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TiivistelmaO Referat — Abstract

Aleutian tauti (AD, Aleutian disease) on parvoviruksiin kuuluvan minkin aleutian tauti -viruksen (AMDV, Aleutian mink disease
parvovirus) aiheuttama immunokompleksitauti. Se on yleinen kaikissa minkintuottajamaissa aiheuttaen merkittavia
tuotantotappioita tarhaajille. Aleutian taudin taudinkuva vaihtelee viruskannasta ja isantatekijoista riippuen. Viruskantoja esiintyy
apatogeenisista voimakkaasti patogeenisiin. Siniharmaaturkkiset aleutian-genotyypin minkit (Mustela vison) ovat alttiimpia
tartunnalle ja kehittavat vakavamman tautimuodon. Klassiselle AD:lle tyypillisia piirteitéd ovat pysyva viremia, plasmasytoosi,
hypergammaglobulinemia, korkeat vasta-ainetasot, infektiivisten immunokompleksien muodostuminen, vaskuliitti ja
glomerulonefriitti.

Minkin aleutian tauti -virusta on tutkittu laajalti vimeisen 30 vuoden aikana, mutta tutkimuksia viruksen fylogeniasta on tehty vahan.
Lisaksi suomalaisten AMDV-kantojen molekyyliepidemiologiasta ja patogeenisuudesta ei ole ollut tarkkaa tietoa.

Taman tutkimuksen tavoitteina oli: 1) pystyttdd menetelmét DNA:n eristdmiseen ja AMDV-NS1 (major non-structural protein) —
geenialueen osan monistamiseen seka tutkia ndiden menetelmien avulla suomalaisia AMDV-kantoja eri tiloilta 16ytyneista
luonnollisesti infektoituneista minkeistd; 2) analysoida kyseisia viruskantoja erilaisilla fylogeniamenetelmilléa ja verrata niita
aikaisemmin julkaistuihin kantoihin; 3) arvioida kantojen mahdollisia infektioreitteja, patogeenisuutta, ajallista ja maantieteellista
jakautumista sekd muunteluastetta.

Neljastatoista suomalaisesta minkista viideltd pohjanmaalaiselta ja pohjois-pohjanmaalaiselta tilalta eristettiin viruksen DNA:ta.
Taman jalkeen DNA:sta monistettiin osa NS1-geenista semi-nested PCR -menetelmaa kayttaen. Naiden 14 AMDV-sekvenssin
liséksi 31 ruotsalaista, 4 suomalaista ja 5 muuta viruksen sekvenssia haettiin GenBank-tietokannasta. Kyseiset sekvenssit
analysoitiin kayttden useita erilaisia fylogeniaohjelmia, -menetelmié ja -malleja. Parhaiten puun ratkaisi MEGA-ohjelmalla tehty
nukleotidisekvenssiin perustuva juurrettu parsimonia-puu.

Fylogeneettinen analyysi viittasi siihen, ettéa eri AMDV-kannat jakautuvat kolmeen ryhmaan (I-11l). Jokaisessa naista ryhmista oli
suomalaisia AMDV-kantoja. Yksi ryhma (1) koostui pelkastaan pohjoismaisista kannoista. Ryhman Il muodostivat vanhimmat ja
vahemman muutoksia sisaltavat kannat. Naytti siltéd, ettéd kaikki AMDV-kannat ovat elinvoimaisia, ja etti patogeeniset kannat
syntyvat de novo lievasti patogeenisista kannoista ja painvastoin. Puun perusteella voitiin myds paatella, ettda AMDV on tullut
Suomeen kahteen - kolmeen eri otteeseen. Suomalaisten AMDV-kantojen tai kaikkien kantojen yhteistd maantieteellisté alkuperaa
ei pystytty puun perusteella luotettavasti selvittdmaan. Rekombinaatiota tai kantojen ryvastymisté eristysvuoden perusteella ei
todettu. Kuten aikaisemmissa tutkimuksissa, mydskaan téassa tutkimuksessa ei Ioydetty selitysté kantojen patogeenisuuseroille.
Tutkimuksessa kuvatutut kannat poikkesivat toisistaan nukleotiditasolla 0-14 % ja aminohappotasolla 0-22 %.

Tutkimuksessa kuvattiin ensimmainen AMD-viruksen fylogenia-analyysi Suomessa. Tama AMDV:n fylogeneettinen puu on myds
ensimmainen AMDV:sta julkaistu nukleotidisekvenssiin perustuva merkkipohjaista menetelmaa kayttaen rakennettu ulkoryhman
avulla juurrettu puu. Liséksi analyysissé oli mukana enemman viruskantoja kuin aiemmin. Tutkimuksessa pystytetyt viruksen DNA-
eristys- ja PCR-menetelmat hyddyttavat myos tulevia tutkimuksia aiheesta. Esimerkiksi uusien sekvenssien kerddminen muista
maista, villeista naataelaimista ja freteista saattaa auttaa muodostamaan tarkempaa kuvaa viruksen sukulaisuussuhteista ja
kehityksesta.
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