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Alnus glutinosa (Schwarzerle) ist hdaufig mit Alder yellows Phytoplasma (AldYp) infiziert, wobei 80%
der infizierten Baume keine Phytoplasma-Infektion assoziierten Symptome zeigen und hoher
kolonisiert sind im Vergleich zu den symptomatischen Baumen (Lederer and Seemidiller 1991,
Berges and Seemdiller 2002). AldYp gehort zur 16SrV-Gruppe der Phytoplasmen.

In einem natirlichen Habitat (Spreewald, Brandenburg) wurden 58 Baume im Sommer 2013 un-
tersucht, welche keine mit einer Phytoplasma-Infektion assoziierten Symptome aufwiesen. Die
Infektion mit Phytoplasmen der AldYp-Gruppe wurde mittels partieller Amplifikation des rRNA
Operons und folgender nested PCR und Sequenzierung ausgewdhlter Produkte festgestellt.
Phytoplasmen der AldYp-Gruppe konnten in allen Proben nachgewiesen werden. 57 von 58 B&u-
men konnten mittels RFLP-Analyse unter Verwendung des Enzyms Taq/ der Gruppe 16SrV-C zuge-
ordnet werden (Lee, Martini et al. 2004). Ein RFLP-Muster zeigt eine Mischinfektion von mindes-
tens zwei AldYp-Stammen. Eine weitere Analyse des nicht-ribosomalen Markergenes map (Me-
thionin-Aminopeptidase) (Arnaud, Malembic-Maher et al. 2007) zeigte eine geringe Variabilitat der
Stdmme sowie weitere Mischinfektionen mit nahe verwandten AldYp-Stammen auf, die einer
genetischen Gruppe in der phylogentischen Analyse zugeordnet werden konnten. In der vorlie-
genden Studie konnte zum ersten Mal gezeigt werden, dass die weitgehend ohne Symptome
verlaufende Phytoplasmainfektion der Schwarzerle nicht nur sehr haufig ist, sondern in allen bis-
her untersuchten Proben vorliegt (100%) und demnach die Regel darstellt.
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15-3 - Einfluss verschiedener genetischer Typen des Cryphonectria Hypovirus 1
(CHV1) aus Europa auf die Virulenz von Cryphonectria parasitica
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Europe on the virulence of Cryphonectria parasitica
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Cryphonectria parasitica, der Verursacher des Esskastanienrindenkrebses, breitet sich mit zuneh-
mender genetischer Diversitdt in Sidwestdeutschland aus. Bei Hypovirus-Befall des Pathogens ist
dessen Virulenz vermindert. In Baden-Wirttemberg sind etliche mit Hypovirus befallene C.
parasitica Stamme isoliert worden. Diese Hypoviren unterscheiden sich genetisch deutlich von
den in Italien (CHV1_l) und in Frankreich (CHV1_F1 und CHV1_F2) gefundenen Hypoviren (PETERS
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