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Das European mountain ash ringspot-associated virus (EMARaV) ist ein negativ-orientiertes
einzelstrangiges RNA Virus, welches 4 Genomsegmente enthalt (Mielke und Muhlbach, 2007). Das
Virus konnte mit Symptomen wie chlorotischen Ringflecken und Scheckungen an Blattern von
Ebereschen assoziiert werden. Die weite Verbreitung von EMARaV und der beschriebenen Symptome
ist fur Deutschland, Finnland, GroRbritannien, Osterreich, Russland, Schweden und Tschechien
dokumentiert (Robel et al. 2013a/b). Als moglichen Vektor des Virus wird die Birnenpockenmilbe,
Phytoptus pyri, diskutiert, die an Ebereschenblattern typische Gallen induziert (Mielke-Ehret et al.,
2010)

Das Ziel dieser Studie war der Erstnachweis von EMARaV in Blattproben von Sorbus aucuparia
aus Norwegen mit Blatt-Symptomen wie chlorotischen Ringflecken, Scheckungen, Gallen,
Deformationen und chlorotischen Linienmustern.

Einleitung

Untersuchung von 30 Ebereschen verschiedener EMARaV positiv
norwegischer Standorte mit Symptomen (Abb. 1) sowie 1 getestetes Blatimaterial
symptomfreie Blattprobe

Isolierung von Gesamt-RNA (Mielke et al., 2008)

cDNA Synthese mit random Hexameren

Nachweis der viralen RNA2 und RNA3 mittels Polymerase
Kettenreaktion (PCR) (Mielke et al., 2008)

Sequenzierung der PCR-Produkte

Sequenzvergleich mittels BioEdit

Phylogenetische Analyse der Nukleotidsequenzen mittels
ClustalX 2.1

EMARaV negativ
getestetes Blattmaterial

Material und Methoden

In 9 von 31 Blattproben konnte eine EMARaV Infektion
nachgewiesen werden

Sequenzvergleich mit bereits veroffentlichten Sequenzen
konnte die Infektion von 9 Baumen bestatigen

ldentitaten der Nukleotidsequenzen der 259 bp langen
Fragmente aus dem proteinkodierenden Bereich der RNA2
agen zwischen 94,9-100 %

dentitaten der Nukleotidsequenzen des 159 bp langen RNA3
—ragmentes der 3° untranslatierten Region (3° UTR) lagen
zwischen von 67,2-100 % untereinander bzw. zu bereits
veroffentlichten Sequenzen

Erstmals konnte flr eine Genomregion des EMARaV (RNA3,
partielle 3° UTR) eine erhOhte Sequenzdiversitat gezeigt
werden, die zur Bildung von 2 Gruppen innerhalb der
norwegischen EMARaV-Varianten fuhrte (Abb. 2)

Ergebnisse

Abb. 1: Karten der beprobten Standorte in Norwegen mit zugeordneten Symptombildern
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Abb. 2. Phylogenetische Stammbaume (neighbour-joining, mit Angabe der bootstrap Werte Uber
/50 (n=1000)) der Nukleotidsequenzen des 259 bp Fragments der RNA2 (A) und des 159 bp
Fragments der RNA3 (B)

= Etablierung neuer, zuverlassiger Detektionsmethoden in Hinblick
auf die festgestellte hohere genetische Variabilitat der EMARaV-
Varianten aus Norwegen
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