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Stellungnahme der ZKBS zur Risikobewertung von Bean yellow dwarf virus
(BeYDV)

als Spender- oder Empfangerorganismus
gemaR § 5 Absatz 1 GenTSV
Allgemeines

Das Bean yellow dwarf virus (BeYDV) ist ein Vertreter der Mastreviren innerhalb der Familie
der Geminiviridae [1]. Es wurde zundchst von Phaseolus vulgaris (Bohne) von
sudafrikanischen Feldern isoliert, nachdem dort Ernteverluste von bis zu 92 % zu verzeichnen
waren. Die betroffenen Bohnenpflanzen zeigten ledrige Primarblatter, verdickte und verkirzte
Internodien sowie eingerollte Blatter [2, 3]. Es wird vermutet, dass P. vulgaris nicht die
eigentliche Wirtspflanze des Virus darstellt, da Bohnenpflanzen natlrlicherweise nicht in
Sudafrika verbreitet sind. Spater konnte BeYDV noch in Pakistan von Kichererbsen isoliert
werden, die Chickpea stunt disease-Symptome aufwiesen und zudem mit dem Chickpea
chlorotic dwarf virus (CpCDV) infiziert waren [4, 5]. Die vornehmlich in den Tropen und
Subtropen verbreiteten Vertreter der Geminiviren werden durch Insektenvektoren tGbertragen.
Fir Mastreviren sind dies Zwergzikaden aus der Familie der Cicadellidae, die die Viren zudem
speziesspezifisch Ubertragen [6]. Die BeYDV (bertragende Spezies ist bisher nicht
beschrieben.

Wie alle Mastreviren verpacken BeYDV ihr zirkulares ssDNA-Genom in nicht-umhiillte
ikosaedrische Kapside mit einer nicht vollstandig zweigeteilten, zwillingsartigen Struktur. Das
monopartite Genom kodiert ambisense flr vier Proteine: das Movementprotein und das
Kapsidprotein in sense-Orientierung und die replikationsassoziierten Proteine in antisense-
Orientierung. Die Transkription erfolgt bidirektional von einem Promotor innerhalb der long
internal regions [7].

Innerhalb der Mastreviren zeigt BeYDV eine phylogenetische Nahe zum Tobacco yellow dwarf
virus und einem Gerste infizierenden Stamm des Wheat dwarf virus [3]. Gemeinsam mit
CpCDV zeichnen sie sich durch ihre Spezifitdt fur dikotyle Pflanzen aus [8]. Alle anderen
Vertreter der Mastreviren infizieren ausschliellich Monokotyledonen [7].

Eine mechanische Ubertragung auf weitere dikotyle Pflanzen war bisher nicht erfolgreich,
jedoch flhrte die Agrobakterien-vermittelte Ubertragung des viralen Genoms dazu, dass
infektiose Viren in Nicotiana benthamiana, Nicotiana tabacum, Datura stramonium,
Lycopersicon esculentum und Arabidopsis thaliana gebildet wurden und sich systemisch
ausbreiteten. Die Viren waren pathogen fur die Pflanzen [2].

BeYDV-basierte Vektoren werden haufig fur die Expression von rekombinanten Proteinen in
Pflanzen, z. B. flir eine pharmazeutische Nutzung verwendet [9, 10].
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Empfehlung

Nach § 5 Absatz 1 GenTSV i. V. m. den Kriterien in Anlage 1 GenTSV und entsprechend der
allgemeinen Stellungnahme der ZKBS zu ,Kriterien der Bewertung und der Einstufung von
Pflanzenviren, phytopathogenen Pilzen und phytopathogenen Bakterien als Spender- und
Empfangerorganismen flr gentechnische Arbeiten* (Az. 6790-10-53) wird das Bean yellow
dwarf virus als Spender- und Empfangerorganismus fur gentechnische Arbeiten vorsorglich
der Risikogruppe 2 zugeordnet.

Begriindung

Das Bean yellow dwarf virus ist vornehmlich in Regionen Sudafrikas und -asiens verbreitet
und versursacht wirtschaftliche Schaden bei Nutzpflanzen, die auch in Deutschland und
angrenzenden Landern verbreitet sind. Die Viren wurden bisher nicht in Europa
nachgewiesen. Der Vektor des BeYDV ist bisher unbekannt, so dass nicht ausgeschlossen
ist, dass geeignete Vektoren in Deutschland vorkommen. Die Viren sind fur Mensch und Tier
nicht infektios.

Hinweis

BeYDV ist nicht als Quarantdneschadorganismus in den Anhangen der
,2ourchfuhrungsverordnung (EU) 2019/2072 der Kommission zur Festlegung einheitlicher
Bedingungen flir die Durchfiihrung der Verordnung (EU) 2016/2031 des Europaischen
Parlaments und des Rates in Bezug auf Mallnahmen zum Schutz vor Pflanzenschadlingen
und zur Aufhebung der Verordnung (EG) Nr. 690/2008 der Kommission sowie zur Anderung
der Durchfihrungsverordnung 2018/2019 der Kommission® gelistet. Lediglich die nationale
jordanische Plant Protection Organisation (NPPO) listet es seit 2013 als solchen [11].
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