Die nicht-kodierenden Genomregionen des Cherry leaf roll  virus
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Das weltweit verbreitete Cherry leaf roll virus (CLRV) infiziert natürlich Laub- und Obstgehölze aus mindestens 17 Gattungen sowie auch einige krautige Pflanzen. Damit ist das CLRV bislang das einzig bekannte Pflanzenvirus, das solch einen weiten Wirtspflanzenkreis an Gehölzen aufweist.

Das CLRV ist ein Nepovirus der Familie Comoviridae mit einem bipartiten, einzelsträngigen (+)RNA-Genom. RNA1 und RNA2 eines CLRV-Isolats (E395, Rhabarber) konnten vollständig sequenziert werden und sind 7922 nt bzw. 6365 nt lang. Die Genomorganisation des CLRV entspricht der von anderen Nepoviren. Beide RNAs besitzen einen offenen Leserahmen, jeweils begrenzt durch eine 5´und eine 3´ nicht-kodierende Region (NCR). Beide ORFs kodieren jeweils für ein Polyprotein, die posttranslational durch RNA1 kodierte Proteasen in die einzelnen funktionellen Proteine gespalten werden.
Im Vergleich zu anderen Nepoviren der Subgruppe C besitzt das CLRV sowohl die kürzeste 5´NCR (11 nt) als auch die längste 3´ NCR (1538-1602 nt). Sequenzanalysen beider nicht-kodierenden Genomregionen lassen vermuten, dass beim CLRV die funktionelle Regulation der Translation anders als bei anderen Nepoviren organisiert ist.

