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El n Ieltu ng Tabelle 1: Gerundete FragmentgréRen (bp) nach in silico Restriktionsanalyse der PCR amplifizierten
RW1/RW2-Produkte der 3'NCR von CLRV-Isolaten

Das Kirschenblattrollvirus (Cherry leaf roll Is. = Isolat(e), Gr. = Gruppe

virus, CLRV) st ein weltweit verbreitetes 2 anhand der Sequenz des 375 bp Fragmentes der 3'NCR nach Rebenstorf et al. 2006
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Mithilfe der IC-RT-PCR-RFLP
wurde ein Holunder-Isolat
(E2016) der Gruppe E, und
ein Birken-lsolat (E2249) der
Gruppe A zugeordnet. Die
Gruppenzugehorigkeit eines
Walnuss-Isolates w2J)
konnte auf die Gruppen C,
D2 und E eingegrenzt
werden. Die Sequenzierung
der RWI1/RW2 Fragmente
bestédtigte die Gruppierung
und ordnete das Walnuss-
Isolat der Gruppe D2 zu.
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Abbildung 1: Stammbaum und phylogenetische Gruppen anhand
der Sequenz des 375 bp Fragmentes der 3'NCR (Rebenstorf et al.
2006) und Restriktionsmuster unterschiedlicher Isolate

Die IC-RT-PCR-RFLP konnte erfolgreich
auf die CLRV Isolat-Differenzierung aus
Originalwirtspflanzen angewendet
werden.

Die Mdoglichkeit des Nachweises direkt
aus holzigen Wirtspflanzen ist stark
davon abhangig, dass das Amplifikat
eine ausreichende Konzentration
besitzt. Wirtspflanzenart und Wahl des
Probenmaterials (Frucht, Blatt) sind

Material und Methoden

Klonierte Fragmente der CLRV 3‘ NCR (420 bp, Werner et al.
1997) von 37 Isolaten aus 5 phylogenetischen Gruppen wurden
durch PCR mit den Primern RW1 und RW2 reamplifiziert und
nachfolgend mit den Restriktionsenzymen Styl, Alul, Rsal,
Bsp143I1 und EcoRI verdaut. hier von Einfluss.

Mittels IC-RT-PCR-RFLP wurden bisher nicht charakterisierte 1 Um eine eindeutige Zuordnung fir
CLRV-Isolate direkt aus den Originalwirtspflanzen Walnuss, gepenstort, k., candresse, T., Duluca. M. 3., Battner, C., obermeier, SamMtliche Isolate durch die IC-RT-PCR-
Holunder und Birke untersucht. Eine Sequenzierung der . 2006. Host species-dependent population structure of a pollen- RE| P zu  ermdglichen ist eine

- borne plant virus, Cherry leaf roll virus (CLRV). J. Virol. 80, 2453-2462 . . a . .
RW1/RW2-Fragmente  wurde  vorgenommen, um  di€ o g Minibach, H-p. @ Bitmer, C., 1997: Detection of chery ETWeItErung mit weiteren Restriktions-
phylogenetische Einordnung, die anhand des Restriktions- leaf roll nepovirus (CLRV) in birch, beech and petunia by enzymen anzustreben. Die Ergebnisse
immunocapture RT-PCR using a conserved primerpair. Eur. J. For.

musters vorgenommen wurde, zu verifizieren. Pathol. 27, 309-318 sollten weiter validiert werden.
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