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Finnland ist das Land mit der héchsten Walddichte Europas. Uber 76%
der Landesflache sind mit Wald bedeckt. Dieser hat nicht nur
Bedeutung als Landschaftsfaktor und Erhohlungsraum sondern auch
einen besonderen 6konomischen Stellenwert im Bereich der Holz und
Forstwirtschaft. Die seit 2002 im Birkenbestand Finnlands vermehrt
auftretenden Symptome wie Adernbanderung, diffuse
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Abb.1: Cherry leaf roll virus (CLRV) Symptome
an Blattern von Betula pubescens in Finnland
Rovaniemi, (A) Blattrollen, clorotische
Linienmuster (B) Mosaik, (C) Blattrollen, (D)
Adernbanderung, Linienstruktur und Blattrollen
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Abb.4: Phylogenetische Analyse eines 112 bp
langen DNA-Fragments aus der Hullprotein
kodierenden Region der RNA 2, von finnischen
CLRV-Isolaten (griin) mit Referenzsequenzen
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Einleitung

Material und Methoden

Blatt- und Blitenmaterial von Betula pendula (Héngebirke), B.
pubescens (Moorbirke), Sambucus racemosa (Roter Holunder) und
Sorbus aucuparia  (Eberesche) sowie Wasserproben aus
verschiedenen Gebieten Finnlands wurden mittels einer CLRV
spezifischen IC-RT-PCR untersucht. Der Nachweis erfolgte Uber ein
162 bp langes DNA Fragment aus dem Hillprotein kodierenden
Bereich der RNA 2 und Sequenzierung.

Die beprobten Ebereschen wurden mittels Gesamt RNA-Isolierung
(Abb.3) nach Mielke et al. 2008, und angeschlossener RT-PCR auf
einen Befall mit EMARAYV untersucht. Der Nachweis erfolgte Uber ein
204 bp langes DNA Fragment aus der RNA 3, innerhalb der
kodierenden Region des putativen Nucleocapsidproteins.

Ergebnisse

In 2 von 4 Hangebirken aus einer Samenspenderanlage des
finnischen Instituts flr Waldforschung konnte CLRV festgestellt
werden und somit als potentielle Infektionsquelle  flr
Neupflanzungen bestétigt werden. Von 6 auf CLRV getesteten
Ebereschen waren 2 positiv. Des weiteren konnte CLRV in einem
Roten Holunder sowie in einer Oberflachenwasserprobe eines Sees
nachgewiesen werden. Der Sequenzvergleich des 112 bp langen
DNA Fragments mit Referenzsequenzen (Abb.4) ergab hdchste
Ubereinstimmung (88,3-89,2%) zur Sequenz eines CLRV-Isolates
aus kanadischen Holunder welches zur phylogenetischen Gruppe E
gehdrt (Rebenstorf et al. 2006). Geringste Ubereinstimmung (75-
77,6%) ergaben sich zu 3 CLRV-Isolaten aus Birken deutscher bzw.
englischer Standorte (Gruppe A). Dieses deutet darauf hin, dass
CLRV-Isolate aus Birken finnischer Herkunft atypische
Verwandtschaftsbeziehungen aufweisen.

Des weiteren wurden die 6 bereits auf CLRV getesteten Ebereschen
auf den Befall mit EMARAV untersucht. Vier dieser Ebereschen
erwiesen sich als EMARAV positiv (Abb.5). In einer dieser
EMARAV-positiven Ebereschen konnte zudem CLRV detektiert
werden und somit erstmals eine Mischinfektion mit CLRV und
EMARAYV in Eberesche gezeigt werden.
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Blattscheckung, Blattrollen und schwacher Wuchs (Abb.1), die mit dem
Cherry leaf roll virus (CLRV) assoziiert werden konnten (Jalkanen et al.
2007), gaben Anlass zu den hier vorgestellten Untersuchungen. Des
weiteren war der Nachweis des European mountain ash ringspot
associated virus (EMARAV) als Verursacher der Ringfleckenkrankheit
an Eberesche (Abb.2) Gegenstand der Untersuchung.

EMARAV

Abb.2: Symptome EMARAV infizierter
Sorbus aucuparia, (A) chlorotische
Sprenkelung, (B) und (C) chlorotische
Ringflecken

Abb.3: 1-6 Gesamt RNA-Isolierung
aus finnischen  Ebereschen  mit
Symptomen, M= 1 kb Marker

Abb.5: Ergebnis EMARAV RT-PCR, 1-6
= finnische Ebereschen mit Symptomen,

(+) = positiv Kontrolle EMARAV
infizierte Eberesche, (-) = gesunde
Eberesche, H,O = negativ Kontrolle, M
= 50 bp Marker



