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Charakteristische Krankheitssymptome, wie chlorotische Ringflecken und Scheckungen an Blättern der Eberesche (Sorbus aucuparia) wurden erstmals 1960 beschrieben. Eine Assoziation dieser Symptome mit dem European mountain ash ringspot-associated virus erfolgte erst 2005 (Benthack et al., 2005; Mielke und Mühlbach 2007). Aufgrund der Genomorganisation dieses phytopathogenen Viruses ist vom International Committee of Taxonomy of Viruses (ICTV) das neue Genus Emaravirus mit dem Virus als Typspezies etabliert worden. EMARaV besitzt ein viergeteiltes Genom, bei dem die einzelsträngigen, negativ orientierten RNAs jeweils einen ORF aufweisen. 

Die RNA 3 kodiert für das virale Nucleocapsidprotein (120-1064 nt) mit einer Größe von 35 kDa. 

Im Jahr 2010 wurde Blattmaterial von Ebereschen mit charakteristischen EMARaV-Symptomen in Schweden und Nordfinnland (Rovaniemi) gesammelt. Die Nucleocapsid-kodierende Genomregion des Virus wurde mittels RT-PCR aus isolierter Gesamt-RNA, unter Verwendung der von Kallinen et al. (2009) publizierten Primer amplifiziert. Die generierten Produkte wurden im Anschluss direkt bzw. nach Klonierung sequenziert. 
Ein Vergleich der Nucleotidsequenzen (7 schwedische-, 2 nordfinnische-, 1 Berliner EMARaV-Variante) mit bis dahin veröffentlichten Sequenzen (16 finnische, 4 russische, 1 Hamburger EMARaV-Isolat) bestätigte die hohe Konservierung des Nucleocapsids (97-99 %), wie sie von Kallinen et al. (2009), sowie von Valkonen und Rännäli (2010) beschrieben wurde. Eine der beiden Proben aus Nordfinnland (Rovaniemi) weist eine  geringere Nucleotidsequenz-Identität des Nucleocapsid-kodierenden Genombereiches von 96 % auf. Dieses bedingt zudem eine geringere Identität auf Aminosäureebene von 97-98 %, im Vergleich zu den anderen EMARaV-Isolaten, die eine Sequenzähnlichkeit von (99-100 %) aufweisen.  Phylogenetisch gruppiert diese EMARaV-Variante aus Rovaniemi mit einer schwedischen EMARaV-Variante (Skellefteå) in ein separates Cluster. Neben den beiden von Valkonen und Rännäli beschriebenen zwei separaten EMARaV-Populationen repräsentieren diese beiden Sequenz-Varianten eine dritte Population. 
Insgesamt korreliert die genetische Distanz der EMARaV-Varianten aus Schweden und Nordfinnland (Rovaniemi) nicht mit ihrer geographischen Distanz, wie es ebenfalls für die bislang untersuchten Isolate beschrieben wurde (Kallinen et al. 2009, Valkonen und Rännäli 2010). 
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