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Einleitung
Die Malzqualität der Gerste basiert auf
einem balancierten Zusammenwirken
vieler Qualitätskomponenten. Eine an-
bauwürdige Braugerstensorte ist gekenn-
zeichnet durch eine optimale enzymati-
sche Ausstattung, eine gute äußere Korn-
qualität, die hohe Verkaufsanteile sichert
und zufriedenstellende agronomische
Eigenschaften. Mit den Methoden der
klassischen Genetik ist es  nicht mög-
lich, die Anzahl der wertbestimmenden
Gene für die quantitativ ausgeprägte
Malzqualität zu schätzen und zu lokali-
sieren. Erst molekulare Marker ermög-
lichen die definierte Zerlegung des Ge-
noms in einzelne Komponenten und de-
ren Verknüpfung mit den Qualitätspara-
metern. Diese sogenannte QTL (quanti-
tative trait loci)-Analyse schafft die
Möglichkeit, Genomregionen mit gro-
ßem Einfluss auf die Malzqualität zu
benennen. So wurden bislang mindestens
168 QTL für 19 verschiedene Malzqua-
litätseigenschaften in neun ver-
schiedenen Populationen kartiert (ZALE
et al. 2000). Die QTL konzentrierten sich
auf Bereiche der Chromosomen 1, 2, 4,
5 und 7. Pleiotrope Wirkungen von QTL
auf verschiedene Parameter sind fest-
stellbar, aber auch die Existenz von Gen-
clustern ist möglich.

Trotz der vielen publizierten Daten sind
sichere Aussagen über die qualitätsbe-
einflussenden Gene und Genomregionen
nicht möglich. So sind die amerikani-
schen Studien mit Sorten durchgeführt
worden, die für den europäischen Markt
keine Bedeutung haben und agrono-
misch und qualitativ nicht mit deutschen
Sorten vergleichbar sind. In Nordameri-
ka, Australien und selbst innerhalb Eu-
ropas sind zudem sehr verschiedene
Analysenmethoden und Qualitätspara-
meter gebräuchlich.

Die Selektion auf Malzqualität wird bei
der konventionellen Gerstenzüchtung in

den frühen Generationen indirekt durch
Auslese auf gute morphologische Eigen-
schaften (TKG, Spelzenfeinheit) durch-
geführt. Ab der F

4
-Generation kann über

Nahinfrarottransmissionsspektroskopie
(NIT) eine erste Schätzung des Extrakt-
gehalts erfolgen. Erst in den darauf fol-
genden Generationen steht genügend
Erntegut zur Verfügung, um Analysen
aus Kleinmälzungen durchführen zu
können. Die hohe Umweltvariabilität
macht für die gesicherte Beurteilung
mehrortige Versuche notwendig. Ausrei-
chend evaluierte molekulare Marker
könnten daher ein wertvolles Hilfsmit-
tel zur Vorselektion auf Malzqualität in
frühen Generationen sein.

Im beschriebenen Projekt wurden in ei-
ner Population aus der Kreuzung zweier
deutscher Braugerstensorten mit unter-
schiedlichen Qualitätseigenschaften
wichtige “hot spots” für Malzqualitäts-
QTL lokalisiert.

Material und Methoden

Pflanzenmaterial und Malzquali-
tätserfassung

Für die QTL-Kartierung wurde eine Po-
pulation von 134 doppelhaploiden
(DH-) Linien benutzt, die über die An-
therenkultur aus der F

1
-Generation der

Kreuzung zwischen den beiden Brauger-
stensorten ALEXIS und STEINA her-
vorging. ALEXIS ist eine zweizeilige
Sommergerste mit sehr guten Malzqua-
litätsparametern wie z.B. einem hohen
Extraktgehalt, starker Enzymaktivität
(VZ45°C), einem günstigen Endvergä-
rungsgrad, einem ausgezeichneten Fria-
bilimeterwert (Malzmürbigkeit) und ei-
ner hohen Diastatischen Kraft. Diese
Sorte hat eine niedrige Wuchshöhe, ist
standfest, besitzt eine schwächere Korn-
qualität und, mit Ausnahme der mlo-
Mehltauresistenz, knappe Widerstands-
kräfte gegen die anderen bedeutsamen

Blattkrankheiten. STEINA ist ebenfalls
eine zweizeilige Sommergerstensorte mit
einer exzellenten Kornqualität, sehr gu-
ten Extraktwerten und hohem Endver-
gärungsgrad. Sie besitzt im Gegensatz zu
ALEXIS aber nur eine sehr geringe pro-
teolytische Lösungsfähigkeit. Vor allem
die Enzymausstattung (VZ45°C) ist
deutlich schwächer.

Für die Feststellung der Malzqualität
wurde im Jahr 1994 in Freising eine Teil-
population von 68 Linien in 5 m2- Par-
zellen ohne Wiederholung geprüft. In
den folgenden beiden Jahren stand die
gesamte Population (134 Linien) auf 10
m2-Parzellen in Freising (2 Wiederholun-
gen). Im Jahr 1996 wurde auch jeweils
eine Wiederholung an den Standorten Irl-
bach, Hohenheim und Peine auf ihre
Malzqualität geprüft.

Die Kleinmälzung wurde an 250 g der
Siebfraktion über 2,5 mm in einer voll-
automatischen Mikromälzungsanlage
(Phoenix, Australien) durchgeführt. An-
schließend wurden die Wurzelkeime von
den Malzkörnern geputzt und das Malz
vermahlen. Die Kongressmaische und
die Untersuchung der Qualitätsparame-
ter erfolgten nach MEBAK (1997). Be-
stimmt wurde der Rohproteingehalt, der
Extraktgehalt in der Maische nach 1h bei
45°C (VZ45°C, Hartongzahl), der Ex-
traktgehalt im Feinschrot, der Endvergä-
rungsgrad, die Viskosität, die Malzhärte
(Brabender) und die Malzmürbigkeit
(Friabilimeter). Zusätzlich wurde aus der
VZ45°C, dem Friabilimeterwert, dem
Extraktgehalt und dem Endvergärungs-
grad ein Malzqualitätsindex (MQI) für
jede Linie berechnet.

Molekulargenetische Kartierung
und QTL-Berechnung

RFLP- und Mikrosatelliten-Marker wur-
den als Ankerpunkte in der Population
untersucht. Zu diesen Markern wurden
AFLP-Markerdaten, die von Cebeco
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Zaden, Lelystad, Niederlande, zur Ver-
fügung gestellt wurden, in die Karte in-
tegriert und den Chromosomen zugeord-
net. Die Erstellung der Kopplungskarte
wurde mit dem Programm Joinmap 2.0
(STAM und OOIJEN, 1995) durchge-
führt. Die Berechnung der Kopplungs-
abstände erfolgte nach HALDANE
(1919).  Für die QTL-Analyse wurden
Marker aus der Karte ausgewählt, mit
dem Ziel, den Genotyp der Linien im
Abstand von 5-15 cM zu erfassen.

Als phänotypische Datengrundlage wur-
den jeweils die Daten für die Malzquali-
tätsparameter der Umwelten bzw. der
Durchschnitt der Wiederholungen in den
Umwelten benutzt. Der Gesamtmittel-
wert jeder Linie wurde über alle Einzel-
werte gebildet. Fehlende Werte wurden
über die “least square means” ausgegli-
chen und die partiellen Korrelationen
zwischen den Malzqualitätsparametern
bereinigt um die Kovariablen Umwelten
und Wiederholungen errechnet (GLM-
Prozedur, SAS 6.12).

Die Berechnung der QTL erfolgte mit
Hilfe des Programms PlabQTL 1.1 (UTZ
und MELCHINGER 1996). Dieses Pro-
gramm basiert auf der Schätzung des
Einflusses der einzelnen Genorte auf die
Qualität über einen multiplen Regressi-
onsansatz. Alle Genorte mit einem LOD
= 2,5 wurden in das Modell aufgenom-
men. Das Bestimmtheitsmaß des Ge-
samtmodells entspricht der durch die je-
weiligen QTL erklärten phänotypischen
Varianz. Die erklärte genetische Varianz
ergibt sich durch Division mit der Heri-
tabilität.

Ergebnisse

Malzqualitätsuntersuchung

Der Mittelwert der Nachkommen aus der
Kreuzung ALEXIS/STEINA liegt für
den MQI, die Parameter der cytolyti-
schen Lösungsfähigkeit (Viskosität, Bra-
bender, Friabilimeter) und die der amy-
lolytischen Lösungsfähigkeit (Extrakt,
Endvergärungsgrad) nahe dem Eltern-
mittel (Tabelle 1). Dagegen ist das Po-
pulationsmittel für die proteolytischen
Komponenten (lösl. N, Eiweißlösungs-
grad, VZ45°C) sehr nahe beim besseren
Elter ALEXIS. Für diese Parameter be-
steht in der Population auch die größte
Variation. Der Durchschnitt für den Roh-

Tabelle 1: Werte der Malzqualitätsergebnisse für die ALEXIS und STEINA, so-
wie der DH-Population, gemittelt über sechs Umwelten

Korrela- Rohpro- Lösl. N Eiweiß- VZ45°C Visko- Braben- Friabili- Extrakt End- Malz-
tionen d. teinge- lösungs- sität der meter vergär- qualitäts-
Brauqua- halt grad ungs- index
litätspa- grad
rameter

Rohpro-
teingehalt 1
Lösl. N  0,34** 1
Eiweiß-
lösungs-
grad -0,36** 0,75** 1
VZ45°C -0,13** 0,52** 0,6** 1
Viskosität 0,21** -0,06** -0,20** -0,32** 1
Brabender 0,47** -0,10** -0,42** -0,35** 0,33** 1
Friabili-
meter -0,5** 0,01 0,34** 0,21** -0,32** -0,78** 1
Extrakt -0,25** 0,13** 0,29** 0,16** 0,03 -0,43** 0,3** 1
Endver-
gärungs-
grad -0,24** 0,06** 0,22** 0,41** -0,39** -0,38** 0,28** 0,13** 1
Malzqua-
litätsindex -0,49** 0,11** 0,44** 0,59** -0,32** -0,72** 0,69** 0,69** 0,58** 1

Tabelle 2: Phänotypische Korrelationskoeffizienten zwischen den Malzqualitäts-
parametern in der Population ALEXIS/STEINA. ** Signifikant bei einer Irrtums-
wahrscheinlichkeit P  < 0,01.

proteingehalt ist dem qualitativ schlech-
teren Elter STEINA ähnlich. In dieser
Versuchsserie wurde für alle Eigen-
schaften eine hohe bis sehr hohe Herita-
bilität von 63 % bis 93 % ermittelt (Ta-
belle 1).

Die Korrelationen der einzelnen Parame-
ter untereinander sind in Tabelle 2 dar-
gestellt. Sie reichen bis in den Bereich
von 0,8, wenn von der sehr engen nega-
tiven Beziehung zwischen Brabender
und Friabilimeter abgesehen wird. Der
Rohproteingehalt und die Malzhärte
(Brabender) sind negativ mit den wich-
tigsten Malzqualitätsparametern korre-
liert.

Die Korrelationskoeffizienten zwischen
den Umwelten bewegen sich beim Roh-
proteingehalt zwischen 0,06 (nicht signi-
fikant) und 0,58 (p < 0,01) (Tabelle 3).

Für einzelne Umwelt-Paare besteht kein
Zusammenhang. Die Beziehung der Um-
welten ist für den MQI und den Extrakt-
gehalt enger. Die besten Werte konnten
für den Parameter VZ45°C ermittelt wer-
den. Insgesamt konnte jedoch keine
Umweltpaarung ermittelt werden, die
systematisch für alle Qualitätsmerkma-
le einen sehr schlechten Zusammenhang
ergibt. Deshalb wurden alle sechs Um-
welten in die QTL-Verrechnung einbe-
zogen.

QTL-Kartierung

Die molekulargenetische Kopplungskar-
te wurde mit mehr als 300 Markern er-
stellt und umfasst 950 cM. Vier kleinere
Kopplungsgruppen konnten noch nicht
eindeutig den entsprechenden Chromo-
somen zugeordnet werden (Abbildung 1,
Gruppe 3_7, 22 und 24). Für die QTL-

Rohproteingehalt (%) 9,8 10,5 10,3 3,53 9,5 11,5 75 27
Lösl. N (mg) 688 656 715 6,15 619 865 77 28
Eiweißlösungsgrad (%) 43,8 39,1 43,7 6,11 37,8 49,8 81 39
VZ45°C (%) 46,3 35,7 43,7 9,93 37,8 49,8 93 33
Viskosität (mPas) 1,48 1,52 1,50 1,75 1,4 1,6 64 49
Brabender (Nm) 100 127 110 7,22 92 131 78 14
Friabilimeter (%) 85 74 80 5,31 68 90 63 19
Extrakt (%) 82,0 81,6 81,9 0,90 80 84 83 17
Endvergärungsgrad (%) 83,5 81,2 82,6 0,85 81 84 66 19
MQI 8,5 6,5 7,6 9,45 5,7 9,3 85 23

Malzqualitäts- Alexis Steina Dh- Varianz- Mini- Maxi- Herita- erklärte
parameter Popu- koeffi- mum mum bilität gene-

lation zient % tische
Varianz %
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Analyse wurden 100 Marker zur gleich-
mäßigen Abdeckung der Gruppen aus-
gewählt. Sowohl der Durchschnitt der Li-
nien über alle sechs Umwelten als auch
die Werte jeder einzelnen Umwelt wur-
den in die QTL-Analyse einbezogen. In
Abbildung 2 sind die detektierten QTL
entsprechend ihrem Einfluss auf die Ei-
genschaften als Symbole an der jeweili-
gen Genomregion dargestellt. Die Berei-
che auf den Chromosomen 4, 5, 6 und 7
weisen eine deutliche Häufung von QTL
für die verschiedenen Malzqualitätspa-
rameter auf. Auch auf den Kopplungs-
gruppen 22 und 24 sind ebenfalls meh-
rere QTL zu finden. Mit diesen Genor-
ten können 14 % bis 49 % der genotypi-
schen Varianz der einzelnen Merkmale
erklärt werden (Tabelle 1). Das für die
Auswahl der Kreuzungseltern bestim-
mende Qualitätsmerkmal VZ45°C kann
durch die Marker auf Chromosom 6, 7
und der Kopplungsgruppe 22 zu 33 %
genotypisch erfasst werden. Die QTL für
den MQI liegen ebenfalls in den genann-
ten Genomregionen.

Betrachtet man die QTL-Umwelt-Inter-
aktion, so ist eine sehr große Variabilität
zu erkennen. In den Umwelten Freising
1994, 1995 und Hohenheim 1996 sind

Korrelation
für den
Rohprotein-
gehalt Durchschnitt Freising 94 Freising 95 Freising 96 Irlbach 96 Peine 96

Freising 94 0,61** 1
Freising 95 0,76** 0,30* 1
Freising 96 0,54** 0,24 0,20* 1
Irlbach 96 0,65** 0,31* 0,31** 0,17 1
Peine 96 0,66** 0,35** 0,33** 0,06 0,58** 1
Hohenheim 96 0,67** 0,45** 0,30** 0,20* 0,53** 0,61**

Korrelation für die
VZ45°C
Freising 94 0,70** 1
Freising 95 0,87** 0,52** 1
Freising 96 0,92** 0,50** 0,73** 1
Irlbach 96 0,86** 0,56** 0,68** 0,77** 1
Peine 96 0,82** 0,46** 0,57** 0,76** 0,68** 1
Hohenheim 96 0,85** 0,49** 0,72** 0,75** 0,69** 0,70**

Korrelation für den
Extrakt
Freising 94 0,71** 1
Freising 95 0,83** 0,54** 1
Freising 96 0,77** 0,09 0,56** 1
Irlbach 96 0,83** 0,41** 0,63** 0,60** 1
Peine 96 0,71** 0,35** 0,43** 0,40** 0,56** 1
Hohenheim 96 0,65** 0,47** 0,36** 0,34** 0,47** 0,63**

Korrelation für den
MQI
Freising 94 0,71** 1
Freising 95 0,84** 0,58** 1
Freising 96 0,77** 0,27* 0,57** 1
Irlbach 96 0,74** 0,50** 0,48** 0,50** 1
Peine 96 0,75** 0,34* 0,49** 0,47** 0,58** 1
Hohenheim 96 0,71** 0,48** 0,49** 0,36** 0,48** 0,62**

Tabelle 3 a-d: Korrelation der Umwelten für die Malzqualitätsparameter Roh-
proteingehalt, VZ45°C, Extrakt und MQI in der Population ALEXIS/STEINA. *
und ** Signifikant bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit P £ 0,05 bzw. P £ 0,01.
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Abbildung 1: Molekulargenetische Karte für die DH-Population ALEXIS/STEINA mit den ausgewählten Markern für die
QTL-Verrechnung und einigen Anker-Markern
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Abbildung 2: Chromosomenkarte mit den QTL für die Malzqualitätsparameter
berechnet für den Durchschnitt aller Umwelten. Bei positivem Vorzeichen stei-
gert der Elter ALEXIS die Malzqualität, d.h. die Werte für die Malzqualitätspara-
meter vergrößern sich, nur beim Rohproteingehalt und Brabender zeigt das
positive Vorzeichen eine Verringerung der Werte an. Die Symbolgrößen wei-
sen auf die LOD-Grenzen hin.
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die starken QTL auf Chromosom 5 nicht
oder nur sehr eingeschränkt ausgeprägt
(Abbildung 3). Dagegen beeinflusst die-
se Genomregion in den anderen Umwel-
ten die Ausprägung der Malzqualität er-
heblich (Freising 96, Peine 96, Irlbach
96). Die weiteren QTL-“hot spots” ver-
halten sich in  ähnlicher Weise. Exem-
plarisch sind in der Tabelle 4 die QTL
(LOD = 2,5) für den Rohproteingehalt
und die VZ45°C für den Durchschnitt

über alle Umwelten und mit den ent-
sprechenden Regressionskoeffizienten
dargestellt. Für diese QTL sind zusätz-
lich die Koeffizienten für die einzelnen
Umwelten geschätzt. So ist für das
Merkmal VZ45°C, das die enzymati-
schen Kräfte des Malzes ausdrückt, nur
eine geringe Variation des QTL-Effekts
zu erkennen, wogegen die QTL für den
Rohproteingehalt sehr stark von der
Umwelt abhängig sind. Beispielsweise

ist am Versuchsort Freising 1996 der
QTL auf Kopplungsgruppe 24 völlig be-
deutungslos, im Gegensatz zu den Um-
welten Irlbach  und Peine 1996, in de-
nen dieser QTL den Haupteffekt auf den
Rohproteingehalt ausübt. Trotz der ho-
hen Umweltvariabilität verändert sich
bei keinem Malzqualitäts-QTL das Vor-
zeichen für die Regressionskoeffizienten
in den einzelnen Umwelten, nur der Be-
trag ist variabel.

Diskussion
Für diese Versuchsserie ergibt sich für
alle Malzqualitätsmerkmale eine hohe
Heritabilität. Sogar auf dem Standort
Peine, auf dem teilweise Lager auftrat,
konnten keine stark abweichenden Kor-
relationen zu den anderen Umwelten
festgestellt werden. Grundsätzlich zei-
gen die Korrelationsdaten der Umwel-
ten die begrenzte Aussagekraft einer ein-
zelnen bzw. weniger Umwelten zur
Schätzung der Malzqualität. Die Vertei-
lung der Malzqualitätswerte bewegt sich
für die cytolytischen und amylolytischen
Parameter nahe dem Elternmittel. Trans-
gressionen über die Elternwerte hinaus
sind vorhanden. Die hohen Populations-
mittelwerte für den löslichen Stickstoff,
den Eiweißlösungsgrad und die VZ45°C
könnten durch den hohen Rohproteinge-
halt, der über dem Wert des schlechte-
ren Elters STEINA liegt, verursacht sein.
Eine ähnliche Verteilung für den Roh-
proteingehalt und den löslichen Stick-
stoff wurden auch in der Halbgeschwi-
ster DH-Population Alexis/Golf festge-
stellt (HERZ 2000).

Eine allgemeine Verschlechterung der
Malzqualität durch Neukombination und
Aufbrechen günstiger Genkombinatio-
nen kann in dieser Population nicht be-
obachtet werden. Dagegen stellten
MARQUEZ-CEDILLO et al. (2000)
eine deutliche Verschlechterung der
Malzqualität in der Population aus der
Kreuzung der zwei  Braugerstensorten
HARRINGTON und MOREX, die einen
unterschiedlichen genetischen Hinter-
grund besitzen, fest. In der Halbgeschwi-
sterpopulation ALEXIS/GOLF (Futter-
gerste) reichte ebenfalls keine Linie be-
züglich der Malzqualität an ALEXIS her-
an. Weite Kreuzungen  scheinen daher

Abbildung 3: Chromosomenkarten für die QTL der Qualitätsparameter berech-
net für jede einzelne Umwelt (Legende siehe in Abbildung 2)
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die Balance der qualitätsbeeinflussenden
Genorte/-allele weitgehend zu zerstören.
Die Kopplungskarte, die als Grundlage
für die QTL-Berechnung dient, deckt
basierend auf den bisher publizierten
Karten (QI et al. 1996) ca. 90 % des Ger-
stengenoms ab. Die restlichen 10 % sind
wahrscheinlich monomorph und die in-
formativen Abschnitte des Gerstenge-
noms sind somit weitgehend abgedeckt.

Wichtige “hot spots”, an denen mehrere
QTL für Malzqualitätsparameter lokali-
siert sind, konnten trotz der großen Um-
weltvariabilität basierend auf dem
Durchschnitt aller Umwelten identifi-
ziert werden. Diese Genorte erklären ei-
nen erheblichen Teil der genetischen
Varianz. In den verschiedenen Umwel-
ten variiert die Bedeutung der einzelnen
Loci sehr stark.

Die Malzqualität jeder Linie ist Aus-
druck der komplexen Wechselwirkung
einer Reihe von Genen. Gerade um Er-
trags- und Qualitätsstabilität in den ver-
schiedenen Umwelten zu sichern, ist die
Regulation verschiedener Gene erforder-
lich. So ist es grundsätzlich nicht ver-
wunderlich, wenn Genloci in den Um-
welten unterschiedlichen Einfluss aus-
üben. Die Vorzeichen der additiven Ef-
fekte (Regressionskoeffizienten) blieben
jedoch in allen Umwelten unverändert.
Dies gilt für alle bestimmten Qualitäts-
parameter. Die in dieser Population de-
tektierten “hot spots” für QTL erschei-
nen deshalb bedeutend für die Ausprä-
gung der Malzqualität. Die molekularen
Marker für diese QTL könnten für eine
Vorselektion in sehr frühen Generatio-
nen zur Anhebung des Qualitätsniveaus
eingesetzt werden.

Die Anwendung der gefundenen QTL
und die Kombination mit anderen publi-
zierten QTL ist aufgrund der sehr spezi-
fischen Interaktion zwischen den Gen-
orten sehr wahrscheinlich nicht geeignet,
die Malzqualität noch weiter zu verbes-
sern. Aber besonders bei Kreuzung von
Braugerstensorten mit Linien, die ein
niedriges Qualitätsniveau besitzen, er-
scheint die Nutzung dieser QTL ein nütz-
licher Weg zu sein.

Vor einer breiten Anwendung dieser
QTL müssen noch

1)die Übertragbarkeit der Ergebnisse in
andere genetische Hintergründe,
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Abbildung 3: Chromosomenkarten für die QTL der Qualitätsparameter berech-
net für jede einzelne Umwelt (Legende siehe in Abbildung 2).

QTL für Kopplungs-Position alle Um- Freising Freising Freising Irlbach Peine Hohen-
Rohpro- gruppe (cM) welten 94 95 96 96 96 heim 96
teingehalt

Chr. 4 46 0,09 0,03 0,09 0,08 0,13 0,07 0,12
Chr. 6 118 -0,13 -0,04 -0,08 -0,11 -0,15 -0,19 -0,19
Gruppe 24 26 -0,12 -0,10 -0,16 0,01 -0,12 -0,24 -0,20

QTL für
VZ45 ºC

Chr. 6 108 1,5 1,6 1,5 1,6 2,0 0,9 1,6
Chr. 7 72 1,6 1,3 1,6 1,9 1,8 1,6 1,3
Gruppe 22 14 1,2 1,9 1,2 1,0 1,0 1,1 1,1

Tabelle 4: Additive Effekte der QTL für den Rohproteingehalt und die VZ45°C
für alle Umwelten bzw. jede einzelne Umwelt. Bei positivem Vorzeichen wirkt
das ALEXIS-Allel steigernd auf den jeweiligen Wert.

2)die genauen Effekte der einzelnen Loci
geklärt und

3)leicht anwendbare Marker entwickelt
werden.

Ein  Rückkreuzungsprogramm zur Klä-
rung dieser Fragen wird bereits durchge-
führt. Weitere Erkenntnisse sind durch
Genexpressions- und Sequenzierungsstu-
dien zu erwarten.
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