Sequenzstabilität der 3´nicht-kodierenden Regionen verschiedener Cherry leaf roll virus-Isolate
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Das Nepovirus Cherry leaf roll virus (CLRV) der Familie Comoviridae weist ein bipartites, einzelsträngiges (+)RNA-Genom auf. RNA1 und RNA2 eines CLRV-Isolats (E395, Rhabarber) konnten vollständig sequenziert werden und sind 7922 nt bzw. 6365 nt lang. Aufgrund der sehr langen RNA2, die beim CLRV mehr als ¾ der Länge der RNA1 aufweist und die besonders langen 3`NCRs beider RNAs (1538-1602 nt), die etwa 20% des Gesamtgenoms ausmachen, wird das CLRV der Nepovirus Subgruppe C zugeordnet. Bei Nepoviren weisen die 3`NTRs einen besonders hohen Grad der Sequenzkonservierung innerhalb eines Isolates auf. Beim CLRV liegt die Sequenzidentität der RNA1 und RNA2-3´NCRs innerhalb eines Isolates fast ausschließlich bei 94.1-99.8 %. Die 3´Identität ist offenbar einem Selektionsdruck unterlegen, um funktionelle Elemente, die zum Erhalt der Replikationsfähigkeit der RNA-Populationen essentiell sind, durch Rekombinationsmechanismen zwischen RNA1 und RNA2 zu konservieren. Möglicherweise ist dieser Prozess aber nicht so zwingend wie allgemein angenommen wurde. Ein Himbeer-Isolat weist im Gegensatz zu allen anderen bislang untersuchten CLRV-Isolaten Sequenzidentitäten in den 3´NCRs von nur 73,4 % auf. Solche Variabilität ist sonst zwischen verschiedenen CLRV- Isolaten vorhanden. Sequenzanalysen sollen Hinweise darauf geben, ob das Himbeer-Isolat innerhalb verschiedener RNA-Populationen die gleiche Sequenz-Stabilität der nicht-identischen 3’ NCRs zeigt wie CLRV-Isolate mit identischen 3’ NCRs. 
