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Silicon (Si) is omnipresent in soil and for plants accessible as soluble silicic acid [Si(OH)4] (Epstein 
1999). Plants take up silicic acid via the root system. It is transported to shoots and leaves coupled 
to the transpiration stream and finally deposited in cell walls (Currie and Perry 2007). Beneficial 
effects for plants are higher yield, mechanical strengthening, mitigation of abiotic and biotic 
stresses (Ma et al. 2001). Si is discussed to play an important and active role in plant disease re-
sistance in general (Fawe et al. 2001). Biotic stresses comprise for instance fungi, bacteria or in-
sects. Silicic acid pretreated cucumber plants show improved defense, if infected with a fungus 
through deposited Si in the cell wall acting as a mechanical barrier against penetration. However, 
a potentially protective role of Si with regard to plant viruses is still not clarified.  
This study aims to understand the impact of Si treatment on the plant transcriptome and on virus 
infections in particular. In an initial experiment, we examined the transcriptome of 
micropropagated Cucumis sativus line B10 plants (Burza and Malepszy 1995) treated with Si and a 
non-treated control group. Transcriptome data were generated from enriched total mRNA tem-
plates by Illumina’s RNA-Seq approach from the in vitro derived templates. Differential expression 
analysis provided upregulated candidate genes, which may promote virus replication. Therefore, 
we examined the impact of Si in cucumber infected experimentally by Cucumber mosaic virus 
(CMV). This virus is known to infect more than 1,200 plant species causing diseases on crops, 
woody and ornamental plants worldwide. RealTime RT-PCR is applied in subsequent experiments 
on selected genes for the analysis of the expression of plant genes but also virus replication. On-
going analyses will examine the role of silicic acid on CMV infection in cucumber under green-
house conditions. 
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Pflanzenpathogene Viren treten weltweit an Gehölzen auf (Büttner et al., 2013). Beispielsweise 
wird seit 2002 ein starkes Auftreten von Birken (Betula spp.) mit virusspezifischen Symptomen wie 
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Chlorosen, Blattrollen und Nekrosen in Fennoskandinavien beobachtet, welche mit dem Cherry 

leaf roll virus (CLRV) assoziiert werden konnten (Jalkanen et al., 2007). In Schweden konnte Arabis 

mosaic virus (ArMV) an Holunder nachgewiesen werden. ArMV wurde bereits in deutschen Birken 
des Straßenbegleitgrüns bestätigt, in Finnland war ArMV an Birken bisher nicht nachzuweisen 
(Bandte et al., 2009). 
ArMV gehört zu Gattung der Nepoviren und hat ein bipartites Genom; es besteht aus zwei positiv 
orientierten, einzelsträngigen RNAs. Der Wirtskreis umfasst eine Vielzahl krautiger und holziger 
Pflanzen, darunter Birke, Schwarzer Holunder und Esche (Büttner et al., 2013). Übertragen wird das 
Virus mechanisch, vegetativ, über Samen und vektoriell durch Nematoden der Gattung Xiphinema. 
Nach ersten Ergebnissen einer dsRNA-Isolation war nicht auszuschließen, dass ArMV auch in finni-
schen Birken in Form einer Mischinfektion mit CLRV vorkommt. Aufgrund des ökologischen und 
ökonomischen Wertes von Birken in Finnland vor dem Hintergrund der epidemieartigen Verbrei-
tung von Virus-verdächtigen Symptomen an ihnen seit 2002, gilt es die Symptome einem oder 
mehreren Viren eindeutig zuzuordnen. 
Es wurden 10 Birken (9 Betula pubescens, 1 Betula pendula) des Straßenbegleitgrüns in zwei aufei-
nanderfolgenden Jahren (August 2012 und 2013) ausgewählt. Zum einen wurde eine Reverse 
Transkription Polymerase Kettenreaktion (RT-PCR) mit ArMV-spezifischen Primern für beide RNAs 
(Wetzel et al., 2004 und Bertolini et al., 2001) durchgeführt. Weiterhin wurden die Proben serolo-
gisch mittels Double Antibody Sandwich Enzyme-linked Immunosorbent Assay (DAS-ELISA) getes-
tet. Unabhängig vom gewählten Verfahren konnte in keiner der 20 untersuchten Proben eine 
Infektion mit ArMV bestätigt werden. 
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Cherry leaf roll virus (CLRV) is a nepovirus, classified to subgroup C within the newly established 
family Secoviridae. CLRV has been reported worldwide revealing its wide natural host range which 
comprises at least 24 genera of broad-leaved trees and shrubs as well as a variety of herbaceous 
plants. The complete nucleotide sequence of both genomic (+)ss RNAs of a rhubarb isolate of 
CLRV was recently determined (von BARGEN et al., 2009). Characterization of diverse CLRV isolates 
from birch (Betula spp.) has been of high interest as the virus is consistently detected in trees ex-
hibiting strong symptoms (leaf discoloration and deformation as well as tree decline) in Finnish 
forests. Samples from 14 Betula pubescens trees growing in the urban parks of Rovaniemi, Finland 
were investigated for the presence of CLRV variants. PCR fragments from three different genetic 


