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EINLEITUNG: Das European mountain ash ringspot- MATERIAL UND METHODEN: 2010 wurden Proben aus Schweden,
associated virus (EMARaV) konnte mit der Ringfleckigkeit = Nordfinnland und Berlin (Abb. 1, grun) von symptomtragenden
der Eberesche (Sorbus aucuparia) assoziiert werden Ebereschen untersucht. Die Nucleocapsid-kodierende Genomregion des
(Abb. 3). Die Nucleocapsidsequenz des EMARaV wurde Virus wurde mittels RT-PCR aus isolierter Gesamt-RNA, unter
bereits von verschiedenen finnischen und russischen Verwendung der von Kallinen et al. (2009) publizierten Primer (Abb. 2)
Standorten (Abb. 1, grau) verglichen und zeigte eine  amplifiziert. Die generierten Produkte wurden im Anschluss direkt bzw.
hohe Konservierung (97-99%, Kallinen et al., 2009, nach Klonierung sequenziert.

Valkonen & Rannali, 2010).
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