Die Transkriptions- und Proteomstudie des Pflanzenpathogens
‘Candidatus Phytoplasma mali‘ zeigt die Expression eines alternativen
Stoffwechselweges sowie bedeutende Parasit-Wirt-Interaktionen
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Die in Europa bekannte Pflanzenkrankheit Apfeltriebsucht wird durch das
phytopathogene Bakterium ‘Ca. Phytoplasma mali‘ verursacht. 2001 kam es in
Deutschland zu einem 6konomischen Schaden von 25 Millionen Euro und in Italien
zu 100 Millionen Euro. Dieser Phloem-kolonisierende Parasit kann unterschiedliche
Symptome am Pflanzenwirt verursachen. Hierzu zahlen die Vergilbung von Blattern,
Hexenbesenformationen, vergroRerte Nebenblatter, Blattkrauseln und, wirtschaftlich
vermutlich am bedeutendsten, die Ausbildung von ungeniel3baren kleinen
Apfelfrichten.

Bisher gibt es generell nur wenig Literatur zur Genexpression von Phytoplasma-
Arten. Diese Studie untersucht die Genexpression von ‘Ca. P. mali‘ im Pflanzenwirt
Nicotiana occidentalis, in einer Transkriptionsstudie via RNASeq (lllumina) sowie
einer Proteomstudie, die mit Shotgun-Massenspektroskopie durchgefihrt wurde
(Siewert et al., 2014). Unter den rund 200 exprimierten Genen konnten Enzyme, die
einen bereits postulierten alternativen energiegewinnenden Stoffwechselweg
kodieren, identifiziert werden (Aufnahme einer Carbonséaure bis zur Produktion von
Azetat). Dieser in allen Phytoplasmen kodierte Stoffwechselweg ist fir ‘Ca.
Phytoplasma mali‘ bedeutend, da der energiegewinnende Part der Glykolyse in
diesem Bakterium, aber auch in einigen anderen Phytoplasma-Stdmmen, nicht
kodiert wird. Weiterhin konnte die Expression flr diverse an Parasit-Wirt-
Interaktionen beteiligte Proteine bestatigt werden. Hierzu zahlen das
immunodominante Membranprotein Imp, erstmalig ein IcmE-ahnliches Protein,
welches normalerweise eine Hauptkomponente des Sekretionssystems Typ IVB
darstellt, und ein potentielles SAP11-ahnliches Effektorprotein.
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