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Einleitung

Bisher ist die Genomorganisation des Cherry leaf roll virus, welches viele Obst- und Laubgehdlze
infiziert, bis auf wenige Sequenzinformationen der 3” proximalen Bereiche der RNA1 und RNA2
nicht bekannt. Borja et al. (1995) ermittelten RNA1 kodierende Regionen fiir ein Isolat aus Juglans
regia. Maliogka et al. (2004) konnten ebenso Teile der viralen Replikase eines Isolates aus Fraxinus
excelsior sequenzieren, wihrend von der RNA2 Hiillproteinsequenzen von verschiedenen CLRV-
Isolaten aus Juglans regia (Zhou et al., 1998) bzw. Betula sp. (Scott et al., 1992) vorliegen. Zudem
sind von diesen Virusisolaten sowie einem Isolat aus Rhabarber die 3” nicht-kodierenden Regionen
der RNAI verdffentlicht.

Material und Methoden

Die RNAI des bipartiten Genoms eines CLRV-Isolates aus Rhabarber (Rheum rhabarbarum, E395)
wurde mittels verschiedener cDNA-Synthese- und RACE-PCR-Verfahren aus Virusreinigungen
vollstindig sequenziert. Die genetische Organisation der RNA1 wurde mit dem kodierenden
Sequenzbereich eines CLRV-Isolates aus Walnuss (Juglans regia, E326) sowie anderer Nepoviren
verglichen.

Ergebnisse und Diskussion

Die Genomorganisation der RNA1 des CLRYV entspricht der von anderen Nepoviren der Subgruppe C.
Das Polyproteinl des Rhabarberisolates (PP1, ORF ;4350 n; 2112 Aminoséduren) enthélt N-terminal
einen Protease-Cofaktor (PCo), gefolgt von einer NTB-bindenden Protein-Doméne (NTB) dem
genomgekoppelten viralen Protein (VPg) sowie eine Protease (Pro) und die virale Replikase (RdRp).
Die Funktion der putativen Proteine konnte anhand charakteristischer Aminosdure-Sequenzmotive
identifiziert werden. Fiir das virale VPg von CLRV, welches hichste Ahnlichkeiten zum ToRSV-VPg
kodierenden Bereich aufweist, wurden mit Hilfe der Computerprogramme NetPicoRNA V1.0 bzw.
NetCorona V1.0 Protease-Schnittstellen an &dhnlicher Position vorhergesagt (Qi21/S1122 und
Qu150/S1151), wie sie fiir das Tomato ringspot virus (TORSV) determiniert wurden.

Zusammenfassung

Die Genomorganisation des Cherry leaf roll virus, welches viele Obst- und Laubgehdlze infiziert, ist
bis auf wenige Sequenzinformationen der 3” proximalen Bereiche der RNA1 und RNA2 nicht
bekannt. Die RNA1 des bipartiten Genoms von ausgewihlten CLRV-Isolaten unterschiedlicher
Herkunft (E395 aus Rheum rhabarbarum, E326 aus Juglans regia) wurde sequenziert und mit der
genetischen Organisation anderer Nepoviren verglichen. Die Genomorganisation der RNA1 des
CLRYV entspricht der von anderen Nepoviren der Subgruppe C.

Summary

The complete organisation of the Cherry leaf roll virus genome, a virus which affects many fruit trees
and other woody hosts, has not been determined to date. Sequences of the RNA1 of two CLRV
isolates from different host plants (CLRV-E395 originating from Rheum rhabarbarum and CLRV-



E326 from Juglans regia) were obtained and compared with other established nepoviruses. The
genome organisation of the RNA1 of CLRV strains E395 from rhubarb and E326 from the woody host
walnut corresponds with other subgroup ¢ nepoviruses.
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