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Mithilfe der Hochdurchsatzsequenzierung wurde ein neuartiges Virus in der Esche 
(Fraxinus excelsior), welches vermutlich zur langjährig untersuchten Gattung Emaravirus 
(Fam. Fimoviridae, Ord. Bunyavirales) gehört, entdeckt. Das European mountain ash 

ringspot-associated emaravirus (EMARaV) ist die Typspezies der Gattung und in Ebereschen 
(Sorbus aucuparia L.) in Nord- und Mitteleuropa weit verbreitet. Es führt an Blättern zu 
charakteristischen Symptomen, wie chlorotischen Ringflecken und Scheckungen (Büttner 
et al., 2013, Roßbach et al., 2015). Alle Emaraviren besitzen mindestens vier negativ-
orientierte, einzelsträngige RNA-Genomsegmente, die jeweils ein Protein kodieren. RNA1 
kodiert eine RNA-abhängige RNA-Polymerase, RNA2 einen Glykoproteinvorläufer, RNA3 
das Nukleokapsidprotein und die RNA4 ein virales Transportprotein. Bis zu 8 
Genomsegmente wurden bei anderen Vertretern der Gattung Emaraviren gefunden und 
deuten auf eine Plastizität des Genoms hin (DiBello et al., 2015). Segmente besitzen 
außerdem konservierte, selbstkomplementäre 3‘- und 5‘-Termini und sind meist von einer 
Doppelmembran umhüllt (Mielke und Mühlbach 2007). Kürzlich wurde ein putatives 
Emarvirus in symptomatischem Blattmaterial der Esche (Fraxinus excelsior) an Standorten 
in Deutschland, der Schweiz und Schweden detektiert. Symptomatische Bäume zeigten 
chlorotische Flecken und Blattverformung, wie eine Fadenblättrigkeit. 5 RNA-Segmente 
des neuen Virus wurden in weiteren Untersuchungen identifiziert und eine Korrelation mit 
der Blattverformung wurde festgestellt (von Bargen et al., 2018). In der vorliegenden 
Studie wurden neue Primerpaare anhand vorhandener Sequenzinformation der RNA1 
entwickelt, um mittels einer RT-PCR die Sequenz der RNA1 zu vervollständigen. Zudem 
wurden Studien zur Verbreitung des neuen Virus in der Esche durchgeführt. Erste 
Ergebnisse werden vorgestellt und diskutiert. 
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Das durch den Ascomyceten Hymenoscyphus fraxineus verursachte Eschentriebsterben 
gefährdet durch das Absterben ganzer Bestände die forstliche Zukunft der Gemeinen 
Esche (Fraxinus excelsior). Die Applikation von Fungiziden stellt keine Möglichkeit zur 
Bekämpfung dar und resistente Genotypen sind bisher nicht etabliert. Neben dem 
Pflanzengenotyp stellen auch Unterschiede im Mikrobiom Ursachen für das Auftreten 
einer herabgesetzten Anfälligkeit oder einer vermittelten Resistenz einzelner Eschen dar. 

Basierend auf einer komparativen Analyse der kultivierbaren Mikrobiota anfälliger und 
resistenter Eschen werden epi- und endophytische Pilze und Bakterien ausgewählt, die 
potentiell eine Infektion durch eine Kolonisationsresistenz verhindern. Parallel erfolgt eine 
kulturunabhängige Analyse der Mikrobiome durch die Hochdurchsatz-Sequenzierung von 
ribosomalen Markersequenzen. 

Bisher wurden Kulturen von ca. 2.500 Bakterien- und 1.500 Pilzstämmen gewonnen, 
phylogenetisch klassifiziert und in vitro durch Ko-Kultivierung mit dem Pathogen auf ihre 
antagonistische Wirkung getestet.  

Erste Ergebnisse zeigen signifikante Unterschiede in der bakteriellen und pilzlichen 
Besiedlung anfälliger und widerstandsfähiger Eschen. So wurden Isolate der Gattungen 
Luteimonas, Achromobacter und Papiliotrema, die auch in anderen Systemen als 
Bestandteil des Kernmikrobioms gesunder Pflanzen beschrieben wurden, verstärkt in 
widerstandsfähigen Eschen nachgewiesen. In der Dualkultur konnten zudem verschiedene 
Bakterien- und Pilzisolate mit hoher antimykotischer Wirkung gegen H. fraxineus 
identifiziert werden. 
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Die mikrobielle Rhizosphärengemeinschaft birgt das Potential, die Toleranz der Pflanze 
gegenüber abiotischen und biotischen Stressfaktoren zu erhöhen (Priming). Dabei kommt 
es zu einer schnelleren und stärkeren Immunantwort. Vorherige Studien konnten zeigen, 
dass unterschiedliche landwirtschaftliche Bodenbearbeitungen die mikrobielle 

NB-Otto
Text-Box


	138  -  Untersuchungen zum Auftreten eines neuartigen Virus der Esche (Fraxinus excelsior) und Vervollständigung der RNA1-Sequenz
	139  -  Mikrobielle Antagonisten gegen das Eschentriebsterben 
	139a  -  Das Rhizosphärenmikrobiom als potentieller Initiator der gesteigerten Resistenz in Gerste

