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Das Molluscum Contagiosum Virus gehort zum Genus Mollusipox in der Familie der
Pockenviren. Alle unternommen Versuche der Virusvermehrung auf Zellkulturen oder im
Tiermodell waren bisher erfolglos, weshalb eine genauere Untersuchung von MCV durch
virologische Standardmethoden nicht durchftihrbar ist.

Zur genaueren Charakterisierung dieses humanpathogenen Virus wurde im Rahmen der hier
vorgelegten Dissertation die Primérstruktur und die Kodierungskapazitét des viralen Genoms
von Molluscum Contagiosum Virus Typ 1 zwischen den Genomkoordinaten 0.036 und 0.105
(12953 bp) durchgefihrt.

Ausgehend von einer bereits etablierten Genbank von MCV 1 wurde zunédchst nach der von
Sanger beschriebenen Methode die Nukleotidsequenz der am linksterminalen Ende des
Virusgenoms lokalisierten Hindl 11 Fragmente Q (1352 bp), R (315bp), C (9513 bp), sowie das
Fragment M (1780 bp) bestimmt. Bereits der GC-Gehalt von tUber 62% in der untersuchten
DNA zeigte einen bemerkenswerten strukturellen Unterschied des MCV Genoms zu anderen

Pockenviren (GC-Gehalt von Vaccinia Virus und Variola Virus ca. 34%).



Weiterhin konnten eine Vielzahl direkter und invertierter Repetitionen, sowie palindromische
Sequenzstrukturen gefunden werden. Am eindricklichsten fiel hierbei eine komplexe
Clusterstruktur im Hindll1 C- Fragment zwischen den Genomkoordinaten 1802 und 2107 auff.
Sie setzt sich aus drel tandemartig aufeinander folgenden DNA Elementen zusammen, wobel
eine 15 Basenpaare umfassende Box (R3) jewells aus einer 6 (Box R1) und einer 9 Basenpaare
grof3en Box (R2) gebildet wird. Die Reihenfolge dieser DNA Boxen konnte wie folgt bestimmt
werden: (5xR3)+(2xR2)+(1xR3)+(6xR2)+(1xR3)+(1xR2)+(8xR3).

Durch computerunterstiitze Sequenzanalysen bezliglich der Kodierungskapazitdt konnten 69
offene Leseraster mit einer Grofde von mehr als 40 Aminosduren ermittelt werden. Bei einem
Tell der offenen Leseraster konnten zudem in ihrer unmittelbaren Néhe DNA-Sequenzen
gefunden werden, die friihen und spéten Promotorsequenzen bel Pockenviren entsprechen.
Somit konnte gezeigt werden, dal3 sich das Molluscum Contagiosum Virus sehr wahrscheinlich
eines Replikationsapparates bedient, der dem anderer Pockenviren entspricht.

Keines der hier untersuchten moglichen Proteine konnte beziiglich seiner Homologie zu bisher
bekannten Proteinen, insbesondere denen bel Pockenviren, eindeutig bestimmt werden. Es ist
vielmehr aufgrund der fehlenden Ubereinstimmung beziiglich der Proteinsequenzen im Bereich
der terminalen Regionen des MCV-Genoms davon auszugehen, dal3 hier Proteine kodiert
werden, die die besonderen biologischen Eigenschaften dieses Virus bezlglich seiner
Wirtspezifitdt und Genese, sowie seines Verhaltens bei der Replikation bedingen.

Das offene Leseraster (ORF) HM17 kodiert mit 3525 Basenpaaren fur ein mogliches Protein
von 1175 Aminosduren, wobei es im Hindlll C Fragment in 3'-5'- Richtung zwischen den
Genomcoordinaten 3758 und 233 lokalisiert ist. |hm vorangestellt ist ein einem Abstand von
22 Nukleotiden eine fir Vaccinia Viren beschriebene klassische friilhe Promotorsequenz. Der
Anfang der Proteinsequenz wird durch seinen hohen Seringehalt charakterisiert, der mittlere
Bereich zeichnet sich durch eine etwa 130 Aminosauren umfassende repetitive DNA und somit
auch Aminosduresequenz aus, die ausschliefdlich aus Glutamin und Alanin gebildet wird. Im
Rahmen der Proteinsequenz vergleiche konnte noch keine eindeutige Homologie ermittelt
werden, die einen eindeutigen Rickschlufd auf die Funktion dieses Proteins zul &f3t.

Fur den im Rahmen dieser Dissertation untersuchten Genomabschnitt von MCV 1 konnten
somit zahlreiche strukturelle Eigenschaften ermittelt werden, die einerseits die Zugehdrigkeit
des Molluscum Contagiosum Virus zur Familie der Pockenviren unterstreichen. Gleichwohl
zeigt aber das Fehlen von Homologien, sowohl auf DNA als auch Proteinebene zu weiteren

Pockenviren, die Sonderrolle von MCV in der Familie der Pockenviren.



