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Sekundärinfektionen mit weiteren Pathogenen und zum Absterben des Baumes führen 
können (JALKANEN et al. 2007). Es wird vermutet, dass die beiden neuen Viren wesentlich 
zur Blattrollerkrankung der Birke beitragen. Beide Viren sind zum ersten Mal in Betula-
Arten gefunden worden (RUMBOU et al. 2015). Bei Badnaviren handelt es sich um dsDNA-
Viren der Familie Caulimoviridae. Viren dieser Familie gehören zu den Pararetroviren und 
haben die Fähigkeit, ins Genom der Pflanze zu integrieren. Bei Carlaviren handelt es sich 
um (+)ssRNA-Viren der Familie Betaflexiviridae. An Gehölzen, wie der Pappel, konnte das 
Carlavirus Poplar mosaic virus in Verbindung mit einer erhöhten Ausprägung von 
Blattsymptomen gebracht werden (KONTZOG et al. 1992). Die neuartigen Viren wurden 
mittels Abgleich der assemblierten Contigs bzw. Scaffolds mit der Proteindatenbank des 
National Centers for Biotechnology Information (NCBI) identifiziert. Die Analyse bestätigt 
eine Infektion der untersuchten Blattproben mit einem Komplex verschiedener bisher 
völlig unbekannter Viren (OPOKU et al. 2018). Für diese Studie wurden zur spezifischen 
Detektion des neuartigen Carla- und Badnavirus mittels RT-PCR neue Primer entwickelt. 
Insgesamt wurde das Carlavirus in 24 von 130 getesteten Birkenblattproben aus 
verschiedenen Standorten in Europa nachgewiesen. Für den Nachweis von Badnaviren 
wurden zwei unterschiedliche Primerpaare, die von zwei verschiedenen Sequenzvarianten 
des neuartigen Badnavirus von Standorten in Korsika (Frankreich) beziehungsweise in 
Berlin (Deutschland) abgeleitet werden, entworfen. In 50 von 130 Blattproben wurde in der 
RT-PCR ein Fragment für Badnaviren erzeugt. Bisher konnte den Virusvarianten aufgrund 
der Vielfalt an Symptomen an unterschiedlichen Standortbedingungen ein Symptom noch 
nicht eindeutig zugeordnet werden. Des Weiteren müsste die Verbreitung an anderen 
Standorten weiter untersucht werden und verschiedene Isolate sollen zukünftig besser 
voneinander abgegrenzt werden. Der Verfall von virusinfizierten Birken wird in Berlin 
schon länger beobachtet, aber Empfehlungen zur Behandlung fehlen aufgrund der 
ungeklärten Ursache bislang. 
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Data from next generation sequencing indicate the complexity of the birch virome in the 
urban landscape of Berlin. It is well known that plant viruses are widespread and 
contribute to the decline of birch trees.The occurence and frequency of  mixed viral  
infection by Cherry leaf roll virus (CLRV), Apple mosaic virus (ApMV) and two newly 
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discovered viruses from the genus Badna- and Carlavirus were investigated in Southern 
Berlin (Steglitz-Zehlendorf) in 2015 and 2016.To gain a more detailed view on 
epidemiology of this viral complex in birch, the study was enlarged in 2017 including eight 
districts all over Berlin with the exception of Friedrichschain-Kreuzberg, Pankow and 
Lichtenberg. New birch trees with symptoms like defoliation and degeneration were 
selected for detection of viral pathogens by molecular biological methods. Different 
combinations of these plant viruses in single and mixed infection were detected by RT-
PCR. 80 % of investigated birch leaf samples in 2017 confirmed to be infected by plant 
viruses. Out of the four tested plant viruses from 72 symptomatic birch leaf samples, 
Badnavirus was recorded as the most prominent virus in the investigated trees followed by 
CLRV, ApMV and Carlavirus respectively.CLRV and Badnavirus combinations have shown to 
be distinct and widely distributed. Currently we try to correlate observed leaf symptoms 
with known viruses.A protocol has been setup to study the pattern of detected viruses by 
visualizing tissue prints of leaf material by smiFISH with a fluorescence microscope. 
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Virusverdächtige Symptome werden an Eichen oft beobachtet, aber der verursachende 
Erreger konnte lange nicht identifiziert werden (Nienhaus, 1975; Büttner et al., 2013). 
Durch Pfropfung lassen sich die Symptome auf Eichensämlinge übertragen (Büttner und 
Führling, 1996). In der oft mit Eichen vergesellschafteten Eberesche wurde mit EMARaV der 
erste Vertreter einer neuen Virusgattung identifiziert (Mielke und Mühlbach, 2007). Seither 
wurden Emaraviren in zahlreichen weiteren wirtschaftlich und ökologisch wichtigen 
Pflanzenarten beschrieben (Mielke-Ehret und Mühlbach, 2012). Eine Möglichkeit zur 
Untersuchung viraler Krankheiten stellen moderne Hochdurchsatzsequenzier-Methoden 
(HTS) dar. Sie bieten die Möglichkeit der Virusidentifizierung in Pflanzen ohne vorherige 
Kenntnisse des Erregers. Erstmals ist es gelungen, mittels HTS in einer erkrankten Stieleiche 
(Q. robur) mit chlorotischen Ringflecken an den Blättern ein neuartiges Emaravirus zu 
identifizieren. Das Virus besitzt wie alle bisherigen Vertreter ein segmentiertes 
multipartites RNA-Genom, wobei jedes Segment für ein virusspezifisches Protein kodiert. 
Mit Hilfe spezifischer RT-PCRs zur Detektion der identifizierten viralen Genomsegmente 
kann das Virus in erkrankten Eichen nachgewiesen werden. Der häufige Virusnachweis in 
Eichenpopulationen verschiedener Standorte sowohl in Deutschland, als auch 
Südschweden und -norwegen lässt darauf schließen, dass das neuartige Emaravirus weit 
verbreitet ist. Die virusverdächtigen Symptome an erkrankten Bäumen können an allen 
Blättern gleichmäßig verteilt sein oder nesterweise nur in einigen Bereichen auftreten. Um 
die Verteilung des Virus innerhalb des Wirtes zu verstehen, wurde Blattmaterial von 
infizierten Eichensämlingen durch RT-PCRs zur Detektion verschiedener Genomsegmente 
auf eine Infektion getestet. Während an einigen Sämlingen das Virus nur in Blattbereichen 
mit chlorotischen Ringflecken nachweisbar war, gelang an anderen Sämlingen auch der 
Nachweis in Bereichen ohne Symptome. Für die Diagnostik der Infektion ist die genaue 
Bonitur der Bäume auf vorhandene Symptome ebenso die Voraussetzung wie die 
Detektion des Errergers mittels eines sensitiven Nachweisverfahrens. 
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