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Die 3’ nicht-kodierenden Regionen des Cherry leaf roll virus — identisch oder variabel?
The 3' non-coding regions of Cherry leaf roll virus — identical or variable?

Das Cherry leaf roll virus (CLRV) ist ein weltweit verbreitetes Pflanzenvirus mit umfangreichem Wirtsspektrum,
darunter zahlreiche Forst- und Obstgehdlze. Das bipartite CLRV-Genom weist zwei positivorientierte,
einzelstrangige und getrennt verpackte RNA-Molekiile auf. Das CLRV besitzt sowohl die langste 3' NCR (1538-
1602 nt), als auch die kirzeste 5 NCR (11 nt) aller charakterisierten Nepoviren. Unter den bisher sequenzierten
CLRV-Isolaten wurde ein CLRV-Isolat aus Himbeere identifiziert, welches im Gegensatz zu allen anderen CLRV-
Isolaten in den 3' NCRs zwischen RNAL und RNA2 Sequenzidentitaten von nur 73,4 % zeigte.

Bislang wurde davon ausgegangen, dass die 3' NCRs beider RNAs aller bekannten Nepoviren nahezu identisch
sind, um wichtige funktionelle Elemente in diesem Genombereich zu konservieren. Die Variabilitat dieses
Genombereichs wurde anhand mehrerer unabhangiger Amplifikationsprodukte der beiden 3' NCRs verschiedener
CLRV-Isolate durch restriction-fragment-length-polymorphism (RFLP)-Analysen mit den Restriktionsenzymen
Alul, Dral und Hincll untersucht. Die Restriktionsmuster geben erste Hinweise auf das Vorhandensein von 3' NCR-
Varianten innerhalb replizierender RNA-Populationen, die von den aus bekannten Sequenzen abgeleiteten
Bandenmustern (in silico-Restriktion) abweichen.

CLRV-Isolate aus Rhabarber, Walnuss und Kirsche erwiesen sich in je drei unabhéngigen RNA-Populationen als
homogen innerhalb der 3' NCR von RNAL und RNA2. Dagegen zeigt der Vergleich der RNA-Populationen des
CLRV-Isolats aus Holunder eine gréRere Variantenvielfalt innerhalb des untersuchten Genombereiches. Bei den
drei verwendeten Restriktionsenzymen treten jeweils zwei Restriktionsmuster der 3' NCR in gleicher Haufigkeit
auf, so dass hier keine Konsensus-Sequenz fiir das Holunderisolat definiert werden kann.

Die bisherigen Ergebnisse zeigen CLRV-Isolat-abhéngige Unterschiede in der Homogenitat der RNAL und RNA2-
3' NCR. Dies l&sst vermuten, dass die 3' NCR auf RNA1 und RNAZ2 nicht generell vollstdndig konserviert sein
muss, um funktionelle Strukturen bzw. die Replikationsfahigkeit des Virus zu erhalten. Die Sequenzierung der
identifizierten 3' NCR-Varianten wird weitere Informationen Uber die Variabilitdt der CLRV-3' NCR liefern.
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