonnonkasveista

• Näytteitä kerättiin 241 kpl 52 eri kasvilajista, pääasiassa Compositae- (161 
näytettä), Leguminosae- (47 näytettä) ja Chenopodiaceae-heimoista (17 
näytettä), Solanaceae- ja Amaranthaceae-heimoista ei saatu näytteitä

• Sekvensoiduksi näistä saatiin 104 kpl
• RNA-eristys osoittautui joillakin lajeilla niin hankalaksi, ettei se onnistunut 

projektin puitteissa

• Sekvensointi onnistui teknisesti hyvin (1,3 milj readiä/näyte, joista 27 % 
kooltaan 18-25 nt)

• 18 näytteestä löytyi viruksia (kts. Seuraava sivu)

• Valkoapilalta löydetyistä viruksista valmistumassa pro gradu -työ




