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Sektion 15  

Forst und Wald II 

15-1 - Ringfleckigkeit an Flatterulme – Untersuchung assoziierter Pathogene 

Ringspots on European white elm – analysis of associated pathogens 
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Seit dem Jahr 2000 werden ca. 150-jährige Flatterulmen (Ulmus laevis Pall.) im Schlosspark Caputh 
regelmäßig untersucht. Von 30 bonitierten Ulmen weisen 16 Bäume regelmäßig virustypische 
Symptome wie Blattscheckungen, chlorotische Blattflecken, Mosaik und Ringflecken auf. In Vorun-
tersuchungen konnten Faktoren wie pilzliche und bakterielle Pathogene als Verursacher der 
Symptome ausgeschlossen werden. Mittels Elektronenmikroskopie wurden flexible Partikel mit 
einer Länge von ca. 800 nm detektiert. Potyviren wurden bereits durch DAS-ELISA sowie RT-PCR 
mit Potyvirus-spezifischen Primern ausgeschlossen (Bandte et al. 2004). 
Ziel dieser Arbeit ist die Identifizierung viraler Pathogene, die mit der Erkrankung assoziiert sind. 
Krautige Biotestpflanzen (Chenopodium quinoa Willd.) wurden mit homogenisierten Knospen 
erkrankter Flatterulmen inokuliert und zeigten daraufhin virustypische Symptome wie Chlorosen, 
Nekrosen und Wuchsdepressionen. Aus Pflanzenmaterial der inokulierten C. quinoa wurden Virus-
partikel nach Dijkstra & de Jager (1998) angereichert. Im Transmissionselektronenmikroskop wa-
ren in dieser Virusanreicherung sowohl baciliforme Partikel mit einer Länge von ca. 70 nm, als 
auch quasi-isometrische Partikel mit einem Durchmesser von etwa 25 nm und filamentöse Partikel 
mit einer Länge von etwa 350 nm zu erkennen. Aus der Virusanreicherung wurde virale RNA iso-
liert, eine sequenzunabhängige random (r)PCR nach Froussard et al. (1992) durchgeführt und die 
generierten Fragmente kloniert und sequenziert. Der Abgleich dieser Sequenzen mit der NCBI 
Datenbank ergab eine Übereinstimmung mit Sequenzbereichen der RNA1 und RNA3 des Elm 

mottle virus (EMoV). Aus diesen Bereichen wurden spezifische Primer abgeleitet, welche den direk-
ten Nachweis von EMoV in den beprobten Bäumen mittels RT-PCR ermöglichten. Auch aus inoku-
lierten C. quinoa isolierte dsRNA entsprach in der Größe dem EMoV Genom. Die Virusanreicherung 
zeigte ferner in der SDS-PAGE eine zusätzliche Bande, die mit einer molekularen Masse von 25 kDa 
der Größe des Hüllproteins von EMoV entspricht. Somit können die quasi-ikosaedrischen und 
baciliformen Partikel dem EMoV zugeordnet werden. 
Um eine Eingruppierung der filamentösen Partikel in das Genus Carlavirus zu prüfen, wurde RNA 
aus Blattmaterial von inokulierten C. quinoa und symptomtragenden Flatterulmen isoliert und 
eine RT-PCR mit Carlavirus-spezifischen Primern durchgeführt. Eine Infektion mit Carlaviren in den 
untersuchten Ulmen und den inokulierten C. quinoa konnte nicht nachgewiesen werden. 
Das tripartite Genom des vorliegenden EMoV-Isolates soll nun vollständig charakterisiert werden. 
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