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Vetedvérgvirus orsakar periodvis stora skador pd hostvetet i Sverige. Viruset tillhér familjen
Geminiviridae och sliktet Mastrevirus och dess arvsmassa bestér av enkelstrangat DNA, vilket ar
ovanligt hos véxtinfekterande virus.  Infekterade veteplantor blir dvérgvixta med gula
missfargningar och tomma ax, vilket resulterar 1 reducerad skord. Viruset sprids av insekten randig
dvérgstrit (Psammotettix alienus) och virst skador fis om hdostvetet sas for tidigt sa att insekten
hinner infektera plantorna redan pd hosten. Tva olika varianter av vetedvérgviruset dr kinda, en som
1 huvudsak forekommer i vete, vetestammen, och en som i huvudsak forekommer 1 korn,
kornstammen. I Sverige har endast vetestammen hittats men 1 minga delar av Europa forekommer
bada stammarna.

Prover fran vete, randig dvérgstrit och vilda gris samlades in fran olika delar av mellersta Sverige.
Totalt samlades 6ver 1000 prov av vilda grédsarter in. Proverna analyserades for att se hur vanligt
forekommande vetedvérgvirus dr hos vilda grds. Endast atta grasprover var infekterade. De
infekterade proverna kom fran arterna flyghavre, dkerven och dngsgrée. Den laga frekvensen av
viruset hos vilda gris tyder pd att grés ej dr randig dvirgstrits viktigaste kélla till virus. Infektion 1
vilda grés kan dock ha betydelse for virusets epidemiologi da viruset antagligen kan klara sig 1 grés
1 ett omrade dven om vete inte odlas.

For att undersoka den genetiska variationen hos vetedvérgvirus frdn Sverige och jimfora den med
andra delar av Europa och vérlden, sd analyserades for ungefdr 40% av virusets DNA sekvens fran
olika isolat. Virus fran vete, rdgvete, randig dvérgstrit, flyghavre, akerven och dngsgrde, samlade i
Sverige, sekvensbestimdes. Fran Finland sekvensbestdmdes dven ett isolat frin vete. Med hjélp av
sekvenserna fran de olika isolaten konstruerades ett fylogenetiskt trad i1 vilket man kan se
sldktskapet mellan olika isolat. Det visade sig att alla isolat frdn Sverige och Finland tillhdrde
vetestammen oberoende om de hittats 1 vete, insekter eller i vilda grds. Dessutom s& var den
genetiska variabiliteten 14g och inga tydliga skillnader kunde ses pa virus fran olika delar av
Sverige eller vérlden.

Utover isolaten frdn vetestammen sekvensbestimdes dven hela arvsmassan for tva
kornstammsisolat, ett fran Turkiet och ett fran Ungern. Diversiteten hos kornstammesiolaten visade
sig vara storre dn for vetestammsisolaten. Fylogenetisk analys med isolaten fran denna studie och
med isolat fran andra studier visade att kornstammen kunde delas upp 1 tre grupper:
centraleuropeiska isolat (Tjeckien, Tyskland och Ungern), spanska isolat och turkiska isolat.

Det ér inte ként vad det dr hos de tva olika stammarna av vetedvirgvirus som gor att de foredrar
olika vdrdvéxter. For att kunna studera detta sd gjordes tva stycken viruskonstruktioner, ett for
kornstammen och ett for vetestammen. Med hjilp av bakterien Agrobacterium tumefaciencs kan
man anvénda viruskonstrukten till att infektera véaxter under laboratorieférhallanden. Fordelen med
att anvinda dessa viruskonstrukt dr bland annat att man kan gora forsok for att bestimma vilka
delar av arvsmassan som bestimmer virdspecificiteten. En annan fordel dr att man inte &r beroende
av randig dvirgstrit nir man vill infektera véxter, randig dvérgstrit kan vara svér att hélla vid liv i
fdngenskap.

Slutligen utvecklades metoder for att snabbt kunna detektera vetedvargvirus och dvérgskottsvirus 1
insekter. For att effektivt kunna forutspa ifall det finns risk for virusangrepp i1 sddden och i sa fall
hur allvarliga angreppen kan ténkas bli dr det viktigt att veta ifall insekterna 1 omradet verkligen bér
pa viruset. Metoden dr baserad pé sa kallad PCR, vilket innebér att en del av virusets arvsmassan
kopieras upp, dessa kopior kan sedan synliggoras och man kan se om insekten bar pa viruset.



