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Die Genomorganisation des Cherry leaf roll virus
Genome organisation of Cherry leaf roll virus

Das Cherry leaf roll virus (CLRV) der Gattung Nepovirus (picornadhnliche Virusgruppe) ist weltweit in einer
Vielzahl von verschiedenen Wirtspflanzenarten, vornehmlich in Gehélzen, verbreitet. Ausgewahlte CLRV-Isolate
sollen molekularbiologisch charakterisiert werden, um mdgliche genetische Determinanten z. B. fur die
Wirtsadaption, die Pathogenitit und Ausbreitung des CLRV in der Pflanze zu identifizieren.

Das bipartite, einzelstrangige (+) RNA-Genom konnte erstmals fur ein CLRV-Isolat aus Rhabarber vollstandig
sequenziert werden. Die RNAL ist 7922 nt und die RNA2 6335 nt lang. Beide RNAs sind polyadenyliert und am 5
Ende an das VPg kovalent gebunden. Erste Sequenzvergleiche mit anderen Nepoviren bestdtigen eine typische
Genomorganisation beider CLRV-RNAs mit jeweils einem offenen Leserahmen, der durch eine 5’und eine 3"nicht-
kodierende Region (NCR) begrenzt ist. Die RNAL kodiert fur einen Protease Cofaktor, das VPg, ein NTP-
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bindendes Protein, eine Protease und eine RNA-abhdngige RNA-Polymerase. Die RNA2 kodiert fir ein Protein,
Uber dessen Funktion bisher nichts bekannt ist, das Transportprotein und ein Hullprotein. Die CLRV-kodierten
Genprodukte werden als Polyprotein translatiert und nachfolgend durch die virale Protease in die funktionellen
Einheiten gespalten. Die CLRV-3"NCR ist zwischen 1538 und 1602 Nukleotide lang, hochkonserviert und auf
RNA1 und RNA2 eines CLRV-Isolates nahezu identisch. Die 5" NCRs aller untersuchten CLRV-Isolate sind 11
Nukleotide kurz und auf beiden RNAs identisch. Das daran anschlieBende erste AUG-Kodon liegt im sogenannten
Kozak-Sequenzkontext (AAAAUGG) und stellt daher das potentielle Startkodon fir die Translationsinitiation da.

Uber die 5" terminale Sequenzidentitat der RNA1 und RNA2 hinaus weisen auch die kodierenden Genomregionen
(offener Leserahmen) fiir die korrespondierenden Polyproteine 1 und 2 eine 5° proximale Sequenzhomologie tber
mehr als 600 Nukleotide auf. Die Funktion des putativen homologen Genproduktes der beiden RNAs ist bislang
nicht bekannt.
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