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EINFUHRUNG

Das Cherry leaf roll virus (CLRV)

Nepovirus der Familie Comoviridae.
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Abb.3: Phylogenetische Gruppierung von 56 Isolaten auf Basis

eines 375 bp langen Fragments der 3 "NCR (Rebenstort et al., 2006)
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2A-P - Abb.2: Phylogenetische Analyse der

Hillprotein- Sequenz von 14 CLRV-Isolaten

CLRV-HIMBEER-ISOLAT

Das CLRV-Himbeer-Isolat E802 aus Neuseeland ist bisher das einzige
Isolat, das nach Analyse zweier verschiedener Genombereiche in
unterschiedliche phylogenetische Gruppen clusterte (Abb. 2 & 3).
Vermutlich handelt es sich um eine naturliche Rekombinante aus zwei
CLRV-Isolaten. Der Vergleich der gesamten 3° NCR von 6 CLRV-Isolaten
zeigte eine hohe Sequenzvariabilitat im 5 proximalen Abschnitt der 3-
NCR (Abb.1). Hier kénnte sich eine Rekombinationsstelle befinden.

Aufgrund der auBerordentlich hohen Virulenz in Himbeere wurde CLRV
1986 von der EPPO fiir die Gattung Rubus in die A2 Quarantaneliste
aufgenommen. Eine Neuordnung des genetischen Materials durch ein

Rekombinationsereignis kénnte dieses Verhalten erklaren.

AUSBLICK

Die 3 NCRs des CLRV-Himbeer-Isolats wurden in einer Full-length PCR
amplifiziert. Nach der Sequenzierung folgt die Suche nach einer Stelle,
an welcher der Wechsel der Cluster-Zugehdorigkeit erkennbar ist.

Sollte die
Transmissionswege des CLRV Uberprift werden. Bisher ist eine Samen-

eine Rekombination feststellbar  sein, missen

und Pollenilibertragbarkeit, sowie eine Verbreitung Gber das Bodenwasser
nachgewiesen (Bandte et al., 2007). Die Ubertragung von CLRV iiber
tierische Vektoren wird diskutiert.
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