Genomorganisation der RNA2 des Cherry leaf roll virus (CLRYV)
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Bisher ist die Genomorganisation des Cherry leaf roll virus (CLRV), welches viele Obst- und
Laubgehdlze infiziert, bis auf wenige Sequenzinformationen der 3” proximalen Bereiche der
RNA1 und RNA2 nicht veroffentlicht. CLRV wurde aufgrund der langen 3° nicht-
kodierenden Region in die Subgruppe C der Nepoviren eingeordnet. Nach vollstindiger
Sequenzierung der RNAI eines CLRV-Isolates aus Rhabarber (E395, unveroffentlichte
Daten) liegt erstmals auch die vollstindige RNA2-Sequenz dieses Virus vor.

Die genetische Organisation der RNA2 wurde mit anderen Nepoviren verglichen. Die
Genomorganisation der RNA2 des CLRV-Isolates E395 aus Rhabarber zeigt hochste
Ubereinstimmungen zur RNA2 des Tomato ringspot virus (TORSV) Subgruppe C.



