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Variabilität Protein-kodierender Genombereiche des Cherry leaf roll virus 

Variability of protein-coding genome regions of Cherry leaf roll virus 
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Zusammenfassung 

Das Cherry leaf roll virus (CLRV) der Gattung Nepovirus (Comovirinae, Secoviridae) ist weltweit in 

einer Vielzahl von verschiedenen Wirtspflanzenarten aus 26 Pflanzengattungen, vornehmlich in Ge-

hölzen, verbreitet. Die beiden genomischen einzelsträngigen RNA-Moleküle des CLRV kodieren für 

Polyproteine, die durch die virale Protease in die funktionellen Proteine gespalten werden. Die Ge-

nomvariabilität wurde anhand der RNA1-kodierten Proteine VPg, Protease, RdRP und des RNA2-

kodierten Hüllproteins von CLRV-Isolaten aus verschiedenen Wirtspflanzen untersucht. Auf der Basis 

von Nukleotid- und Aminosäuresequenzidentitäten differieren die Variabilitätswerte der untersuchten 

Proteine nur geringfügig bei maximal 22,7 % bzw. 15,1 %. Dagegen zeigte das Verhältnis von syno-

nymen zu nicht-synonymen Nukleotidsubstitutionen, dass insgesamt auf alle untersuchten Protein-

kodierenden Genombereiche ein hoher (dS/dN>1), auf die Protease aber der signifikant höchste nega-

tive Selektionsdruck wirkt. Dieses lässt vermuten, dass beim CLRV die genetische Evolution der Pro-

tease stark eingeschränkt ist und in anderen Protein-kodierenden Genombereichen beispielsweise 

funktionelle Interaktionen mit wirtsartspezifischen Faktoren eine höhere Variabilität bedingen können.  

 

Abstract 

Cherry leaf roll virus (CLRV) is a nepovirus (Comovirinae, Secoviridae.) that occurs worldwide in a 

multitude of host species in 26 plant genera, predominantly infecting woody species. Both genomic 

single-stranded, positive-sense RNA molecules of CLRV code for polyproteins, which are cleaved 

into functional proteins by the viral protease. Genetic variation was estimated for the RNA1-encoded 

proteins VPg, protease, RdRP, and the RNA2-encoded coat protein (CP) of CLRV isolates from dif-

ferent host species. Based on nucleotide and amino acid sequence identities, variability of analyzed 

proteins differ only marginal with a maximum of diversity of 22.7 % and 15.1 %, respectively. In con-

trast, the ratio of synonymous and non-synonymous nucleotide substitutions among the protein-coding 

regions indicated a high negative selection (dS/dN>1) on the proteins, but significantly highest selec-

tive constraints were denoted for the protease (dS/dN 78.91). This suggests that genetic evolution of 

the CLRV protease is more restricted compared to other protein-coding genome regions which might 

rather functionally interact with host-specific factors providing higher genetic variability of viral pro-

teins. 
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