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Einleitung

In der Schwedischen Mehlbeere (Sorbus intermedia (Ehrh.) Pers.) und der Echten
Mehlbeere (Sorbus aria L.) wurde erstmals das European mountain ash ringspot-
associated virus nachgewiesen (Robel et al. 2013). In der vorliegenden Studie erfolgte
der Vergleich der RNA1, RNA2, RNA3 und des RNA4 kodierten p4-Gens der isolierten
Virusvariante aus der Schwedischen Mehlbeere mit der publizierten vollstandigen
Sequenz des EMARaV aus Eberesche.

Die Schwedische Mehlbeere ist eine Dreifach-Hybride aus Eberesche (Sorbus aucuparia
_.), Echter Mehlbeere (Sorbus aria L.) und der Elsbeere (Sorbus torminalis L.) (Nelson-
Jones et al. 2002). Sie ist im nordlichen Europa beheimatet und wird zu dekorativen
/wecken im Strallen- und Stadtgrin Europas angepflanzt. Wahrend bei Ebereschen
Symptome wie Scheckungen und chlorotische Ringflecken seit Jahrzehnten
beschrieben werden, konnte im Jahr 2012 erstmals bei einer Schwedischen Mehlbeere
chlorotische Linienmuster und Ringflecken (Abbildung 1H & |) sowie bei einer Echten
Mehlbeere (Abbildung 1E & F) chlorotische Linienmuster beobachtet werden. Diese
sind auf eine Infektion mit dem European mountain ash ringspot-associated virus
(EMARaV) zuruckzufihren, einem Pflanzenvirus der Gattung Emaravirus (Muhlbach
und Mielke-Ehret 2011).

Material und Methoden

Blattmaterial einer Schwedischen Mehlbeere sowie einer Echten Mehlbeere mit

chlorotischen Ringflecken bzw. chlorotischen Linienmustern wurde im Jahr 2012 und

2013 in Vasteras gesammelt. Aus den Mehlbeerenblattern wurde Gesamt-RNA (Mielke

et al. 2007) isoliert und in einer reversen Transkription mit random Hexameren in

cDNA umgeschrieben. In Einzel-PCRs konnten schrittweise bisher 7015 bp der RNA1

(Nukleotide 1 bis 7015), die gesamte RNA2, 1485 bp der RNA3 sowie der p4-

codierende Bereich der RNA4 (699 bp) amplifiziert werden (Abbildung 2). Die PCR- Abbildung 1: S. aucuparia mi’F FrUtheT (A, B); S. aucupgria I.:.iederbloatt mit chlorotische.n Ringflecken (C)
>roduk g i A h +tals C| Jet PCR Cloni Kit (Th Scientifi bzw. Scheckungen (D); S. aria mit Frichten (E); S. aria Blatter mit chlorotischen Linienmuster (F); S.
roaukte wurden im Anscnluss mittels Clone Je oning Ki ( ermo scientl 'C) intermedia mit Blute (G); S. intermedia Blatt mit chlorotischen Ringflecken (H) bzw. chlorotischen
<loniert und sequenziert. Die erhaltenen Sequenzen wurden mittels BioEdit EEEIEIUESEGEE

abgeglichen, Oligonukleotide entfernt und mit den publizierten EMARaV Sequenzen

aus Ebereschenmaterial verglichen.

VRNA1 (7040 nt)
RdRD (266 kDa)

Ergebnisse

vNA2 (2335 nt)
5 Glycoproteinprecursor (75 kDa) 3
* Es konnten alle vier Genomsegmente von EMARaV in dem Blattmaterial von S. —) < oo

intermedia und Sorbus aria nachgewiesen werden (Abbildung 3) e
FUr die Charakterisierung der EMARaV Variante aus S. intermedia konnte bisher ein 5 __)73

€ (204 bp)
7015 bp Fragment der RNA1 (7040 nt), die gesamte RNA2 (2335 bp), ein 1485 bp

langes Fragment der RNA3 (1569 nt) sowie der p4-kodierende Bereich mit 699 bp e
der RNA4 amplifiziert werden ' 5

* Die ldentitat der Nukleotidsequenzen > € crsom
e des 7015 bp Fragments der RNA1 von EMARaV aus S. intermedia betragt im

Vergleich zu S. aucuparia (NC013105) 98 %
der VRNA2 aus beiden Wirtspflanzen betragt 99 % (Vergleichssequenz Abbildung 2: Genomorganisation von EMARaV sowie Lage der Oligonukleotidpaare (blaue Pfeile) fir
NC_013106.1) csieir;tlzlfrcn:v;ieais(\izlre\gzrr \éi;ﬁ(lsrr:)RNAs; Bisher vorhandene Sequenzinformation der EMARaV Variante aus
der p3-kodierenden Region der RNA3 betragt 98 % (Vergleichssequenz ' |
DQ831828)
der p4-kodierenden Region der RNA4 beider EMARaV-Sequenzen ergibt 100 %
Vergleichssequenz DQ931831)

S. aucuparia Blattmaterial

EMARaV positives

Detektion aller vier Genomsegmente des Virus durch RT-PCR

S. aucuparia Blattmaterial

Symptomatisches Blattmaterial

Zusammenfassung und Ausblick —

von S. intermedia
1 kb DNA Ladder

Die RNA1, RNA2, RNA3 und RNA4 der EMARaV-Varianten aus Sorbus
aucuparia und Sorbus intermedia weisen eine hohe Ubereinstimmung von 98-
100 % auf.

Flr einen aussagekraftigen Vergleich der beiden Virusvarianten muissen die
. . . . Abbildung 3: gelelektrophoretische Auftrennung der PCR-Fragmente zum Nachweis der vier viralen
terminalen Bereiche der viralen RNAs mittels RACE-PCR untersucht werden. RNAS.
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ATCGTGAATACATCATTGATTATTGTGATTATCCATCTAATTCTGATTTGGAATCATTGGAACTGACTGATATGGTCCATCACAGTGATAAGATTTATGATCGTGAATACATCATTGATTATTGTGATTATCCATCTAATTCTGATTTGGAATCATTGGAACTGACTGTGATATGGT
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