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Das Cherry leaf roll virus (CLRV) der Gattung Nepovirus ist weltweit in einer Vielzahl krautiger und 
holziger Wirtspflanzenarten vertreten. Die natürliche Verbreitung kann vertikal durch Saatgut und 
horizontal durch Pollen erfolgen, so dass bei einer systemischen Ausbreitung des Virus in der 
Wirtspflanze auch die reproduktiven Organe infiziert sind. Die interzelluläre Ausbreitung des Virus 
innerhalb der Pflanze über Plasmodesmata erfolgt entlang tubulärer Strukturen die durch das 
Transportprotein gebildet werden. Der interzelluläre Transport von CLRV erfolgt als Partikel. Daher 
ist davon auszugehen, dass neben dem Transportprotein (MP, 385 aa, 42 kDa) auch das Hüllprote-
in (CP, 512 aa, 56 kDa) an der Aubreitung in der Pflanze beteiligt ist. Das Transportprotein von 
CLRV gehört zur Familie der 30 K movement-Proteine und besitzt eine zentrale Domäne aus β-
Faltblattelementen und α-Helices (Melcher, 2000). Innerhalb dieser Region weist das MP von CLRV 
ein konserviertes Prolin an Position 223 der Aminosäuresequenz auf, wie es für Transportproteine 
der Nepoviren charakteristisch ist  (Mushegian et al., 1994). In dieser Arbeit wurden CLRV-
Sequenzen von Transportprotein-kodierenden Bereichen von Isolaten verschiedener phylogeneti-
scher Gruppen miteinander verglichen. Zudem wurde die Domänenstruktur der CLRV-MPs mit 
Hilfe verschiedener Computerprogramme analysiert. Basierend darauf wurden Deletionsmutanten 
des MP von CLRV aus Rhabarber hergestellt. Diese Mutanten wurden im Hefe Zwei-Hybrid-System 
(YTHS) eingesetzt, um funktionelle Bereiche des MP, die Protein-Interaktionsdomänen darstellen 
und u.a. zur Dimerisierung dieses Proteins beitragen, zu determinieren. 
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Die Acholeplasmataceae umfassen das provisorische Taxon Candidatus Phytoplasma und 
Acholeplasma. Die Phytoplasmen sind mit Krankheiten in über eintausend Pflanzen assoziiert, 
während die saprophytischen Acholeplasmen nicht als primäre Pathogene charakterisiert sind. Für 
die Gattung Acholeplasma lag bisher nur die Genomsequenz von A. laidlawii vor. Um diese Infor-
mationslücke zu schließen, bestimmten wir vollständig die Genome von A. palmae und A. brassicae 
via Sanger- und Pyrosequenzierung. Die zirkulären Chromosomen von A. palmae und A. brassicae 
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weisen eine Länge von 1,6 Mb (G + C 29%) und 1,9 Mb (G + C 36%) auf und kodieren 1,439 und 
1,690 Proteine. Phytoplasma-Genome grenzen sich durch zahlreiche horizontale Gentransferer-
eignisse, Rearrangements und Genduplikationen grundlegend von den Acholeplasmen ab. Dupli-
kationen sind auf die rRNA-Operons von A. brassicae beschränkt oder einzelne Gene wie das single 
stranded binding Protein (SsB). Im genetischen Repertoire der Acholeplasmen liegen zudem das 
Zellteilungsprotein FtsZ, der FOF1 ATP Synthetase- sowie der Rnf-Komplex, SecG, als auch eine 
vergleichsweise reichhaltige Ausstattung mit ABC Transportern und ein komplexer Kohlenhydrat-
stoffwechsels vor. Komparative Analysen zeigen eine Genomkondensation in beiden Gattungen 
auf, sowie eine frühe evolutionäre Aufspaltung. Abseits des gemeinsamen Genpools ist das Fehlen 
von Schlüsselgenen der obligat parasitären Phytoplasmen in den Acholeplasmen hervorzuheben. 
Zu dieser Gruppe gehört die Kodierung wichtiger metabolischer Funktionen (z.B. 
Malatdehydrogenase), aber auch Funktionen der Pathogen-Wirt-Interaktion (Membranproteine, 
Effektoren). 
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‘Ca. Phytoplasma mali’ ist ein phytopathogenes Bakterium der Familie Acholeplasmataceae und 
der Klasse Mollicutes. Es ist bekannt als Verursacher der Apfeltriebsucht, wobei es die Siebzellen 
kolonisiert und in der Folge eine Reihe von Symptomen auftreten, wie die Hexenbesenformation 
und die verminderte Fruchtgröße und -qualität. Dies führt in ganz Europa zu großen Ernteverlus-
ten. Obwohl die Genomsequenz dieses Pathogen seit 2008 vorliegt, gibt es nur wenig Literatur zu 
einzelnen exprimierten Genen und bisher wenig Literatur zu einer ungerichteten Proteom- oder 
Transkriptionsanalyse dieser oder anderer Phytoplasma. 
In dieser Arbeit wurde eine Illumina RNA-Seq zur Transkriptions- und Shotgun-
Massenspektroskopie zur Proteomanalyse an einer mit ‘Ca. P. mali‘ Stamm AT infizierten Nicotiana 

occidentalis Pflanze durchgeführt. Über 200 exprimierte Gene konnten identifiziert werden. Es 
wurden einige an der Pathogen-Wirt-Interaktion beteiligten exprimierte Gene identifiziert, wie ein 
IcmE-ähnliches Proteins (Sekretionssystem Typ IVB), ein SAP11-ähnliches Proteins welches als 
Effektor von Phytoplasmen bekannt ist, das Immunodominante Membranprotein Imp und einige 
HflB Proteasen und AAA+-ATPasen. Exprimierte Gene des Metabolismus zeigen, dass viele ABC-
Transporter aktiv sind und ein alternativer Glykolyse Stoffwechselweg zur Gewinnung eines Mole-
küls ATP unter Verbrauch von Acetat wird aktiviert wird. 


