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II, im Gegensatz zu CMV aus Untergruppe I, meistens keine oder nur schwache Symptome 
erzeugt (Mochizuki and Ohki, 2012). Von allen vier Isolaten wurden die drei genomischen 
RNAs 1-3 kloniert und infektiöse Volllängenklone erstellt. Diese generierten die gleichen 
bzw. keine Symptome wie die entsprechenden Ausgangsisolate. In der Natur kommen 
Reassortanten und Rekombinanten der RNAs von verschiedenen CMV-Isolaten aus 
unterschiedlichen Untergruppen vor, was zu veränderter Symptomausprägung führen kann 
(Chen et al., 2007; Bonnet et al., 2005). Um die Bedeutung der verschiedenen RNAs als 
Symptomdeterminanten zu untersuchen, wurden Pseudorekombinanten mit jeweils zwei 
RNAs des symptomlosen Isolats PV-0184 und je einer RNA von den drei anderen Isolaten in 
allen neun möglichen Kombinationen erstellt und über Agroinfiltration in N. benthamiana 
gebracht. Alle Pseudorekombinanten infizierten erfolgreich die inokulierten Pflanzen. Dies 
wurde mittels RNA-Extraktion und RT-PCR bestätigt, da einige Pseudorekombinanten 
keine Symptome verursachten, während andere schwere Symptome hervorriefen. Die 
Pseudorekombinante aus RNA 1 von PV-0474 und RNA 2 und 3 von PV-0184 löste die 
gleichen schweren Blattdeformationen aus wie das Originalisolat PV-0474 und sein 
Volllängenklon, während die anderen beiden Kombinationen dieser Isolate keine oder nur 
leichte Symptome bewirkten. Die Determinante für die starken Symptome von PV-0474 auf 
N. benthamiana wird folglich auf RNA 1 vermutet. Die drei Pseudorekombinanten aus den 
Isolaten PV-0506 und PV-0184 verursachten keine oder nur leichte Symptome, während alle 
drei Pseudorekombinanten von PV-0036 und PV-0184 schwere Chlorosen auslösten. Für das 
Isolat PV-0036 sind alle drei RNAs Determinanten für die starken Symptome auf N. 
benthamiana und für PV-0506 ließ sich die Determinante bisher nicht näher eingrenzen.  
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Tobacco rattle virus (TRV) is the causal agent of the corky ringspot disease 
(‘Eisenfleckigkeit’) of potatoes which is widespread in Germany and other European and 
also North American countries. Its genome consists of two RNA species. RNA1 carries the 
genetic information for the replication of the virus, for its movement in infected plants and 
for a silencing suppressor protein. RNA2 contains the viral coat protein and one or several 
genes necessary for the transmission of the virus by its nematode vector and possibly for 
additional functions.  Epidemiological and molecular studies have now revealed that 
considerable differences may exist not only between different TRV RNA2s, but also - to a 
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somewhat lesser extent, though - between  different TRV RNA1s. At least three major 
groups are recognized for TRV RNA2s and also for TRV RNA1s. In different parts of 
Germany we find different RNA1/RNA2 pairings. These different RNA1/RNA2 pairings 
might be the reason for the differences in the resistance behavior of various potato varieties 
in different parts of the country. 
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Aufgrund des Auftretens von virusverdächtigen Symptomen an Edelrosen (Rosa  hybrida L, 
Standort: Insel Mainau), wurden im November 2014 unterschiedliche Rosensorten beprobt, 
die während der Vegetationsperiode Mosaik und chlorotische Adernbänderungen an 
Blättern sowie teilweise Wuchsdepressionen aufwiesen. Die Proben wurden sowohl mittels 
Transelektronenmikroskopie (TEM), Biotest als auch serologischer und molekularer 
Methoden auf virale Krankheitserreger untersucht. Eine Infektion mit Viren, die 
üblicherweise mit der „Rose mosaic disease“ (RMD) assoziiert werden, darunter Arabis 
mosaic virus (ArMV, Gattung Nepovirus), Apple mosaic virus (ApMV, Ilarvirus) sowie Prunus 
necrotic ringspot virus (PNRSV, Ilarvirus) wurde mittels DAS-ELISA ausgeschlossen. Nach 
mechanischer Inokulation der Rosenhomogenate auf Chenopodium quinoa und Nicotiana 
benthamiana entwickelten diese nach wenigen Tagen Ringflecken, Chlorosen, 
Blattdeformationen und Degenerationserscheinungen. In dem aus symptomatischen 
Testpflanzen isoliertem Material konnten mittels TEM isometrische Partikel mit einem 
Durchmesser von 28 nm festgestellt werden. Aufgrund der an den Testpflanzen 
auftretenden Symptome und der unter dem TEM beobachteten isometrischen Form und 
Größe der Partikel, wurde eine Infektion der Rosen mit einem Nepovirus vermutet. 
Daraufhin wurden RT-PCRs zum Nachweis von Nepoviren der Subgruppen A und B 
durchgeführt. Die Sequenzen von spezifischen PCR-Produkten aus erkrankten Rosen und 
infizierten Biotestpflanzen ergab erstmalig eine Infektion mit dem Raspberry ringspot virus 
(RpRSV, Nepovirus). Der Nachweis konnte in Rosen der Sorten Escimo, Trier 2000, Alea, 
Kurfürstin Sophie und Leonardo da Vinci, als auch in Biotestpflanzen durch eine Spezies 
spezifische RT-PCR durch Amplifikation eines Fragments der viralen RNA2 des RpRSV 
bestätigt werden (von Bargen et al., 2015). Zudem ergaben sich Hinweise auf eine (Misch-
)Infektion einzelner Rosen mit Potyviren durch einen gattungspezifischen ACP-ELISA 
(DSMZ RT-0-0573/1). Die Infektion der Rosen mit einem Potyvirus sowie die Identifikation 
des Erregers muss durch PCR und anschließende Sequenzierung validiert werden, da im 
TEM keine flexiblen Partikel darstellbar waren.   
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