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Verteilung und Häufi gkeit wichtiger Rebvirosen in 
den Weinbaugebieten Österreichs
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In den Weinbaugebieten Österreichs wurde die Verbreitung von 14 verschiedenen Rebvirosen untersucht und kartiert. 
GLRaV-1, -2, -3 und -6, GFkV, GFLV, ArMV, TBRV und SLRSV wurden nachgewiesen. GLRaV-1 ist das häufi g-
ste Virus, fast 24 % der Reben sind befallen. Lokal kann die Abundanz aber bis 44 % erreichen, wobei sie entlang 
der Donau, im Mittelburgenland und in der Weststeiermark besonders hoch ist. Das zweithäufi gste Leafroll-Virus ist 
GLRaV-3, etwa 5 % der untersuchten Reben waren infi ziert. Trotz des mit GLRaV-1 überlappenden Vektorspektrums 
unterscheiden sich die Verbreitungsmuster der beiden Viren insbesondere im Süden Österreichs stark. GLRaV-6 ist in 
Österreich selten (0,4 %) und wurde im Süden des Landes überhaupt nicht detektiert. Auf GLRaV-2 wurden nur 
wenige Rebproben untersucht. Auch die Nepoviren GFLV und ArMV sind in Österreich nicht häufi g, wobei sie aller-
dings sehr inhomogen verteilt sind und lokal daher durchaus große ökonomische Bedeutung haben können. So wurde 
ArMV in der Weststeiermark in 59 % aller Proben detektiert. Von TBRV und SLRSV sind nur einzelne viruspositive 
Reben festgestellt worden. GFkV ist das zweithäufi gste Virus, es konnte in 13 % der untersuchten Reben nachgewiesen 
werden. GFkV ist im Untersuchungsgebiet von allen Viren am homogensten verbreitet.
Schlagwörter: GLRaV-1, GLRaV-2, GLRaV-3, GLRaV-6, GFkV, GFLV, ArMV

Distribution and abundance of frequent grapevine viroses in Austrian winegrowing regions. In the winegro-
wing regions of Austria the distribution of 14 grape viruses was analyzed. GLRaV-1, -2, -3 and -6, GFkV, GFLV, 
ArMV, TBRV and SLRSV were detected. GLRaV-1 is the most frequent virus; nearly 24 % of the analyzed grapes 
were infected. Th e abundance was the highest in Western Styria (44 %) and the virus was frequent along the Danube 
and in Mittelburgenland, too. 5 % of the samples were infected with GLRaV-3, the second most abundant leaf roll 
virus. Although the vector spectrum of GLRaV-1 and -3 overlaps, the distribution pattern of both is not similar, at 
least not so in the south of Austria. GLRaV-6 is rare (0.4 %) and could not be found at all in the south. Only few 
samples were analyzed for GLRaV-2. Th e nepoviruses GFLV and ArMV are not frequent in Austria but due to the 
inhomogeneity of their distribution in some localities they are of economical importance. In Western Styria ArMV was 
detected in 59 % of all samples. Only some virus-positive vines with TBRV and SLRSV were detected. GFkV is the 
second most frequent virus which was detected in 13 % of all samples. Its distribution is more homogenous than that 
of all other viruses.
Keywords: GLRaV-1, GLRaV-2, GLRaV-3, GLRaV-6, GFkV, GFLV, ArMV

La répartition et la fréquence des viroses de la vigne dans les régions viticoles de l’Autriche. La répartition de 
14 diff érents viroses de la vigne dans les régions viticoles autrichiennes a été étudiée et cartographiée. GLRaV-1, -2, -3 
et -6, GFkV, GFLV, ArMV, TBRV et SLRSV ont été détectés. GLRaV-1 est le virus le plus fréquent, près de 24 % des 
vignes sont atteintes. À l’échelle locale, l’abondance peut cependant monter jusqu’à 44 % ; elle est particulièrement 
élevée le long du Danube, au Burgenland central et en Styrie de l’ouest. Le deuxième virus associé de l’enroulement de 
la vigne, par ordre de fréquence, est GLRaV-3, près de 5 % des vignes examinées étaient infectées. Malgré le spectre des 
vecteurs se chevauchant avec GLRaV-1, les diagrammes de répartition des deux virus comportent des diff érences mar-
quées, surtout au sud de l’Autriche. GLRaV-6 est rare en Autriche (0,4 %) et n’a pas du tout été détecté au sud du 
pays. Seul un nombre minime d’échantillons de vignes a été examiné en vue de détecter GLRaV-2. Les népovirus GFLV 
et ArMV, eux aussi, ne sont pas fréquents en Autriche, leur répartition étant assez inhomogène, ils peuvent quand-
même avoir une grande importance économique à l’échelle locale. Par exemple, ArMV a été détecté en Styrie de l’ouest 
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dans 59 % des échantillons. Seules quelques vignes individuelles ont été infectées par TBRV et SLRSV. GFkV est le 
deuxième virus par ordre de fréquence ; sa présence a pu être révélée dans 13 % des vignes examinées. Dans la région 
examinée, le virus GFkV est celui qui est répandu de la manière la plus homogène.
Mots clés : GLRaV-1, GLRaV-2, GLRaV-3, GLRaV-6, GFkV, GFLV, ArMV

Viruserkrankungen können bei der Rebe zu einem 
Leistungsabfall bis hin zur Ertragslosigkeit führen. 
Infi zierte Rebstöcke zeigen oft einen Kümmerwuchs, 
was letztlich dazu führt, dass befallene Bestände nicht 
mehr rentabel sind. Obwohl der Krankheitsverlauf 
meist schleichend ist, ist der Ertragsverlust bei einer 
vieljährigen Kultur letztlich enorm, insbesondere 
auch, weil keine direkten Bekämpfungsmöglichkeiten 
existieren.
Natürlich werden der Krankheitsverlauf und die Sym-
ptomausprägung entscheidend dadurch beeinfl usst, 
durch welche Viren die Rebe infi ziert worden ist. 
Durch molekularbiologische Untersuchungen konn-
ten bislang weltweit 55 verschiedene Viren an Reben 
isoliert werden, wobei allerdings einerseits damit zu 
rechnen ist, dass noch weitere entdeckt werden, ande-
rerseits durch weitergehende phylogenetische Unter-
suchungen der Speziesstatus einiger Viren auch wieder 
angezweifelt wird (Martelli, 2009). Vertreter aus den 
Gattungen Nepovirus, Closterovirus und Ampelovirus 
sind wirtschaftlich bedeutend.
In Europa nachgewiesene Nepoviren, die als Patho-
gene der Rebe auftreten, sind: Arabis mosaic (ArMV), 
Grapevine fanleaf (GFLV), Grapevine Bulgarian latent 
(GBLV), Grapevine chrome mosaic (GCMV), Ras-
pberry ringspot (RpRSV), Strawberry latent ringspot 
(SLRSV) und Tomato black ring (TBRV) (Brown, 
1997). Übertragen werden sie durch Nematoden der 
Familie Longidoridae, durch die Arten Xiphinema 
diversicaudatum, X. index und X. italiae, Longidorus 
attenuatus, L. elongatus, L. macrosoma und Paralongi-
dorus maximus. Zum Teil sind die Überträger aber 
auch unbekannt. Aus Nordamerika sind weitere rebs-
chädigende Nepoviren gemeldet, Blueberry leaf mottle 
(BLMV), Peach rosette mosaic (PRMV), Tobacco 
ringspot (TRSV) und Tomato ringspot (ToRSV). 
Sofern die Vektoren bekannt sind, handelt es sich um 
Longidoridae, die in Europa nicht vorkommen. Das 
bedeutet nicht, dass man diese Viren hier nicht fi nden 
kann, aber eine effi  ziente Verbreitung ist in Europa 
derzeit wohl nicht möglich.
Zu den rebschädigenden Ampeloviren zählen Grape-
vine leafroll associated virus-1, -3, -4, -5, -6 und -9 
(GLRaV), die durch Coccidae bzw. Pseudococcidae 
übertragen werden (Iannou et al., 1997; Golino et 
al., 2000; Cabalfiro, 2009). Martelli (2009) weist 

darauf hin, dass GLRaV-4, -5, -6 und -9 ein einziges 
phylogenetisches Cluster bilden und daher seiner Mei-
nung nach zu einem Taxon zusammengefasst werden 
sollten.
Ein weiterer Erreger der Blattrollkrankheit ist GLRaV-
2, der als einziger Verursacher dieser Krankheit zur 
Gattung Closterovirus gezählt wird. Der Überträger ist 
nicht bekannt, aber andere Vertreter dieser Gattung 
werden durch Aphidae übertragen.
Weitere bedeutende Rebviren sind der nur im Phloem 
nachzuweisende Grapevine fl eck (GFkV, Genus Macu-
lavirus) und Grapevine virus A (GVA, Genus Vitivi-
rus). GFkV verursacht an Vitis vinifera keine Symp-
tome, wohl aber an Vitis rupestris. Der Vektor ist unbe-
kannt. GVA wird durch Pseudococcidae übertragen 
und kommt daher oft mit Blattrollviren gemeinsam 
vor.
Vor einigen Jahren haben wir uns entschlossen, durch 
eine Kartierung die Verbreitung und Häufi gkeit von 
Rebvirosen in den österreichischen Weinbaugebieten 
zu erfassen, vor allem auch um herauszufi nden, in wel-
chen Regionen virusfreies Vermehrungsgut am ehes-
ten hergestellt werden kann. Weil Virosen an der Rebe 
nicht „geheilt“ werden können, kann man durch 
virusfreies, gesundes Pfl anzgut am besten die Häufi g-
keit von Virosen reduzieren, da ja auch die Vektoren z. 
T. nur ineffi  zient bekämpft werden können und daher 
jede infi zierte Jungrebe Ausgangspunkt einer Patho-
genverbreitung werden kann.
Dieser Artikel ist größtenteils eine Zusammenfassung, 
die Detailergebnisse sind bereits in mehreren Arbeiten 
publiziert worden (Gangl et al., 2000, 2001, 2002, 
2003, 2006a, 2008, 2009).

Material und Methoden

Die Probennahme erfolgte nach einem Raster mit 
einer Rastereinheit von zwei geographischen Minuten 
Nord-Süd und Ost-West (das entspricht in Nord-Süd-
Richtung etwa 3,7 km und einer Ost-West-Erstre-
ckung von 2,48 km, also einer Fläche von etwa 9,18 
km2). Die Untersuchungsfl äche, über die dieser Raster 
gelegt wurde, wurde mit Hilfe der Riedenkarten der 
Österreich Wein Marketing GmbH für die österrei-
chischen Weinbaugebiete bestimmt.
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Innerhalb der Rastereinheit richtete sich die Position 
des Probenortes nach dem Weingartenangebot, war 
darüber hinaus aber zufällig ausgewählt. Die Lage des 
Probenortes wurde mit Hilfe eines Personal-Naviga-
tors GPS 12 von Garmin (Olathe, Kansas, USA) 
dokumentiert. Innerhalb des Weingartens wurden 
stets die gleiche Rebreihe und Stockzahl für den Pro-
benort ausgewählt. Damit konnte ausgeschlossen wer-
den, dass die Proben nehmende Person in der Auswahl 
voreingenommen reagieren konnte, etwa als Folge von 
off ensichtlichen Krankheitssymptomen.
An jedem Probenort wurde Holz von fünf Reben ent-
nommen (an einigen wenigen auch mehr – bis zu 
neun – und in der Th ermenregion lediglich eine), an 
dem der serologische Virusnachweis (Antikörper der 
Fa. Bioreba, Reinach, Schweiz) auf folgende Viren 
erfolgte: AMV (Alfamovirus); ArMV; GFLV; GFkV; 
GLRaV-1, -3, -6; GVA; RpRSV-ch, -g; SLRSV; 
TBRV; ToRSV-pybm, -ch. Neben dem zentralen 
Stock wurden auch noch seine unmittelbaren Nach-
barn in der Reihe bzw. in den benachbarten Reihen 
untersucht. Die Analyse erfolgte auf 14 rebschädi-
gende, z. T. auch als Quarantäneschädlinge geführte 
Viren. Die Methodik der serologischen Virustestung 
erfolgte nach Clark und Adams (1977).
Die frisch geschnittenen Rebtriebe wurden entrindet 
und 0,25 g der darunter liegenden Gewebsschicht mit 
einem scharfen Messer in ein Plastiksäckchen mit 
Gazeeinlage (Bioreba, Reinach, Schweiz) überführt. 
Nach Zusatz von 5 ml Extraktionspuff er und anschlie-
ßender Homogenisierung im Extraktionsapparat 
Homex 5 (Bioreba) wurden 1,5 ml der resultierenden 
Probenlösung in ein Reaktionsgefäß pipettiert und bei 
15.000 U/min für etwa 8 min zentrifugiert. Die 
Detektion erfolgte nach dem DAS-Verfahren. Nach 
Beschichtung mit den jeweiligen Antikörpern verblie-
ben die Testplatten über Nacht bei 4 °C und wurden 
mit den aufgetragenen Proben eine weitere Nacht bei 
dieser Temperatur gelagert. Enzym-konjugierte Anti-
körper (Bioreba, 1:1000 verdünnt) wurden schließlich 
für etwa fünf Stunden bei einer Temperatur von 30 °C 
inkubiert, zur Anregung der eigentlichen Farbreaktion 
gelangte p-Nitrophenylphosphat zur Anwendung. Die 
exakte Auswertung der Tests erfolgte mittels Photome-
ter (SLT, 400 ATC).
Zur Herstellung von Abbildung 2 bis 7 wurden zur 
Lokalisierung der Probenorte deren GPS-Daten ver-
wendet. Die erforderliche Software wurde in Object 
Pascal (Borland International, Scotts Valley, CA, USA) 
mittels der Entwicklungsumgebung Borland Devel-
oper Delphi 7 erstellt. Zur statistischen Analyse wurde 

Statgraphics Centurion Version XV verwendet (Stat-
Point, Inc., Herndon, Virginia, USA). Die grundle-
gende topographische Karte stammt von MyGeo 
Österreich (www.mygeo.info/landkarten_oesterreich.
html); Quelle der in Abbildung 1 verwendeten Karte 
ist Wikipedia.

Ergebnisse und Diskussion

In den österreichischen Weinbauregionen wurden im 
Rahmen dieser Arbeit insgesamt 5116 Reben auf 14 
verschiedene Viren untersucht. Da die Verbreitung 
von Viren vom Vorkommen der jeweiligen Vektor-
Spezies abhängt, sind parallel Untersuchungen zur 
Distribution und Häufi gkeit einiger Vektoren durch-
geführt worden. Die Ergebnisse dazu wurden geson-
dert publiziert.(Tiefenbrunner et al.2010 und 
Gangl et al 2011)
Wie sich zeigte, ist GLRaV-1 über alle Weinbauregio-
nen betrachtet das häufi gste viröse Rebpathogen. An 
etwa 24 % aller untersuchten Reben ließ sich dieses 
Virus nachweisen. Von den anderen Leafroll-Viren ist 
nur noch GLRaV-3 einigermaßen häufi g. 5 % der 
Reben waren viruspositiv. Häufi ger ist allerdings 
GFkV, das sich in 13 % aller untersuchten Weinreben 
nachweisen ließ. Der einzige häufi ge Nepovirus ist 
ArMV, der in etwa 3 % der Reben festgestellt werden 
konnte. Alle anderen Viren liegen in ihrer Häufi gkeit 
unter 1 %, einige davon können aber lokal dennoch 
eine gewisse Rolle spielen. Im Detail sind die Ergeb-
nisse in Tabelle 1 dargestellt. Die Anordnung der 
Weinbaugebiete in Österreich kann Abbildung 1 ent-
nommen werden.
Im Folgenden sollen die einzelnen Viren besprochen 
werden.

Grapevine leafroll associated virus-1

GLRaV-1 ist das häufi gste rebpathogene Virus, wenn-
gleich die Häufi gkeit in den einzelnen Weinbaugebie-
ten sehr unterschiedlich ist und zwischen 44 % (in der 
Weststeiermark) und 4 % (im östlichen Weinviertel) 
lokal sehr stark schwankt. In einigen Gebieten ist die 
große Häufi gkeit auf Grund der Vektorsituation nur 
schwer verständlich. Nicht überall, wo das Virus häu-
fi g ist, konnten wir auch Pseudococcidae und Cocci-
dae in erwarteter Frequenz feststellen. Als Überträger 
werden Heliococcus bohemicus, Phenacoccus aceris und 
Parthenolecanium corni in der Literatur genannt, und 
letztere Spezies ist in österreichischen Weingärten 
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Abb. 1
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lokal recht häufi g, aber nicht so häufi g und weit ver-
breitet, wie es der Virusverbreitung adäquat wäre (eine 
gut fundierte Untersuchung zur Verbreitung der Coc-
cidae und Pseudococcidae in den österreichischen 
Weinbaugebieten existiert allerdings derzeit nicht). 
Immerhin entspricht aber die Verteilung der Viren in 
den Weingärten – viruspositive Stöcke bilden häufi g 
lokale Cluster, was für einen langsamen, nicht sehr 
mobilen Vektor spricht – dem, was man von den 
bekannten Vektoren erwarten muss (Gangl et al., in 
Vorbereitung).
Wie Abbildung 2 sehr deutlich zeigt, gibt es für dieses 
Virus einige Häufi gkeitszentren.

Abb. 2

Ein Abundanzzentrum umfasst die westlichsten, an 
der Donau gelegenen Weinbaugebiete. In der Wachau 
und im Traisental ist die Frequenz viruspositiver 
Reben mit etwa 39 % sogar am zweithöchsten, aber 
auch im angrenzenden Kremstal erreicht sie noch 31 
%. Südlich der Donau, an der slowakischen Grenze, 
befi ndet sich ein weiteres Abundanzzentrum. Hier, im 

Weinbaugebiet Carnuntum, liegt die Häufi gkeit virus-
positiver Reben ebenfalls bei 31 %. Noch höher liegt 
sie im Mittelburgenland (41 %) und – wie schon 
erwähnt – in der Weststeiermark (44 %) südwestlich 
von Graz.
In den Weinbaugebieten Kamptal, Wagram, südliches 
Weinviertel, Neusiedlersee, Th ermenregion und Süd-
steiermark ist die GLRaV-1-Frequenz durchschnitt-
lich (man beachte, dass bedingt durch die abwei-
chende Probennahme in der Th ermenregion die Karte 
hier den falschen Eindruck erweckt, GLRaV-1 wäre 
selten) und im westlichen und besonders dem östli-

chen Weinviertel, Neusiedlersee-Hügelland und der 
Südoststeiermark unterdurchschnittlich häufi g.

Grapevine leafroll associated virus-2

Das Closterovirus GLRaV-2 ist in Österreich wahr-
scheinlich häufi g und weit verbreitet (Riedle-Bauer, 
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pers. Mitt.), wurde aber im Rahmen dieser Studie nur 
an wenigen Standorten untersucht. Wir konnten es 
daher nur in der unteren Südoststeiermark (vier 
Reben) und der Weststeiermark (ein Rebstock) nach-
weisen. Der Vektor ist unbekannt.

Grapevine leafroll associated virus-3

GLRaV-3 ist das zweithäufi gste rebpathogene Ampelo-
virus in Österreich. GLRaV-3 wird von den gleichen 
Vektoren übertragen wie GLRaV-1 (Heliococcus bohe-
micus, Phenacoccus aceris, Parthenolecanium corni), 

allerdings mit unterschiedlicher Effi  zienz, darüber 
hinaus aber auch noch von der Coccidae Pulvinaria 
vitis und den Pseudococcidae Pseudococcus longispinus, 
Ps. viburni, Ps. calceolariae, Ps. maritimus, Planococcus 
citri und Pl. fi cus (Sforza et al., 2003; Charles et al., 
2006; Cabaleiro, 2009).
Die starke Überlappung des Spektrums bekannter 

Abb. 3

Vektoren (aus Sicht von GLRaV-1 100 %) ließe die 
Schlussfolgerung zu, dass auch Vorkommen und Häu-
fi gkeit der beiden Viren korreliert sind (die Assozia-
tion der Viren wird noch gesondert diskutiert). Dies 
ist aber nur teilweise der Fall. Von den 90 in der West-
steiermark untersuchten Reben fand sich z. B. in 40 
Rebstöcken GLRaV-1, aber in keinem einzigen 
GLRaV-3. Im Norden Österreichs ist die Überein-
stimmung zwar besser, aber auch geringer, als man 
angesichts des überlappenden Vektorspektrums 
eigentlich erwarten könnte.
Nicht nur die Verbreitung, sondern auch das Cluste-

rungsausmaß (das wir analysieren konnten, weil wir 
pro Probenort fünf Reben untersuchten) ist sehr 
unterschiedlich. Während GLRaV-1 dazu tendiert, in 
benachbarten Rebstöcken häufi ger vorzukommen, als 
nach der Häufi gkeit des Pathogens zu erwarten wäre, 
ist das bei GLRaV-3 nicht der Fall (Gangl et al., 
2011). Das spricht dafür, dass GLRaV-3 in Österreich 
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zumindest in manchen Gebieten nicht durch einen 
langsamen, wenig mobilen Vektor übertragen wird 
und damit aber auch nicht durch einen Cocciden oder 
Pseudococciden. Das Vektorspektrum dürfte daher 
höher sein als bekannt, und das gilt wohl nicht nur für 
GLRaV-3. Denn wenn alle bekannten Vektoren von 
GLRaV-1 auch GLRaV-3 übertragen, dürfte so eine 
Situation, wie sie in der Weststeiermark (44 % 
GLRaV-1, 0 % GLRaV-3) beobachtet werden kann, 
eigentlich nicht auftreten.
Etwa 5 % aller Reben sind in den österreichischen 
Weinbaugebieten GLRaV-3-positiv. In einigen Wein-
baugebieten ist die Abundanz aber fast doppelt so 
hoch, so dass man auch bei diesem Virus von Verbrei-
tungszentren sprechen kann. Auch hier ist die Donau-
umgebung besonders hervorzuheben (Abb. 3). Im 
Kremstal sind immerhin sieben, im Kamptal sogar 
acht Prozent aller Reben Träger dieses Pathogens. 
Ganz im Osten, nahe der Donau beim Hundsheimer 

Abb. 4

Berg sind ebenfalls überdurchschnittlich viele Reben 
GLRaV-3-positiv, aber für das ganze Weinbaugebiet 
Carnuntum (5 %) gilt das nicht.
Auch im Südburgenland (9 %) und in der Südsteier-
mark (7 %) sind überdurchschnittlich viele Reben 
befallen, während im Rest der Steiermark GLRaV-3 
selten ist (Obere Südoststeiermark: 1 %) oder gar 
nicht vorkommt (Weststeiermark). Diese Inhomoge-
nität ist wohl am ehesten durch eine ebensolche 
Ungleichverteilung des Vektors zu erklären.

Grapevine leafroll associated virus-6

GLRaV-6 gehört zusammen mit GLRaV-4, -5 und -9 
zu einem phylogenetischen Cluster; Vektoren sind bis-
lang keine bekannt. Das Virus ist in Österreich selten, 
nur 0,4 % der Reben waren viruspositiv. In den Wein-
baugebieten Wachau, im östlichen Weinviertel, Wien, 
in Carnuntum sowie im Südburgenland und in der 
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Abb. 5

gesamten Steiermark gelang kein einziger Nachweis, 
möglicherweise kommt das Virus im Süden des Lan-
des überhaupt nicht vor.
Wie schon GLRaV-1 und -3 ist auch GLRaV-6 in den 
meisten der westlich gelegenen, an die Donau angren-
zenden Weinbaugebieten verhältnismäßig häufi g 
(Kremstal 0,8 %, Kamptal 1 %, Traisental 0,9 %), 
wobei, wie gesagt, die Wachau eine Ausnahme macht. 
Auch an anderen, entlang der Donau gelegenen Wein-
baugebieten ist das Virus relativ häufi g. Im südlichen 
Weinviertel sind 1 %, im Weinbaugebiet Wagram 
sogar 1,3 % der Reben viruspositiv. Abgesehen von 
den Nachweisen in Donautallage gibt es auch noch 
einige um den Neusiedlersee.

Grapevine fl eck virus

GFkV ist das zweithäufi gste rebpathogene Virus in 
Österreich, aber wirtschaftlich wahrscheinlich nur von 
geringer Bedeutung, weil es an Vitis vinifera keine 

Symptome verursacht. Vektoren sind nicht bekannt. 
Wie unsere Untersuchung gezeigt hat, sind benach-
barte Reben nicht häufi ger viruspositiv, als nach der 
Häufi gkeit des Virus zu erwarten wäre. Daher kann 
man annehmen, dass der Vektor sehr mobil ist, wahr-
scheinlich ein sehr aktives, gefl ügeltes und pfl anzen-
saugendes Insekt. Pfropfübertragung ist nachgewie-
sen.
GFkV fand sich in durchschnittlich 13 % aller unter-
suchten Reben, kommt im Süden ebenso vor wie im 
Norden und ist von allen Viren am homogensten ver-
teilt. Eine deutliche Ausnahme von der gleichmäßigen 
Verteilung macht das östliche Weinviertel, wo nur 2 % 
viruspositive Reben gefunden werden konnten. Beson-
ders viele viruspositive Reben fanden sich hingegen im 
Südburgenland (29 %) und in der angrenzenden Obe-
ren (27 %) und Unteren (22 %) Südoststeiermark. 
Relativ viele Nachweise dieses Virus gelangen auch 
noch im Kamptal, in der Th ermenregion und im 
benachbarten Neusiedlersee-Hügelland (je 18 %).
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Grapevine fanleaf virus

GFLV verursacht an Vitis vinifera deutliche Symp-
tome und mindert die Lebensdauer z. T. drastisch. Die 
Ertragseinbuße kann bis zu 80 % betragen, und die 
Traubenqualität ist niedrig. Es handelt sich um ein 
Nepovirus, das von Xiphinema index und X. italiae 
übertragen wird. X. italiae wurde bislang in Österreich 
nicht aufgefunden, und auch X. index konnte erst ein-
mal, in einem Weingarten im Burgenland (Leopold 
et al., 2007), nachgewiesen werden. Dass die Detek-
tion kaum je gelingt, mag auch damit zusammenhän-
gen, dass die Art eher tief im Boden vorkommt.
GFLV ist nur in 0,6 % aller untersuchten Reben 
detektiert worden, kommt aber lokal einigermaßen 
häufi g vor (Abb. 6). Erwähnenswert ist besonders der 
Leithagebirgsrand (nördlich des Neusiedlersees). Ent-
sprechend fi ndet man im Weinbaugebiet Neusiedler-
see in 1,1 % und im Weinbaugebiet Neusiedlersee-
Hügelland in 1,4 % aller analysierten Reben dieses 

Abb. 6

Virus. Nördlich der Donau ist im Kamptal und im 
westlichen Weinviertel (je 1,3 %) die Abundanz ähn-
lich hoch. Vereinzelt existieren auch Nachweise aus 
anderen Weinbaugebieten (Abb. 6).

Arabis mosaic virus

ArMV hat ein sehr großes Wirtsspektrum; auch ver-
schiedene Kulturpfl anzen gehören dazu. An der Wein-
rebe treten Ertragseinbußen von bis zu 50 % bei 
erkrankten Stöcken auf. Die Symptome sind deutlich 
und entsprechen denen, die auch bei GFLV-Infektion 
auftreten. ArMV ist ein Nepovirus, der einzige 
bekannte Vektor ist Xiphinema diversicaudatum, ein 
Longidoridae, der in Weingartenböden in Österreich 
selten nachgewiesen wird, in benachbarten Wiesen 
und Obstanlagen ist der Nematode hingegen in der 
Steiermark häufi g zu fi nden (Tiefenbrunner und 
Tiefenbrunner, 2004).
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ArMV wurde in 2,7 % aller untersuchten Reben 
detektiert. Man könnte daraus schließen, dass das 
Virus keine ökonomisch bedeutende Rolle spielt, aber 
das wäre wegen der äußerst inhomogenen Verteilung 
ein Trugschluss. In der Weststeiermark fand es sich in 
59 % aller Reben, wobei auch diese Zahl die Häufi g-
keit wahrscheinlich unterschätzt. Gangl et al. (2006b) 
konnten nämlich zeigen, dass das Virus in den Rebor-
ganen sehr inhomogen verteilt ist, weshalb es bei 
Untersuchung von nur einem Organ zu falschen nega-
tiven Resultaten kommen kann.
ArMV ist auch noch in anderen Teilen der Steiermark 
recht häufi g, so in der oberen Südoststeiermark (12 %) 
und der Südsteiermark (8 %) und auch im Südbur-
genland (12 %). Nördlich des Südburgenlandes über-
wiegen Einzelfunde, wenngleich – ähnlich wie bei 
GFLV – in den westlichen Weinbaugebieten, die sich 
nördlich der Donau befi nden, insbesondere im Kamp-
tal, und auch am Leithagebirgsrand nördlich des Neu-

siedlersees, gehäuft Vorkommen von ArMV-positiven 
Reben festgestellt werden konnten (Abb. 7).
Vor allem in der Steiermark kann man beobachten, 
dass infi zierte Reben häufi g in Nachbarschaft vorkom-
men, sie clustern also. Das ist bei einem Virus, das von 
einem wenig mobilen Vektor übertragen wird, auch zu 
erwarten.

Andere Viren

TBRV, ein Nepovirus mit großem Wirtsspektrum, 
wurde an zwei Reben des Mittelburgenlandes detek-
tiert, ist aber generell im Rahmen dieser Studie nur an 
wenigen Standorten untersucht worden. Aussagen 
über die Verbreitung sind daher nicht möglich. Die 
beiden bekannten Vektoren, Longidorus attenuatus 
und L. elongatus, sind in den Weingärten Österreichs 
nicht häufi g.
SLRSV wird von Xiphinema diversicaudatum übertra-

Abb. 7
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gen, die auch ArMV transmittiert. Daher sollte man 
annehmen, dass das Virus im Süden Österreichs häu-
fi g ist. Tatsächlich konnten wir SLRSV erst einmal 
nachweisen, an einer Aurebe nahe Orth/Donau, wo 
Xiphinema diversicaudatum ein häufi ger Bodennema-
tode ist. In Weingärten ist noch kein Nachweis gelun-
gen.
Überraschend ist, dass keine Detektion von GVA 
erfolgte, da dieses Virus – ähnlich vielen Blattrollviren 
– durch Pseudococcidae übertragen wird (Fortusini 
et al., 1997). Da die GVA-Antikörper verschiedener 
Firmen auf unterschiedliche Strains reagieren (Bit-
terlin, pers. Mitt.), bedeutet das, dass jener Strain, 
auf den die Bioreba-Antikörper reagieren, in Öster-
reich nicht vorhanden oder sehr selten ist.

Assoziation von Viren

Verschiedene Ursachen, z. B. ein überlappendes Vek-
torenspektrum, können dazu führen, dass unter-
schiedliche Virusarten häufi ger gemeinsam an einem 
Probenstandort festgestellt werden, als das nach ihrer 
Häufi gkeit eigentlich zu erwarten wäre. Ob dies der 
Fall ist, kann mittels Chi-Quadrattest (Kreuztabelle) 
untersucht werden. Das Ausmaß der Assoziation kann 
etwa durch den Phi-Koeffi  zienten dargestellt werden 
(wenn keine Assoziation vorliegt, nimmt der Phi-
Koeffi  zient den Wert Null an, bei perfekter Assozia-
tion den Wert 1). Wir haben diese Analyse für die 
sechs häufi gsten Viren durchgeführt.
Der Chi-Quadrattest zeigt tatsächlich einige Assozia-
tionen zwischen Viren auf, zwischen GLRaV-1 und 
-3, GLRaV-1 und -6, GLRaV-1 und ArMV, GLRaV-3 

und GFkV und ArMV und GFkV. Tabelle 2 zeigt aber 
auch, dass in allen Fällen der Phi-Koeffi  zient und 
damit die Assoziation sehr gering ist. 
Bei den Ampeloviren mag die Assoziation tatsächlich 
durch ein überlappendes Überträgerspektrum verur-
sacht sein. Insbesondere zwischen GLRaV-1 und -3 
wäre auf Grund der bekannten Vektoren sogar eine 
weitaus größere Assoziation zu erwarten gewesen.
Die Assoziation zwischen GLRaV-1 und ArMV lässt 
sich so aber nicht erklären, sondern dürfte daraus fol-
gen, dass beide Virenarten in der Weststeiermark ihr 
Häufi gkeitsmaximum haben und sich durch diesen 
„Lokaleff ekt“ eine geringfügige Assoziation ergibt.
Die verhältnismäßig hohe Assoziation zwischen 
GLRaV-3 und GFkV – sie ist ebenso hoch wie die 
zwischen GLRaV-1 und GLRaV-3 – ist sicher nicht 
durch einen Lokaleff ekt zu erklären, weil beide Viren 
im gesamten Untersuchungsgebiet homogener verteilt 
sind als ArMV. Eher wahrscheinlich ist ebenfalls ein 
überlappendes Vektorspektrum die Ursache. Immer-
hin hat sich bei beiden Viren gezeigt, dass sie nicht 
clustern, also nicht innerhalb einer Probenstelle häufi -
ger auftreten, als nach ihrer Gesamthäufi gkeit zu 
erwarten wäre (für GLRaV-3 war dies unerwartet, für 
GFkV nicht). Das lässt darauf schließen, dass beide 
(zumindest auch) einen sehr mobilen Vektor besitzen, 
vielleicht sogar den gleichen.
Die Assoziation zwischen GFkV und ArMV ist 
sicher nicht durch einen gemeinsamen Vektor zu 
erklären. Beide Virusarten sind aber im Südbur-
genland und der oberen Südoststeiermark sehr 
häufig, ein Lokaleffekt ist hier also durchaus mög-
lich.
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