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discovered viruses from the genus Badna- and Carlavirus were investigated in Southern 
Berlin (Steglitz-Zehlendorf) in 2015 and 2016.To gain a more detailed view on 
epidemiology of this viral complex in birch, the study was enlarged in 2017 including eight 
districts all over Berlin with the exception of Friedrichschain-Kreuzberg, Pankow and 
Lichtenberg. New birch trees with symptoms like defoliation and degeneration were 
selected for detection of viral pathogens by molecular biological methods. Different 
combinations of these plant viruses in single and mixed infection were detected by RT-
PCR. 80 % of investigated birch leaf samples in 2017 confirmed to be infected by plant 
viruses. Out of the four tested plant viruses from 72 symptomatic birch leaf samples, 
Badnavirus was recorded as the most prominent virus in the investigated trees followed by 
CLRV, ApMV and Carlavirus respectively.CLRV and Badnavirus combinations have shown to 
be distinct and widely distributed. Currently we try to correlate observed leaf symptoms 
with known viruses.A protocol has been setup to study the pattern of detected viruses by 
visualizing tissue prints of leaf material by smiFISH with a fluorescence microscope. 
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Virusverdächtige Symptome werden an Eichen oft beobachtet, aber der verursachende 
Erreger konnte lange nicht identifiziert werden (Nienhaus, 1975; Büttner et al., 2013). 
Durch Pfropfung lassen sich die Symptome auf Eichensämlinge übertragen (Büttner und 
Führling, 1996). In der oft mit Eichen vergesellschafteten Eberesche wurde mit EMARaV der 
erste Vertreter einer neuen Virusgattung identifiziert (Mielke und Mühlbach, 2007). Seither 
wurden Emaraviren in zahlreichen weiteren wirtschaftlich und ökologisch wichtigen 
Pflanzenarten beschrieben (Mielke-Ehret und Mühlbach, 2012). Eine Möglichkeit zur 
Untersuchung viraler Krankheiten stellen moderne Hochdurchsatzsequenzier-Methoden 
(HTS) dar. Sie bieten die Möglichkeit der Virusidentifizierung in Pflanzen ohne vorherige 
Kenntnisse des Erregers. Erstmals ist es gelungen, mittels HTS in einer erkrankten Stieleiche 
(Q. robur) mit chlorotischen Ringflecken an den Blättern ein neuartiges Emaravirus zu 
identifizieren. Das Virus besitzt wie alle bisherigen Vertreter ein segmentiertes 
multipartites RNA-Genom, wobei jedes Segment für ein virusspezifisches Protein kodiert. 
Mit Hilfe spezifischer RT-PCRs zur Detektion der identifizierten viralen Genomsegmente 
kann das Virus in erkrankten Eichen nachgewiesen werden. Der häufige Virusnachweis in 
Eichenpopulationen verschiedener Standorte sowohl in Deutschland, als auch 
Südschweden und -norwegen lässt darauf schließen, dass das neuartige Emaravirus weit 
verbreitet ist. Die virusverdächtigen Symptome an erkrankten Bäumen können an allen 
Blättern gleichmäßig verteilt sein oder nesterweise nur in einigen Bereichen auftreten. Um 
die Verteilung des Virus innerhalb des Wirtes zu verstehen, wurde Blattmaterial von 
infizierten Eichensämlingen durch RT-PCRs zur Detektion verschiedener Genomsegmente 
auf eine Infektion getestet. Während an einigen Sämlingen das Virus nur in Blattbereichen 
mit chlorotischen Ringflecken nachweisbar war, gelang an anderen Sämlingen auch der 
Nachweis in Bereichen ohne Symptome. Für die Diagnostik der Infektion ist die genaue 
Bonitur der Bäume auf vorhandene Symptome ebenso die Voraussetzung wie die 
Detektion des Errergers mittels eines sensitiven Nachweisverfahrens. 
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Mithilfe der Hochdurchsatzsequenzierung wurde ein neuartiges Virus in der Esche 
(Fraxinus excelsior), welches vermutlich zur langjährig untersuchten Gattung Emaravirus 
(Fam. Fimoviridae, Ord. Bunyavirales) gehört, entdeckt. Das European mountain ash 

ringspot-associated emaravirus (EMARaV) ist die Typspezies der Gattung und in Ebereschen 
(Sorbus aucuparia L.) in Nord- und Mitteleuropa weit verbreitet. Es führt an Blättern zu 
charakteristischen Symptomen, wie chlorotischen Ringflecken und Scheckungen (Büttner 
et al., 2013, Roßbach et al., 2015). Alle Emaraviren besitzen mindestens vier negativ-
orientierte, einzelsträngige RNA-Genomsegmente, die jeweils ein Protein kodieren. RNA1 
kodiert eine RNA-abhängige RNA-Polymerase, RNA2 einen Glykoproteinvorläufer, RNA3 
das Nukleokapsidprotein und die RNA4 ein virales Transportprotein. Bis zu 8 
Genomsegmente wurden bei anderen Vertretern der Gattung Emaraviren gefunden und 
deuten auf eine Plastizität des Genoms hin (DiBello et al., 2015). Segmente besitzen 
außerdem konservierte, selbstkomplementäre 3‘- und 5‘-Termini und sind meist von einer 
Doppelmembran umhüllt (Mielke und Mühlbach 2007). Kürzlich wurde ein putatives 
Emarvirus in symptomatischem Blattmaterial der Esche (Fraxinus excelsior) an Standorten 
in Deutschland, der Schweiz und Schweden detektiert. Symptomatische Bäume zeigten 
chlorotische Flecken und Blattverformung, wie eine Fadenblättrigkeit. 5 RNA-Segmente 
des neuen Virus wurden in weiteren Untersuchungen identifiziert und eine Korrelation mit 
der Blattverformung wurde festgestellt (von Bargen et al., 2018). In der vorliegenden 
Studie wurden neue Primerpaare anhand vorhandener Sequenzinformation der RNA1 
entwickelt, um mittels einer RT-PCR die Sequenz der RNA1 zu vervollständigen. Zudem 
wurden Studien zur Verbreitung des neuen Virus in der Esche durchgeführt. Erste 
Ergebnisse werden vorgestellt und diskutiert. 
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