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In der vorliegenden Arbeit wird eine Methode entwickelt, die die Analyse der Verteilungsmuster von Rebvirosen in
Weinbangebieten ermoglichen soll. Basis ist der Vergleich empirischer Verteilungsmuster mit solchen, die durch
Computersimulation in einem artifiziellen Weingarten durch die Aktivititen kiinstlicher Vektoren erzeugt werden.
Ein Vergleich der empirischen mit den artifiziellen Mustern soll Riickschliisse auf Ubertrigereigenschaften erlauben.
Untersucht wurde vor allem, wie sich verschiedene ,Beprobungsschemata®, die sich voneinander durch Anzahl und
Lage der in einem Weingarten beprobten Reben unterscheiden, auf das Resultat auswirken. Ein Beprobungsschema
ist die Probennabmeeinbeit, die auf der Untersuchungsfliche in vielen Wiederbolungen genommen wird. In weitem
Bereich ist die Anzabl der Reben pro Beprobungsschema relativ unbedeutend - solche aus fiinf Reben liefern ver-
gleichbare Resultate wie solche aus 25. Es gibt allerdings Muster, die eine bessere Schétzung der Vektoreigenschaften
erméglichen als andere. Das Resultat des Vergleichs zwischen empirischer und artifizieller Verteilung von infizierten
Reben innerbalb des Beprobungsschemas ist von der relativen Hinfigkeit infizierter Reben unabhingig. Damit ist
das Modell auch gegen Inhomogenitit beziiglich Infektionsfrequenz, wie sie sich etwa durch unterschiedliches Alter
und Sorte der Reben in verschiedenen Weingdrten ergeben kann, robust. Es zeigt sich, dass die vorliegende Methode
eine klare Unterscheidung verschiedener Virosen und damit eine gewisse Aussage iiber die Eigenschaften ihrer Vek-
toren zuldsst.

Schlagworter: ArMV, GLRaV-1, GLRaV-3, GFkV, Virusinfektionsmuster, Virustibertragung

Analysability of virus infection patterns in vineyards by means of simulation and the influence of the samp-
ling scheme. In the present work, a method is developed to facilitate the analysis of distribution patterns of grape-
vine viroses in wine regions. The basis is the comparison of empirical distribution patterns with those generated by
computer simulation in an artificial vineyard by the activities of artificial vectors. A comparison of the empirical
with the artificial patterns should allow to draw conclusions on vector properties. We investigated in particular
how wvarious ,,sampling schemes, which differ in number and location of the sampled vines in a vineyard, affect
the results. A sampling scheme is the sampling unit, which is taken at the investigated site in many repetitions. In
a wide area, the number of plants per sampling scheme is relatively insignificant - five vines provide results compa-
rable to those from 25. However, there are patterns that allow a better assessment of the vector properties than
others. The result of the comparison between empirical and artificial distribution of infected vines within the samp-
ling scheme is independent of the relative frequency of infected vines. Thus the model proves to be robust against in-
homogeneity with respect to infection frequency, that might occur due to varying ages and varieties of vines in diffe-
rent vineyards. It was found, that the presented method allows a clear differentiation berween different viroses and
thus some statement about the properties of their vectors.

Keywords: ArMV, GLRaV-1, GLRaV-3, GFkV, virus infection patterns, virus transmission
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Etude relative a Panalysabilité de modeles d’infections virales dans les vignobles a laide de la simulation et
Uinfluence du schéma de prélevement d’échantillons. Dans le présent travai, il est développé une méthode qui devra
permettre l'analyse des rypes de répartition de viroses de la vigne dans des régions viticoles. L’étude se base sur la
comparaison de types de répartition empiriques avec des modéles générés par les activités de vecteurs artificiels
dans un vignoble artificiel a Paide de simulations sur ordinateur. La comparaison des types empiriques avec les types
artificiels doit permettre de faire des déductions relatives aux caractéristiques des vecteurs. On a étudié en premier
lien la maniére dont le résultat est influencé par les différents schémas de prélevement, qui se distinguent par le nom-
bre et emplacement des vignes-échantillons dans un vignoble. Un schéma de prélevement est 'unité prélevée sur la
surface d’essai a maintes reprises. Le nombre des vignes par schéma de prélevement est, dans une large mesure, rela-
tivement insignifiant, étant donné que les prélevements effectués sur cing vignes fournissent des résultats comparab-
les a des prélevements effectués sur 25 vignes. Il existe cependant des types qui permettent une meilleure estimation
des caractéristiques des vecteurs que d’autres. Le résultat de la comparaison entre la répartition empirique et artifi-
cielle de vignes infectées a I'intérienr du schéma de prélévement est indépendant de la fréquence relative des vignes
infectées. Le modeéle est donc robuste contre I'inhomogénéité de la fréquence de infection, qui peut résulter, par
exemple, des différences d’dge et de variété des vignes dans différents vignobles. Il s’avére que la présente méthode
permet de distinguer clairement les différentes viroses et, par la méme, de tirer certaines conclusions sur les caractéri-

stiques de lenrs vecteurs.

Mots clés : ArMV, GLRaV-1, GLRaV-3, GFkV, types d’infections virales, transmission de virus

Simulation und Modellrechnung haben in manchen Be-
reichen der Biologie eine lange Tradition. Beispiels-
weise versucht man seit langem durch Simulation der
Neuronenfunktion die Fihigkeiten des Gehirns zur In-
formationsverarbeitung besser zu verstehen (RUMEL-
HART et al., 1986; HerTz, 1990). Aktuell werden diese
Verfahren etwa in der Populationsgenetik und Selekti-
onstheorie dazu eingesetzt, um zu untersuchen, wie
Kooperation unter Lebewesen entsteht oder wie sich
Superorganismen bilden (Nowaxk et al., 2010; SMITH et
al., 2010), oder in der Okologie, um die Dynamik 6ko-
logischer Modelle zu modellieren (Woob, 2010) und
die Epidemiologie von Krankheitserregern zu simulie-
ren (Frick et al., 2010). Statt die Ausbreitung einer
Krankheit bei bekanntem Ubertragungsmodus zu pro-
gnostizieren, kann man aber durch Simulation auch
das Verbreitungsmuster eines Erregers dazu nutzen,
grundsitzliche Eigenschaften seiner Ubertriger heraus-
zufinden - es ist zumindest das Ziel der vorliegenden
Arbeit, an einem praktischen Beispiel zu untersuchen,
inwieweit das moglich ist.

Um die Haufigkeit wichtiger Virosen in den Weinbau-
gebieten Osterreichs festzustellen, wurde in den letzten
Jahren eine grofle Anzahl (5081) Rebproben aus Wein-
girten entnommen und mittels DAS-ELISA auf insge-
samt 14 verschiedene Viren untersucht. Die Proben-
nahme sollte einerseits das gesamte Weinbauareal um-
fassen, andererseits sollte sichergestellt sein, dass nicht
bestimmte Rebstocke (z. B. solche mit Krankheitssym-
ptomen) von der probenehmenden Person bewusst
oder unbewusst selektiert werden, da dies zu einer fal-

schen Abschitzung der Infektionshiufigkeit fithren
konnte.

Um eine gleichmiflige Probenahme zu gewihrleisten,
wurde mit Hilfe der Riedenkarte der Osterreich Wein
Marketing GmbH. ein geographisches Raster mit einer
Ausdehnung von einer Minute Ost-West und einer Mi-
nute Nord-Sid iiber das Untersuchungsareal gelegt und
jeweils eine Probe pro Untersuchungseinheit genom-
men. Innerhalb der Rastereinheit wurde der Weingarten
zufillig gewihlt, innerhalb des Weingartens aber ein
Rebstock der stets gleichen Position (nach Reihe und
Stockanzahl in der Reihe) herangezogen, unabhingig
vom augenfilligen Gesundheitszustand. Auch die in
der Reihe unmittelbar benachbarten Stocke sowie jene
Reben, die in den benachbarten Reihen der selektierten
Rebe am nichsten lagen, wurden beprobt.

Vorrangiges Ziel war die Untersuchung der Virosen-
hiufigkeit in den Weinbaugebieten. Uber diesen Aspekt
ist in vielen Publikationen berichtet worden (GANGL et
al., 2000, 2001, 2002, 2003, 2006, 2008). Dartiber hinaus
interessierte aber auch die Verteilung innerhalb der
Weinbaugebiete, da aus dem Infektionsmuster auf den
Modus der Virenverbreitung geschlossen werden kann.
So weist eine inhomogene Verteilung infizierter Reben
mit deutlicher Herdbildung auf einen wenig mobilen
Vektor hin, der aber ein hohes Infektionspotenzial auf-
weist. Verbreitung durch den Menschen mittels infizier-
ten Rebmaterials oder etwa durch Rebschnitt sollte alle
Virosen gleichermaflen betreffen, so dass zwar beziig-
lich der Hiufigkeit der Infektion, nicht aber beziiglich
der Homogenitit ihrer Verteilung in den Weingirten
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Unterschiede zwischen den einzelnen Viren zu erwar-
ten wiren. Eine homogene Verteilung der infizierten
Reben kann verschiedene Ursachen haben, z. B. einen
sehr mobilen (gefltigelten) Vektor oder auch einen we-
niger mobilen, der auflerdem ein geringes Infektionspo-
tenzial aufweist (aber dafiir vielleicht sehr hiufig ist).
Da pro Weingarten ein Kreuz aus fiinf Reben analysiert
wurde und da andererseits etwa eintausend derartige
Untersuchungseinheiten vorlagen, war es fir einige
Weinbaugebiete und mehrere Rebvirosen mdoglich,
diese in sechs Infektionsklassen (von ,null von fiinf Re-
ben infiziert” bis zu ,alle finf Reben infiziert*) einzu-
teilen. Durch Untersuchung der Hiufigkeit der Unter-
suchungseinheiten innerhalb dieser Infektionsklassen
konnten wir auf den Grad der Homogenitit (oder In-
homogenitit) der Verbreitung der einzelnen Virosen in
den Weinbaugebieten schlieffen. Die Ergebnisse wurden
mittels verschiedener statistischer Verfahren sowie auch
durch Vergleich mit einer Simulationsstudie erworben
und werden gesondert publiziert (GANGL et al., 2011;
im Druck). Es sei aber vorweggenommen, dass die Re-
sultate nicht in jeder Hinsicht zufriedenstellend waren.
Hier wollen wir einer anderen Frage nachgehen, nim-
lich der, ob wir bei einer zukiinftigen Untersuchung
durch Wahl eines geeigneteren Beprobungsmusters bes-
sere Resultate erzielen konnten. Erhalten wir beispiels-
weise mehr Information iiber potenzielle Eigenschaften
der Vektoren, wenn unsere Untersuchungseinheit aus
mehr als fiinf Reben besteht? Wie sollten dann die Re-
ben zueinander angeordnet sein? Sollten sie kompakt
stehen oder besser eine grofiere Fliche bedecken?
Information iiber die Verbreitung von Rebpathogenen -
sei es auf direktem oder wie hier auf indirektem Weg -
zu sammeln ist deshalb erforderlich, weil der derzeitige
Wissensstand auf diesem Sektor noch keineswegs um-
fassend ist und immer noch neue Vektoren entdeckt
werden oder grofle Unterschiede in der regionalen
Haiufigkeit eines bekannten Vektors und der assoziier-
ten Virose festgestellt werden. Im Untersuchungsgebiet
ist das z. B. bei manchen Leafroll-Spezies der Fall, die
durchaus hiufig sind, ihre bekannten Vektoren (Cocci-
dae und Pseudococcidae) aber nicht.

Material und Methode

Als Ausgangsmaterial lag fiir jedes Weinbaugebiet und
jede der 14 Virosen die Verteilung der Untersuchungs-
einheiten (das Kreuz aus fiinf Reben) innerhalb der
sechs Infektionsklassen vor. Eine Auswertemoglichkeit
besteht darin, diese Verteilungen mit artifiziellen zu
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vergleichen, die man erhilt, wenn man eine Simulati-
onsstudie durchfithrt, bei der in einem artifiziellen
Weingarten kiinstliche Vektoren mit ganz bestimmten
Eigenschaften ebensolche Reben infizieren und dabei
ein Infektionsmuster erzeugen, das mit den beobachte-
ten verglichen werden kann. Durch Variation der Ei-
genschaften der Krankheitsiibertrager erzeugt man ver-
schiedene Infektionsmuster, von denen manche den be-
obachteten eventuell stark ihneln, was dann Riick-
schliisse auf die Eigenschaften der realen Vektoren zu-
lasst.

Die vorliegende Modellstudie wurde in Object Pascal
(Borland International, Scott’s Valley CA, USA) unter
Verwendung der Entwicklungsumgebung Borland De-
veloper Delphi 7 verfasst. Sie besteht aus folgenden Ele-
menten:

1) einem homogenen Weingarten aus 500 x 500 Reben
(250.000), jede davon kann in zwei moglichen Zu-
stinden vorliegen: nicht infiziert bzw. infiziert. Um
Randeffekte zu vermeiden, hat der Weingarten die
Topologie eines Torus, er hat also weder Anfang
noch Ende. Eine Eigenschaft, die dem Weingarten
als Ganzes zukommy, ist die relative Hiufigkeit infi-
zierter Reben.

2) einem Vektor, der durch zwei Eigenschaften definiert

ist:

a) »Infektiositat“, d. i. die Wahrscheinlichkeit, eine
besuchte Rebe zu infizieren. Man beachte, dass es
zwei Moglichkeiten gibt, warum die Infektiositit ge-
ring sein kann. Ein Vektor (z. B. ein pflanzensaugen-
des Insekt oder ein Nematode) kann tatsichlich an ei-
ner Pflanze saugen, und dennoch bleibt die Infekti-
onswahrscheinlichkeit gering (Effizienz). Oder aber
ein an sich effizienter Ubertriger saugt gar nicht
oder selten, etwa weil die Pflanze fiir thn ein unatt-
raktiver Wirt ist, eine Infektion findet deshalb nur
mit geringer Wahrscheinlichkeit statt (Attraktivitat).
Im Rahmen unseres Modells ist es natirlich nicht
moglich, zwischen diesen beiden Fillen zu unter-
scheiden.

b) ,Langlebigkeit mal Mobilitat“, d. h. die Anzahl
der Reben, die ein Vektor besucht, bevor er stirbt
oder aus anderen Griinden die Infektidsitit verliert.
In unserem Modell bewegt sich der Vektor stets von
einer Rebe zu ihren Nachbarn, er ,iberspringt® also
keine. Flugfihige Vektoren werden oftmals nicht eine
Nachbarrebe als Ziel aussuchen. Bei hoher Mobilitit
muss daher die Langlebigkeit nicht sehr hoch sein,
um weit zu kommen, und umgekehrt kann eine ge-
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ringe Mobilitdt (definiert als pro Zeiteinheit ohne
Richtungsbezug zuriickgelegter Weg) bei entspre-
chender Langlebigkeit auch nicht verhindern, dass
das Tier einen weiten Weg zuriicklegt. Es ist dennoch
nicht unerheblich, ob die Langlebigkeit grof§ ist und
die Mobilitdt gering oder umgekehrt. Ist nimlich die
Mobilitat hoch, so wird der Vektor nicht jede Rebe
besuchen, wodurch er ein ihnliches Infektionsmuster
erzeugt wie ein Vektor, der jede Rebe auf seinem
Weg besucht, aber eine geringe Infektidsitit aufweist.
Dies gilt es bei der Interpretation zu berticksichtigen.

Geringe Mobilitit und hohe Attraktivitit des Wirts
bringen den Vektor also dazu, jede Rebe auf seinem
Weg zu besuchen und auch an jeder Rebe zu saugen.
Nur unter diesen Umstinden kénnte man die ,,Vekto-
reffizienz“ bestimmen und ,Langlebigkeit als Anzahl
der Wirte, die ein Vektor wihrend seiner Lebensdauer
(bzw. der Zeit, wihrend der er infektios ist) besucht
(ohne eine auszulassen), definieren. Im Modell konnen
wir geringe Mobilitit und hohe Wirtsattraktivitit vor-
aussetzen, so dass unsere Vektorparameter tatsichlich
»Effizienz“ und , Langlebigkeit” sind. Fiir die Interpre-
tation empirischer Daten bleiben aber nur die weniger
scharf zu definierenden Begriffe ,Infektiositit“ und
»Langlebigkeit mal Mobilitat*“.

Im Allgemeinen muss ein Model in der biologischen
Forschung, so wie auch in anderen Bereichen der Na-
turwissenschaft, wesentlich einfacher sein als die Reali-
tit, da die Auswertbarkeit an einer zu groflen Anzahl
von Einflussgroflen leidet (In der physikalischen For-
schung ist diese Erkenntnis eine Selbstverstindlichkeit;
um die Fallgesetze zu studieren, nimmt man nicht eine
Feder, die man einer turbulent windbewegten Luft-
masse aussetzt, sondern einen einfachen Korper im Va-
kuum. Trotzdem zweifelt niemand an der Aussagekraft
von Fallexperimenten. In manchen Bereichen der Bio-
logie besteht diese Akzeptanz immer noch nicht).

Das Modell

1) Wir beginnen mit einem Weingarten, in dem alle Re-
ben nicht infiziert sind. Wir legen die ,Hiufigkeit
infizierter Reben® fest sowie die Vektorparameter
»Effizienz“ und ,Langlebigkeit“. An einer zufilligen
Position startet der Ubertriger seinen Zufallskurs,
wobei er immer auf eine Nachbarrebe springt. Jede
Rebe wird mit jener Wahrscheinlichkeit infiziert,
die durch ,Effizienz* bestimmt ist. So besucht er
eine Anzahl von Reben, die durch ,Lebensdauer®
festgelegt ist. Die ,Lebensdauer” ist normalverteilt
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mit einer Standardabweichung, die der Wurzel des
Mittelwerts entspricht. Es wird vorausgesetzt, dass
es sich um eine persistente Transmission handelt.
Diese Prozedur wird solange wiederholt, bis der re-
lative Anteil infizierter Reben dem anfangs festgeleg-
ten Parameter entspricht. Auf diese Weise wird ein
Infektionsmuster generiert.

2) Im Folgenden wird ein Beprobungsschema erzeugt,
z. B. das eingangs erwihnte Kreuz aus fiinf benach-
barten Reben. Das Schema wird an zufillig ausge-
wihlter Stelle im Weingarten positioniert und jeweils
bestimmt, wie viele der Reben infiziert sind. Daraus
erfolgt die Zuteilung in die entsprechende Infekti-
onsklasse (0 bis 5). Dieser Schritt wird 500 mal wie-
derholt, stets mit zufillig gewahlter Anfangsposition.
Eine nach Infektionsklassen gegliederte Haufigkeits-
verteilung ist das Resultat.

3) Die Schritte 1 und 2 werden 100 mal wiederholt. Da-
mit ist eine statistische Aussage moglich - wir erhal-
ten 100 nach Infektionsklassen gegliederte Haufig-
keitsverteilungen (Abb. 1) bzw. eine mittlere Vertei-
lung.

4) Wir wiederholen die Schritte 1 bis 3, wobei wir die
Eingangsparameter ,Vektoreffizienz“ und ,Langle-
bigkeit“ systematisch variieren, ,Haufigkeit infizier-
ter Reben hingegen gleich lassen. ,,Vektoreffizienz“
kann Werte zwischen 1 % und 100 % (= jede be-
suchte Rebe wird infiziert) annehmen, ,Langlebig-
keit“ Werte zwischen 1 und 100 Reben. Durch unter-
schiedliche Kombination dieser beiden Werte erge-
ben sich bei einer Schrittweite von eins 10.000 Mog-
lichkeiten und daher ebenso viele mittlere Hiufig-
keitsverteilungen. Jede davon wird im Folgenden
mit einer ,Zielverteilung® verglichen, wobei Glei-
chung 1 Verwendung findet:

1) D = 2y Izi-sid

D: Distanz, k: Infektionsklassen (0 bis 5, entsprechend
der Anzahl infizierter Reben), z: Zielverteilung, s:
durch Simulation ermittelte Modellverteilung.

Als Zielverteilung wurden zunichst die empirisch fir
verschiedene Virosen in unterschiedlichen Weinbauge-
bieten Osterreichs erhobenen Verteilungen verwendet.
Niheres zu den Weinbaugebieten, die den empirischen
Verteilungen zugrunde liegen, findet sich in GANGL et
al. (2011; im Druck), wo auch erklart wird, warum fiir
die Analyse der unterschiedlichen Virosen verschieden
viele Weinbaugebiete zur Verfugung standen. Aus die-
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Anzahl der besuchten Reben

Abb. 1: Vorgehensweise bei der Simulation: a) Generieren eines Infektionsmusters (schwarz: infizierte Reben); b) Aus-
wahl eines Beprobungsschemas (dunkel: beprobte Reben); ¢) Ermittlung einer nach Infektionsklassen (null bis finf
infizierte Reben) gegliederten Haufigkeitsverteilung; d) Vergleich einer Zielverteilung mit verschiedenen Modellver-
teilungen. Als Zielverteilung wurde gewihlt: Haufigkeit infizierter Reben: 40 %; Vektoreffizienz: 80 %; Anzahl der
im Mittel besuchten Reben: 20. Bei den Modellverteilungen variiert die Vektoreffizienz zwischen 1 % und 100 %
und die Anzahl der besuchten Reben zwischen 1 und 100. Die Hiufigkeit infizierter Reben wurde in Ubereinstim-
mung mit der Zielverteilung mit 40 % festgelegt. Je besser die Ubereinstimmung, desto dunkler der Punkt. Nihere
Erlauterungen siehe Text.

sen wurde die Infektionsfrequenz ermittelt und dieser ~ Im Idealfall erwartet man natiirlich, dass eine oder ei-
Wert auch zum Generieren aller zum Vergleich dienen-  nige wenige Modellverteilungen mit der Zielverteilung
den Modellverteilungen benttzt. am besten Ubereinstimmen und sich daraus Vektoreffi-
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zienz und Anzahl der vom Vektor besuchten Reben fiir
die Zielverteilung genau ermitteln lassen. Wir erwarten
also einen Punkt oder Fleck auf einer Darstellung, in
der die beiden Parameter gegeneinander aufgetragen
sind. Stattdessen erhalten wir eine Kurve von der Art,
wie sie in Abbildung 1d zu sehen ist. Regressionsanaly-
sen haben ergeben (GaNGL et al., 2011; im Druck), dass
sie sich sehr gut an Funktionen mit der Gleichung

2) y=a+b/x*

anpassen lisst. ¢ liegt dabei zwischen '/, und 1. a ist die
Mindestvektoreffizienz. b ist schwerer zu interpretie-
ren. Jedenfalls kann man nicht unmittelbar auf die zu
analysierenden Parameter zuriickschlieffen, was natiir-
lich nicht zufriedenstellend ist. Es ist daher erforder-
lich, die Methodeneffizienz zu untersuchen, etwa durch
Variation des Beprobungsschemas, der Anzahl der pro
Schema beprobten Reben und des Vergleichs der Kur-
ven, die man fiir verschiedene Eingangsparameter er-
hilt, um gegebenenfalls bei einer zukiinftigen Probe-
nahme so viel Information wie moglich zu erhalten.

Ergebnisse und Diskussion

Da alle empirischen Daten mit dem gleichen Bepro-
bungsschema gewonnen wurden (einem Kreuz aus
fiinf Reben), waren wir fir die Variation dieses Schemas
darauf angewiesen, auch die Zielverteilungen durch Si-
mulation zu gewinnen. Durch die Modellschritte 1 bis
3 erlangten wir also vorab mit einem gewahlten Bepro-
bungsschema eine mittlere Verteilung mit den uns be-

1 2 3 4

A
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Eigenschafts- Vektor- Anzahl der
kombination effizienz besuchten Reben
1 20 % 20
2 20 % 80
3 80 % 20
4 80 % 80

kannten Vektoreigenschaften Vektoreffizienz, Anzahl
der besuchten Reben und natiirlich dem Parameter des
artifiziellen Weingartens, der Infektionshaufigkeit. Ab-
bildung 2 zeigt die im Rahmen dieser Arbeit untersuch-
ten 16 Beprobungsschemata.

Da uns die Vektoreigenschaften bekannt waren, konn-
ten wir fiir jedes Schema untersuchen, wie effizient das
Schitzen dieser Eigenschaften durch Vergleich mit den
Modellverteilungen moglich war. Folgende Eigen-
schaftskombinationen wurden fiir alle Schemata unter-
sucht:

Weil die relative Haufigkeit infizierter Reben einen
deutlichen Einfluss auf das Infektionsmuster hat, wurde
auch dieser Parameter variiert. Alle oben angefithrten
Vektoreigenschaftskombinationen wurden sowohl fiir
20 %ige als auch fiir 40 % ige Infektionsfrequenz unter-
sucht. Als Ergebnis erhielten wir einerseits die beste
Ubereinstimmung zwischen Zielverteilung und Mo-
dellverteilungen, und andererseits eine Grafik, in der
die beiden Vektoreigenschaften gegeneinander aufgetra-

5 6 7 8

C

Abb. 2: Die 16 Beprobungsschemata, die daraufhin verglichen wurden, inwieweit sie eine effiziente Schitzung der Vektor-
eigenschaften ermoglichen. Die grauen Felder reprisentieren die beprobten Reben, deren Position zueinander aus den
Schemata erkannt werden kann. Die Anzahl der beprobten Reben pro Schema variiert zwischen fiinf (A1 und A2)

und funfundzwanzig (C8).
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Schema
20 %
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Relative Anzahl infizierter Reben:

Effizienz: 20 % 20 % 80 %
Lebensdauer: 20 80 20 80

TN WS
WL WS
LANTOCN
CUNTLLN

80 %

20 % 20 % 80 %

80 %
20 80 20 80

Abb. 3: Ubereinstimmung zwischen Zielverteilung und Modellverteilungen fiir einige der 16 Beprobungsschemata. Fiir
das erste Schema ist die Position der Zielverteilungen eingezeichnet. Ausgewihlte Beprobungsschemata (von oben

nach unten): A1, B3, B4, C2 und C8.

gen sind und fiir jede Eigenschaftskombination der
Grad der Ubereinstimmung angezeigt wird. Von beson-
derem Interesse war natiirlich die Frage, ob wir fir
manche Beprobungsschemata statt einer Kurve eine die
Schitzung der Vektoreigenschaften besser ermogli-
chende Darstellung (Punkt oder Fleck) erhalten und
ob dieser Wechsel tatsichlich vom Schema oder eher
von der Anzahl der pro Schema untersuchten Reben
abhingt. Beispielhaft ist das Ergebnis fiir fiinf Bepro-
bungsschemata in Abbildung 3 dargestellt.

Wie sich zeigt, ist die geringe Unterscheidbarkeit aller
Infektionsmuster, die Elemente der von Gleichung 2
gebildeten Kurve sind, ein modellimmanentes Problem.
Das bedeutet, dass es einfach ist, Vektoren geringer Ef-
fizienz und Langlebigkeit von solchen zu unterschei-
den, die hohe Vektoreffizienz und Langlebigkeit auf-
weisen, aber sehr schwer, solche anhand ihrer Auswir-

kungen zu differenzieren, die geringe Effizienz mit ho-
her Langlebigkeit oder aber hohe Effizienz mit geringer
Langlebigkeit kombinieren. Weder durch Beprobungs-
schemata, die eine groflere Fliche aufweisen, noch
durch solche, bei denen mehr Reben beprobt werden,
kommt man zu einer Darstellungsform, die nicht Glei-
chung 2 entspricht. Diese ist bemerkenswert stabil und
wird auch durch die relative Haufigkeit infizierter Re-
ben iiber einen weiten Bereich nicht beeinflusst, ob-
wohl die resultierenden Infektionsmuster sehr unter-
schiedlich sind. Die Unabhingigkeit von der Infekti-
onsfrequenz ist deshalb sehr wichtig, weil dem Modell
die Annahme eines homogenen Weingartens zugrunde
liegt, eine Annahme, die wenig realistisch ist, denn
eine einheitliche Anbaufliche liegt nicht in allen Wein-
baugebieten vor. Durch Inhomogenitit kann die lokale
Infektionsfrequenz variieren - etwa weil Weingirten
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Abb. 4: Bestimmbarkeit der Vektoreneigenschaften fiir zwei verschiedene Beprobungsschemata mit je acht beprobten Re-
ben. In beiden Fillen liegen alle Modellverteilungen, die der Zielverteilung dhneln, auf einer Kurve der durch Glei-
chung 2 gegebenen Form. Dennoch sind die dhnlichen Modellverteilungen im Fall von Beprobungsschema B4 we-
sentlich stirker im Bereich der Zielverteilung gelegen, als dies bei B3 der Fall ist.

unterschiedlich alt sind oder aus verschieden stark an-
falligen Sorten bestehen oder weil die Wachstumsbedin-
gungen unterschiedlich sind, nicht aber der Modus der
Pathogentransmission. Wie man aber sicht, ist das Mo-
dell gegen Variationen der Infektionsfrequenz robust,
und es ist daher nicht zu erwarten, dass diese Inhomo-
genitit die Modellaussagen tiber die Vektoreigenschaf-
ten wesentlich beeinflusst.

Auch wenn allgemeine Faktoren, wie die Ausdehnung
des Beprobungsschemas und die Anzahl der beprobten
Reben, keinen Einfluss auf die Bestimmbarkeit der

Vektoreigenschaften haben, gibt es doch zwei Muster,
die in dieser Hinsicht positiv hervorstechen, nimlich
B4 und C4 (dargestellt fiir B4 in Abbildung 4).

Bei diesen quasi kreisférmigen Beprobungsschemata
sammeln sich die Modellverteilungen stirker um die
Zielverteilung, und die ibrigen Abschnitte der Kurve
wirken daher ,fahl“. Bei allen anderen Schemata, auch
jenen mit sehr vielen beprobten Reben, ist dies hinge-
gen nicht oder in einem deutlich geringeren Ausmafl
der Fall.

Um die Giite verschiedener Beprobungsschemata zu
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Abb. 6: Ubereinstimmung zwischen Modell- und Zielverteilung. Die Vektoreneigenschaften der Zielverteilung werden
diskret variiert und dadurch die Hintergrundbilder vom Typ der Abbildung 1 in der dort beschriebenen Weise gene-
riert. Indem man als Zielverteilung die empirischen Verteilungen wihlt (also diejenigen, die fiir verschiedene Virosen
in unterschiedlichen Weinbaugebieten erhoben worden sind) und die resultierenden Kurven mit denjenigen aus dem
Abbildungshintergrund vergleicht, kann man deren Vektoreigenschaften schitzen (Vordergrund). Jedes Symbol in
der Grafik reprisentiert fiir den entsprechenden Virustyp (Legende) ein Weinbaugebiet.

vergleichen, wurde die Abweichung zwischen geschatz-
ten und tatsichlichen Vektorparametern bei jener Mo-
dellverteilung untersucht, die der Zielverteilung am
ihnlichsten (Gleichung 1) ist. Das Ergebnis ist fir die
beiden Eigenschaften in Abbildung 5 dargestellt.

Es gibt bedeutende Unterschiede zwischen den Mu-
stern. Al, B4, B7, C7 und C5 zeigen beztiglich beider
Parameter verhiltnismiflig geringe Abweichungen.
Wichtig ist hier vor allem die Streuung, die gering sein
sollte, damit Schitzungsfehler nicht allzu groff sind. Be-
trachtet man beide Parameter, zeigt B4 die geringste
Streuung, beziiglich der Vektoreffizienz sind C4, C5
und B8 hervorzuheben. Fiir die meisten Muster gilt je-

doch, dass die der Zielverteilung ahnlichste Modellver-
teilung irgendwo auf der Kurve Gleichung 2 liegen
kann, und generell lisst sich sagen, dass die Abwei-
chungen zu grof sind, um durch Bestimmung der ihn-
lichsten Modellverteilung genaue Aussagen tiber die
Vektoreigenschaften erhalten zu kdnnen.

Die Frage, ob die Hohe der Werte von ,Effizienz®,
,Lebensdauer® und ,Infektionsfrequenz® deren Ab-
schitzbarkeit beeinflusst, wurde ebenfalls untersucht,
es konnte aber kein Einfluss festgestellt werden (nicht
dargestellt).

Wie bereits erwihnt, ist die Form jener Kurve, die die
beste Ubereinstimmung der Modellverteilungen mit
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der Zielverteilung beschreibt, bemerkenswert robust
gegeniiber den Faktoren Beprobungsmuster, relative
Haufigkeit infizierter Reben und damit auch gegentiber
Inhomogenitit der beprobten Fliche. Es ist daher zu-
nichst interessant zu untersuchen, wie sich die Form
der Kurve indert, wenn man die Vektoreigenschaften
andert. Wir haben das fiir das Beprobungsschema Al
und eine Infektionsfrequenz von 30 % analysiert
(Abb. 6, Hintergrund).

Ist die Vektoreffizienz null oder auch die Anzahl der
besuchten Reben, ergibt sich keine Ubereinstimmung
zwischen Ziel und Modellverteilung, denn es entstehen
keine Infektionsmuster. Mit zunehmender Vektoreffizi-
enz wird die Kriimmung der Kurve schwicher, und sie
riickt von der X-Achse und auch von der Y-Achse ab.
Mit zunehmender ,Anzahl der besuchten Reben®
schwicht sich die Kurvenkriimmung nur wenig ab, das
Abweichen von der X-Achse ist geringer und das Ab-
weichen von der Y-Achse kaum festzustellen. Verindert
man die Vektoreigenschaften der Zielverteilung in 20er-
Schritten, erhilt man daher recht gut voneinander un-
terscheidbare Kurven, die man mit denjenigen verglei-
chen kann, die man empirisch (fiir die unterschiedlichen
Weinbaugebiete und Virosen) ermittelt hat. Natiirlich
kann auch eine Kurve zwischen zwei oder sogar drei
benachbarten liegen. Daraus ergibt sich die Position
auf Abbildung 6 und damit die Schatzung der Vektorei-
genschaften.

Das Ergebnis dieser Untersuchung stimmt qualitativ
mit dem analytischerer Verfahren (GaNGL et al., 2011;
im Druck; eine nihere Beschreibung der empirischen
Daten erfolgt in dieser Publikation) iiberein. Man er-
kennt deutlich, dass ArMV und GLRaV-1 durch Vekto-
ren Ubertragen werden, die sehr effizient sind und auch
langlebig. Was letztere Eigenschaft betrifft, kann die
Ubertragung natiirlich auch in einem ,Generationen-
staffellauf erfolgen, indem die jeweils nichste Genera-
tion Position und Infektion von der vorigen iber-
nimmt, das Resultat wire in diesem Fall das gleiche.
Die Verbreitung von GFkV erfolgt offenbar eher durch
kurzlebige und wenig effiziente oder durch sehr mobile
Vektoren (dass GFkV keinen Vektor besitzt, ist zwar
moglich, soll aber hier nicht diskutiert werden). Bei
GLRaV-3 ist die Vektoreffizienz niedrig, die Langlebig-
keit hingegen vergleichsweise hoher (alle Werte liegen
auf oder unterhalb der ersten Mediane).

Fir die vorliegende Untersuchung ist die Beobachtung
wichtig, dass trotz aller Streuung die einzelnen Virosen

Tiefenbrunner et al.

zwar teilweise Uiberlappende, aber dennoch erkennbare
Cluster bilden. Das zeigt nimlich, dass die Methode Ei-
genschaften misst, in denen sich die einzelnen Virosen
bzw. ihre Vektoren konstant unterscheiden.
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