Nachweis von Viren in Geholzen
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Zu Viren an Gehodlzen des Forstes und offentlichen diesen Geholzen weit verbreitet sind und zu grofSeren  Viren im Labor sind wichtige Voraussetzungen, um die
Gruns ist bisher wenig bekannt. Beobachtungen seit  wirtschaftlichen Schaden fihren als bisher ange- Verbreitung und Bedeutung dieser Pathogene
den 1990er Jahren weisen darauf hin, dass Viren in nommen. Die visuelle Bonitur und der Nachweis von einschatzen zu konnen.

Cherry leaf roll virus European mountain ash ringspot- Unbekanntes Pflanzenvirus an

(CLRV) associated virus (EMARaV) Flatterulme
= chlorotische Ringflecken, Adernbanderung, Blatt- = chlorotische Ringflecken und Scheckungen an = chlorotische Ringflecken und Nekrosen an Blattern
rollen und Kleinblattrigkeit an Blattern von Betula Blattern von Ebereschen (Sorbus aucuparia L.) von Flatterulmen (Ulmus laevis PALL.)
Spp. sowie der Degeneration der Pflanze = Wachstumsdepressionen
= CLRV st weltweit verbreitet und weist ein = Symptome an bisher einzig bekannter Wirtspflanze = |n den letzten Jahren wurden zunehmend Symp-

ausgesprochen weites Wirtsspektrum auf

(Eberesche) europaweit verbreltet

tome in Flatterulmen beobachtet

Symptome & Verbreitung

" das einzelstrangige, positiv-orientierte lineare = 2007 wurden diese Symptome an Ebereschen mit " |nfektionen mit an Ulmen bekannten Viren
g RNA-Genom ist bipartit und wird getrennt EMARaV assoziiert (Mielke und Muhlbach, 2007) wurden durch serologische Tests und Bioassays
= enkapsidiert = EMARaV besteht aus vier negativ orientierten ausgeschlossen (Bandte et al., 2004)
g = jede RNA kodiert fur ein Polyprotein, welches einzelstrangigen RNAs, die jeweils flr ein Protein " Als potentielles Pathogen wird ein bisher noch
— durch die virale Protease in funktionelle Einheiten kodieren nicht identifiziertes Virus vermutet
& prozessiert wird
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" |C-RT-PCR ist fur eine Routinediagnostik von CLRV = Ableitung von diagnostischen Primern durch | |
in Geholzen etabliert (Werner et al., 1997; vorhandene Sequenzinformation maglich (Mielke " Sequenzierung viraler Genomsegmente
Gentkow et al., 2007) et al., 2008) cDNA-Synthese und anschliefende PCR (RT-PCR)
. v' Kombination eines virusspezifischen = Nachweis erfordert Isolierung von Gesamt-RNA aus u.nter Vgrwendung spezifischer bzw. unspezi-
O Antikorpers mit anschlieBender Amplifikation Bldttern von Ebereschen und anschlieRender fischer Prl.mer | |
= eines 416 bp-Fragments der cDNA-Synthese Ggf. Klonierung und Sequenzierung des Ampli-
-LC) hochkonservierten 3°NCR von RNA1 und M_1 2 3 4 5 6 7 fi!<ates zur Ident.ifizierung und phylogentischen
chs RNA?2 in der RT-PCR Einordnung des Virus
v' Waschschritte zwischen Immunocapture und (dsRNA-Isolierung
RT-PCR: Entfernung von sekundaren Pflanzen- l
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Mit  der IC-RT-PCR  lasst sich  CLRV in = durch RT-PCR mit verschiedenen, virusspezifischen f RT-PCR
unterschiedlichen Gehdlzarten und Geweben Primern lisst sich EMARaV nachweisen - <
. ] _ _ mit degenerierten mit spezifischen
nachweisen = virale RNA2 und RNA3 eignen sich besonders als Primern ] [Primern
. . . . . \— P
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Y, Die IC-RT-PCR eignet sich zum Routinenachweis von EMARaV ist mittels RT-PCR in Proben Die spezifische Isolierung von dsRNA ermaoglicht eine
g CLRV in Geholzen. Laubblatter, Bluten, Friichte, unterschiedlicher geographischer Herkunft Konzentrierung viraler Nukleinsauren unter
LL Samen und Knospen sind geeignetes nachweisbar. Als Ziel-RNAs flir die RT-PCR eignen sich | JAusschluss pflanzlicher DNA und RNA, was fiir weitere
Untersuchungsmaterial. die RNA2 und RNAS3. charakterisierende Analysen entscheidend ist.
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