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1. EINLEITUNG
Im Vergleich zu anderen Getreidearten
wie beispielsweise Weizen, Reis oder
Mais sind die Forschungsaktivitäten
beim Roggen (Secale cereale L.) wesent-
lich geringer. Seit jedoch bekannt ist, daß
innerhalb der Triticeae oder selbst inner-
halb der Poaceae ein hoher Grad an
Kolinearität für DNA Markerloci und
Genloci vorherrscht, spielt auch der Rog-
gen eine wichtige Rolle für die Kartie-
rung homöologer Genorte. Wesentlicher
Vorteil dieser diploiden Spezies (2n = 2x
= 14) ist der hohe Polymorphiegrad von
RFLP-Markern, dem Markertyp, der be-
sonders für artübergreifende verglei-
chende Kartierungen geeignet ist.

Während der vergangenen sechs Jahre
wurden von verschiedenen Autoren mo-
lekulare Markerkarten des Roggens ver-
öffentlicht (DEVOS et al., 1993; PHI-
LIPP et al., 1994; SENFT und WRICKE,
1996; LOARCE et al., 1996). KORZUN
et al. (1998) publizierte eine integrierte
Genkarte, bestehend aus 82 RFLP-, ei-
nem Isoenzym- und zwei morphologi-
schen Markern. Die verwendeten RFLP-
Marker wurden aus verschiedenen pu-
blizierten Karten des Roggens (DEVOS
et al., 1993; PHILIPP et al., 1994;
SENFT und WRICKE, 1996; KORZUN
et al., 1994; KORZUN et al., 1996a, b),
des Weizens (GALE et al., 1995; NEL-
SON et al., 1995), der Gerste (GRANER
et al., 1991; HEUN et al., 1991) und des
Hafers (O’DONOUGHUE et al., 1995)
ausgewählt und können in ihrer Funkti-
on als ‚Ankermarker‘ für die Erstellung
von Konsensus-Karten genutzt werden.
Die Karte von KORZUN et al. (1998)
wurde durch 22 weitere Marker ergänzt,
um bestehende größere Abstände zwi-
schen benachbarten Loci zu verringern.
Insbesondere die Chromosomen 3R, 4R
und 6R konnten dadurch gleichmäßiger
mit Markern abgedeckt werden. Im vor-

liegenden Beitrag wird die erweiterte
Karte genutzt, um die genetischen Posi-
tionen von insgesamt 28 Majorgenen
und 25 QTL’s (Quantitative Trait Loci),
welche in verschiedenen Kartierungspo-
pulationen detektiert wurden, zusam-
menfassend darzustellen.

2. MAJORGENE
Da die Kartierungspopulation von KOR-
ZUN et al. (1998) für die zwei Hauptge-
ne - Ddw1 und Hp - segregiert, konnten
diese direkt zu den molekularen Markern
kartiert werden. Die Kartenpositionen
der 26 übrigen Gene, genetisch kartiert
in verschiedenen Populationen, wurden
interpoliert. Die Interpolation war mög-
lich, da gemeinsame molekulare Marker
als ‚Anker‘ genutzt werden konnten. Die
von den Loci determinierten Merkmale
sowie die Referenzen, welche die tat-
sächliche Kartierung dieser Genorte be-
schreiben werden nachfolgend aufgeli-
stet:

• Reduzierte Pflanzenlänge: ct1, ct2,
Ddw1, np (PLASCHKE et al., 1993,
1995; KORZUN et al., 1996a; MA-
LYSHEV et al., unveröffentlicht),

• Selbstinkompatibilität: S, Z, S5 (VOY-
LOKOV et al., 1998),

• Pollenfertilitätsrestauration: Rfg1
(BÖRNER et al., 1998),

• Resistenz gegenüber Mehltau: Pm
(WRICKE et al., 1996),

• Resistenz gegenüber Braunrost: Lr-a,
Lr-c, Lr-g (RUGE et al., 1999),

• Resistenz gegenüber Nematoden:
CreR (TAYLOR et al., 1998),

• Chlorophylldefizienz: Chl (SENFT
und WRICKE, 1996),

• Vernalisationsbedarf: Sp1 (PLASCH-
KE et al., 1993),

• Behaarung am Ährenhals: Hp (KOR-
ZUN et al., 1996a),

• Behaarung der Blattscheide: Hs
(SENFT und WRICKE, 1996),

• Fehlendes Blatthäutchen: al (KOR-
ZUN et al., 1997),

• Fehlende Wachsschicht: wa1, w
(KORZUN et al., 1997, MALYSHEV
et al., unveröffentlicht),

• Brauner Halm: cb (MALYSHEV et al.,
unveröffentlicht),

• Multi Pistals: mp (MALYSHEV et al.,
unveröffentlicht),

• Secaline: Sec2, Sec5 (MALYSHEV et
al., 1998),

• Mismatch Repair: msh2, msh3, msh6
(KORZUN et al., 1999),

• Waxy Endosperm: Wx (KORZUN et
al., 1997).

3. QTL‘S
Die hier beschriebenen QTL’s wurden in
zwei verschiedenen Kartierungspopula-
tionen detektiert. Beide Populationen
spalteten für das Majorgen für reduzier-
te Pflanzenlänge Ddw1. Die Methodik
und die Charakteristik der einzelnen
QTL’s (Länge der Intervalle, LOD sco-
res) beschreiben BÖRNER et al. (1999,
2000). Die für die QTL’s verwendete
Nomenklatur wurde den für Weizen vor-
geschlagenen Regeln (McINTOSH et al.,
1998) angepaßt. Dem Ausgangssymbol
Q folgen Abkürzungen für die Bezeich-
nung des untersuchten Merkmals und
der Institution, in der die Untersuchun-
gen stattgefunden haben und, nach ei-
nem Bindestrich, das Symbol für das
Chromosom, auf welchem sich der de-
tektierte QTL befindet. Für die analysier-
ten Merkmale wurden folgende Abkür-
zungen benutzt: Ht (Plant height = Pflan-
zenlänge), Pdl (Peduncle length = Län-
ge des Ährenhalses), Ean (Ear number
= Anzahl Ähren pro Pflanze), Fln (Flo-
ret number = Anzahl Blütchen pro Ähre),
Grn (Grain number = Anzahl Körner pro
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Ähre), Tgw (Thousand grain weight =
Tausendkorngewicht), Flt (Flowering
time = Tage bis zur Blüte), Eyd (Ear yield
= Einzelährenertrag) und Syd (Straw
yield = Strohertrag). Für die Institutio-
nen, die an den Untersuchungen betei-
ligt waren, wurden die Bezeichnungen
ipk (Institut für Pflanzengenetik und
Kulturpflanzenforschung, Gatersleben,
Deutschland), stp (Staatliche Universi-
tät St. Petersburg, Rußland) und psr
(John Innes Centre, Norwich, Großbri-
tannien) verwendet.

Von den insgesamt 25 detektierten
QTL‘s befinden sich 12 auf dem langen
Arm des Chromosoms 5R, in der Regi-
on von Ddw1. Neben den zu erwarten-
den Effekten auf die Pflanzenlänge und
die Länge des Ährenhalses, welche di-
rekt durch das Verzwergungsgen bedingt
sind, wurden weitere QTL’s für die
Merkmale Strohertrag, Kornertrag und
Einzelkomponenten sowie Tage bis zur
Blüte gefunden. Diese sind wahrschein-
lich auf Pleiotropieeffekte von Ddw1
zurückzuführen. Eine zweite Anhäufung
von vier QTL’s, welche Ertragskompo-
nenten und das Merkmal Tage bis zur
Blüte determinieren, wurde in der Zen-
tromerregion von Chromosom 2R detek-
tiert.

Abbildung 1 zeigt die genetischen Kar-
ten für die sieben Roggenchromosomen
einschließlich der Positionen der be-
schriebenen Majorgene und QTL’s.
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