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Viren infizieren Bäume und Gehölze in Wald und Forst und spielen bei der physiologischen Schwächung 
der Bestände eine maßgebende Rolle. Während seit Jahrzehnten mit umfangreichen und aufwendigen 
Anbauversuchen, Nachkommenschafts- und Herkunftsprüfungen die Grundlagen für die Züchtung 
geeigneter Bäume für den Wald von morgen geschaffen werden, befinden sich die Anstrengungen zur 
Identifizierung und Erhebung der Verbreitung viraler Pathogene immer noch im Anfangsstadium. 
Untersuchungen zum Auftreten von Viren in Bäumen haben viel zum aktuellen Kenntnisstand 
beigetragen und belegen, dass Viren weit verbreitet sind und im Kontext biotischer Einflussfaktoren 
einbezogen werden müssen (Büttner et al. 2022).  

Für die in der Forstwirtschaft wichtigen Baumarten Ahorn (Acer sp.), Hainbuche (Carpinus betulus), 
Rotbuche (Fagus sylvatica) und Eiche (Quercus sp.) sowie die ökologisch interessanten, weil gefährdeten, 
Arten Wildapfel (Malus sylvestris) und Ulme (Ulmus sp.) sind derzeit 14 pathogene Viren bekannt. Sie 
können an der Wirtspflanze typische Symptome wie beispielsweise Chlorosen, Nekrosen, Ringflecken 
und Linienmuster verursachen. Langfristig führen sie im Zusammenspiel mit anderen biotischen und 
abiotischen Einflussfaktoren zum Absterben des Gehölzes. Einmal etabliert, breiten sich Viren über 
verschiedene Übertragungswege von der infizierten Wirtspflanze in Nachbarbäume oder auch über 
weite Distanzen aus. Für Rotbuche, Stiel-Eiche, Berg-Ahorn und Flatterulme wurden Virusinfektionen in 
deutschen Beständen bereits in ausgewählten Einzelstandorten dokumentiert. Bei Wildapfel und 
Hainbuche wurde das Auftreten der Viren in Tschechien beschrieben. Fundierte Daten zur Infektionslage 
der Bestände auf den verschiedenen (Versuchs-)Flächen liegen nicht vor, ebenso wenig wie für die 
natürlichen Bestände. Es ist davon auszugehen, dass virale Pathogene für die Vitalität der Bäume in Wald 
und Forst eine wichtige Rolle spielen und an ökonomisch relevanten Schäden maßgeblich beteiligt sind. 
Zudem sind Genressourcen gefährdet.  
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Es besteht die dringende Notwendigkeit, das Vorkommen phytopathogener Viren in sensiblen forstlichen 
Versuchsflächen und natürlichen Beständen gezielt zu evaluieren und eine gesicherte Datenbasis zu 
schaffen.  
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The causative agent of the ash dieback disease, which has ravaged Fraxinus spp. trees in Europe during 
the past three decades, was found to be the fungus Hymenoscyphus fraxineus (initially named Chalara 
fraxinea by Kowalski, T. in 2006). However, tree health is usually influenced by many coeval factors and 
worsened by stresses both biotic and abiotic, such as climate change and its consequences e.g. 
introduced pests or invasive species. Another element playing a potentially important role aggravating 
the severity of the ash dieback disease in Europe could be simultaneous viral infections, which weaken 
infected trees to various extents. Forest and urban tree viruses remain neglected to this day when 
compared to those affecting agriculturally important species, and to the research carried on plant animal 
pests and fungal pathogens. It has however been confirmed that viral diseases affect forest and urban 
trees as much as crops, and therefore also entail both economic and environmental losses in these 
environments (Büttner et al., 2022). Interaction of ash genetics with viral infections, fungal pathogens 
(such as H. fraxineus) and other stress factors has yet to be thoroughly researched despite the negative 
synergy that presumably exists between them. Deepening our knowledge of these interactions is the 
main focus of the FraxVir project, which deals with the recording and assessment of virus diversity in ash 
special stands. We screen for different viruses in populations of ash showing virus-suspected leaf 
symptoms. In order to validate the reliability of established detection RT-PCR, as well as to complement 
the screening of leaves by providing further insight of viral presence and distribution in other organs 
within the trees, we tested ash flowers as sample material. Through RT-PCR, samples were checked for 
several viruses, some of which were only recently discovered to affect ash, including ash shoestring-
associated virus (ASaV) (Gaskin et al., 2021), privet leaf blotch-associated virus (PrLBaV) and a novel 
cytorhabdovirus. The other viruses tested for were generalist species already known to affect ash: arabis 
mosaic virus (ArMV) (Cooper, 1975) and cherry leaf roll virus (CLRV) (Hamacher & Quadt, 1991). The 


