Wege zur Nutzung des genetischen Potentials der
Wildgerste - mit molekularen Markern zu neuen

Einleitung

Heute erwartet man von landwirtschaft-
lichen Produkten nicht nur, dass sie qua-
litatsmaBig hohe Standards erfiillen, sie
sollen dariiber hinaus mdoglichst auch
umweltschonend produziert sein. Dar-
iiber hinaus setzen die zu erreichbaren
Absatzpreise im Falle von Getreide dem
moglichen Aufwand zur Erzielung des
gewiinschten Ertrags und der geforder-
ten Qualitdt enge Grenzen. Im Falle ei-
nes Krankheitsbefall durch pilzliche Pa-
rasiten ergibt sich somit ein Zielkonflikt
fiir den Landwirt: setzt er Fungizide ein,
erhoht er den finanziellen Aufwand und
verringert die Umweltvertriglichkeit sei-
ner Produktion. Verzichtet er auf Fungi-
zide, so muss er sich mit verminderter
Qualitét und geringerem Ernteertrag be-
gniigen.

Resistenzziichtung ist der beste Weg zur
Losung dieses Dilemmas und nimmt den
Pflanzenziichter in die Pflicht, durch
seinen Beitrag sowohl das Einkommen
des Landwirts zu sichern als auch die
gesellschaftlichen Forderungen and Pro-
duktion und Produkt zu erfiillen.

In Dénemark ist Gerste eine der wich-
tigsten Kulturpflanzen. Zu den wichtig-
sten Blattkrankheiten in Gerste gehoren
der Mehltau, verursacht durch den Pilz
Blumeria graminis D.C. f.sp. hordei, und
Zwergrost, verursacht durch den Pilz
Puccinia hordei.

Die Wildgerste als
Resistenzdonor

Zichtung fiir Resistenz gegen pilzliche
Schaderreger ist ein kontinuierlicher Pro-
zess, da der Erreger sich mehr oder we-
niger schnell an die Resistenz der Pflan-
ze anpasst, die dadurch ihre Wirkung
verliert. Daher ist die Zugénglichkeit
neuer Resistenzquellen wichtig fiir die
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Bereitstellung neuer Sorten. Diese kon-
nen nicht in ausreichendem Maf3e aus
dem Genpool der Kulturgerste bezogen
werden. Daher gewinnt der durch ver-
wandte Wildarten ausgeweitete Genpool
eine grofle Bedeutung bei der Suche nach
neuen und effektiven Resistenzgenen.
Zum priméren Genpool der Kulturger-
ste gehort neben der Kulturgerste, Hor-
deum vulgare spp. vulgare auch die Sub-
spezies "spontaneum", im folgenden
vereinfachend als "Wildgerste" bezeich-
net. Innerhalb dieses priméren Genpools
sind Kreuzungen und damit Gentrans-
fer unproblematisch. Der sekundire
Genpool, in dem Kreuzungen problema-
tisch sind, wird durch Hordeum bulbo-
sum gebildet. Andere Wildgerstenarten
formen den tertiiren Genpool (BOTH-
MER et al., 1992). Die enge Verwandt-
schaft der Subspezies Spontaneum mit
der Kulturgerste ldsst sich auch iiber
markerbasierte genetischen Diversitit

nachweisen (LAINE et al., 2000). Dar-
iiber hinaus ist die genetische Diversitét
innerhalb der Subspezies Spontaneum
deutlich hoher als innerhalb der Kultur-
gerste (Abbildung 1). Damit ist sie die
ideale Quelle fiir Resistenzgene, die in
Kulturgerste Verwendung finden kénnen.

Qualitativ wirkende
Mehltauresistenzgene aus
Wildgerste

Wihrend Wildgerstelinien aus Israel eine
relativ hohe Anfilligkeit gegentiiber is-
raelischen Mehltauisolaten aufweisen,
was durch eine lange Ko-Evolution von
Wirt und Parasit erklart werden kann,
zeigen sie in den allermeisten Féllen eine
resistente bis intermedidre Reaktion ge-
geniiber europdischen Mehltauisolaten.
(Abbildung 2). Das zeigt, dass die Su-
che nach Resistenzgenen in diesem Ma-
terial erfolgversprechend sein sollte.
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Abbildung 1: Mittlere genetische Diversitéit innerhalb von Hordeum vulgare ssp.
vulgare, Hordeum vulgare ssp.spontaneum und anderen Wildgersten. Daten
basieren auf 32 RFLP-Markern und insgesamt 223 Linien
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Abbildung 2: Reaktion von 22 Wildgerstenlinien mit europdischen und israeli-
schen Wildgerstenisolaten (R-R = durchgehend resistent, R-I = teilweise resi-
stent, teilweise intermediar, |-l = durchgehend intermediér, R-A = teilweise re-
sistent, teilweise anfillig, A-A = durchgehend anfillig

Dass dies auch tatsichlich zutrifft zeigt
der hohe Anteil qualitativ vererbter
Mehltauresistenzgene aus Wildgerste
(Abbildung 3). Fir dem Mla-Lokus auf
dem Gerstechromosom 1H wurden 17
Allele fiir Resistenz aus der Subspezies
Spontaneum gefunden (JAHOOR and
FISCHBECK, 1993). Auf Chromosom
SH wurde der aus Wildgerste stammen-

de Resistenzlokus MIj lokalisiert
(SCHONFELD et al., 1996). Auf Chro-
mosom 7H schlieBlich liegen die aus der
Wildgerste stammenden Resistenzloci
MIt und MIf mit bisher 3 bzw. 4 Resi-
stenz vermittelnden Allelen (SCHON-
FELD, 1997).

Um diese Resistenzquelle fiir die prak-
tische Gerstenziichtung nutzbar zu ma-

chen, wurden in den Jahren 1987 bis
1996 11 Sommergerstenlinien (SI-1 bis
SI-11, s. Tabelle 1) und 10 Winterger-
stenlinien (WI-1 bis WI-10, s. Tabelle 2)
an die Deutschen Pflanzenziichter ver-
teilt. Die Sommergerstenlinien waren
vier- bis fiinfmal mit verschiedenen Kul-
turgerstensorten riickgekreuzt und ent-
hielten Resistenzgene vom Mla-, MIf-,
Mli-, Mlj- und mlit-Lokus, sowie nicht
lokalisierte Resistenzgene. Die WI-Lini-
en waren drei- bis viermal riickgekreuzt
und besaBlen Resistenzgene vom Mla-
Lokus und ebenfalls nicht lokalisierte
Resistenzgene.

Der Erfolg dieser Strategie zeigt sich
darin, dass in den Jahren 1997 bis 2001
8 Deutsche Sorten zugelassen wurden
(Tabelle 3): "Camilla" mit der Resistenz
aus RS1-12, die sich auch in SI-1 findet,
"Peggy", "Baccara" und "Sally" mit der
Resistenz aus SI-1, "Roxana" mit der
Resistenz aus 1B-53, "Vrena" mit der
Resistenz aus WI-1 und schlieBlich "Ala-
bama" und "Philadelphia" mit der Resi-
stenz aus SI-8. Die strenge Trennung
zwischen Resistenzgenen in Sommer-
und Wintergerste, deren Beibehaltung
Bedingung fiir den Erhalt der Resistenz-
linien war, sichert ein gezieltes Resi-
stenzmanagement.
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Abbildung 3: In Gerste lokalisierte qualitative Mehltauresistenzgene. Resistenzgene aus Wildgerste sind gesondert
gekennzeichnet. Die Banden auf den Chromosomen entsprechen Markerpositionen der ,,Barley Consensus Map*“
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Tabelle 1: Verteilung von Linien mit
neuen Mehltauresistenzgenen fiir
Sommergerste an Deutsche Gersten-
ziichter

Tabelle 2: Verteilung von Linien mit
neuen Mehltauresistenzgenen fiir Win-
tergerste an Deutsche Gerstenziich-
ter

Linie Jahr Donor kfzu::;, R;ili'- Linie Jahr Donor kl}:;:r-‘ Relsolztlesnz-
Si-1 1987 RS1-12 5 Mia Wi-1 1988 Rs-142-29 4 Mia
SI-2 1987 RS81-B-10 5 Unbekannt WI-2 1988 RS20-2 3 Unbekannt
SI-3 1989 1-B-86 5 Mia wi-3 1989 L74-11 4 Unbekannt
Si-4 1989 1-B-87 4 Mif+mit wi-4 1989 RS2-2 4 Mia
SI-5 1992 RS160-47 5 Gekoppelt mit Mla WI-5 1989 RS111-1 4 Unbekannt
SI-6 1992 RS-164-6 5 Mif+mit WI-6 1992 RS132-45 Nicht Mla
SI-7 1992 RS14-C-24 4 Mia WI-7 1992 RS122-19 4 Unbekannt
SI-8 1996 RS42-8 5 Mii wi-8 1992 RS170-A-S 4 Unbekannt
SI-9 1996 RS42-6 5 Mit wi-9 1996 RS70-29 4 Mia
SI-10 1996 RS137-28 5 Mif WI-10 1996 RS70-30 4 Unbekannt
Si-11 1996 HSY-78 5 Mij

Tabelle 3: Zugelassene Sorten mit neuen, aus Spontaneum stammenden Mehl-

tauresistenzgenen

Sorte Zichter Zulassung Resistenzquelle
Camilla Streng 1997 RS1-12
Peggy Streng 1998 SI-1
Baccara Schweiger 1998 Si-1

Sally Streng 1999 SI-1
Roxana Breun 1998 1-B-53
Vrena Nordsaat 2000 WiI-1
Alabama Lochow-Petkus 2000 SI-8
Philadelphia Lochow-Petkus 2001 SI-8

Da mittlerweile tiber 600 Mikrosatelli-
ten-Marker fiir Gerste verfligbar sind,
von denen iiber die Hilfte kartiert sind
(RAMSAY et al., 2000), ist es relativ
wahrscheinlich, dass man fiir eine gege-
bene Position im Genom entsprechende
Marker findet. Damit kdnnen molekula-
re Marker einen wichtigen Beitrag zur
Ubertragung von qualitativen Resistenz-
genen aus Wildgerste leisten.

Quantitativ wirkende
Mehltauresistenzgene aus
Wildgerste

Quantitative Resistenz ist - im Gegen-
satz zur qualitativen Resistenz durch ei-
nen mehr oder weniger kontinuierlichen
Ubergang von anfilligen zu resistenten
Genotypen in einer spaltenden Popula-
tion gekennzeichnet. Von dieser Art Re-
sistenz erwartet man, dass sie weniger
schnell vom Pathogen durchbrochen
wird, da der Selektionsdruck auf den
Krankheitserreger geringer ist und zum
Teil andere Resistenzmechanismen wirk-
sam sind als bei qualitativen Resisten-
zen.

Am Beispiel der Wildgerstenlinie "1B-
87" soll hier gezeigt werden, dass Wild-
gerste nicht nur ein wichtiger Quelle fiir

qualitative, sondern auch quantitative
Resistenzgene ist. Aus der Kreuzung von
"1B-87" mit der zweizeiligen Sommer-
gerste "Vada" wurden 121 RI ("recom-
binant inbreds")-Linien erzeugt. In die-
ser spaltenden Population wurden 376
Markerbanden untersucht und eine Karte
mit 221 Markerloci erstellt (4bbildung
4). Neben 58 RFLP-Loci, 16 SSR-Loci
und 134 AFLP-loci umfasst diese Karte
ebenfalls 13 RGA ("Resistance Gene
Analog")-Loci (S-... in Abbildung 4) .
Die Entwicklung der RGAs wurde von
Lene H. Madsen und Jens Stougaard an
der Universitit Arhus, Institut fiir Mo-
lekulare und Strukturelle Biologie,
durchgefiihrt (MADSEN et al., personl.
Mittlg.) Zur Entwicklung dieser RGA-
Marker wurden, ausgehend von publi-
zierten Sequenzen von Resistenzgenen
des NBS-LRR-Typ, degenerierte Primer
erstellt. Diese Primer entsprechen ge-
meinsamen Motiven dieser Resistenzge-
ne (STASKAWICZ et al., 1995) und
dienten zur Amplifikation von Fragmen-
ten aus der Sorte "Regatta". Die ent-
sprechenden Gene in "Regatta" wur-
den sequenziert, auf Aktivitdt {iber-
priift und es wurden Primer entwickelt,
die in "1B-87" und "Vada" Unterschie-
de zeigen.
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Mehltauresistenz wurde zum einen in
einem Feldversuch von Heidi Jaiser, auf
der Ziichtungsstation Pajbjergfonden,
Dénemark, untersucht. Dabei wurden
zwei Beobachtungen durchgefiihrt, eine
zum Beginn der Infektion und eine zwei-
te im Héhepunkt der Krankheitsentwick-
lung. Zum anderen wurde die Mehltau-
resistenz auf Keimbldttern in einem
Schalentest mit dem Isolat "Va-4" gete-
stet, das Resistenz gegen die MILa-Re-
sistenz besitzt, die ""Vada" einbringt. Die-
ser Test wurde von Markus Herz am
Lehrstuhl fiir Pflanzenbau und Pflanzen-
ziichtung der TU-Miinchen-Weihenste-
phan durchgefiihrt. Die Resistenz gegen
Zwergrost in der spaltenden Population
wurde ebenfalls von Heidi Jaiser iiber-
priift. Dazu kam das Rostisolat "I-80" in
einem modifizierten Protokoll nach
WALTHER (1991) zum Einsatz. Dabei
wurden an drei aufeinanderfolgenden
Tagen Bonituren durchgefiihrt, die Fl4-
che unter der Infektionskurve (AUDPC)
berechnet und in Relation zu "Vada"
gesetzt. Da die Verteilung der Werte in-
nerhalb der Population keine Normalver-
teilung zeigt und durch die ganzzahligen
Bonituren eine gewisse Diskontinuitét
aufwies, wurde eine nichtparametrische
QTL-Analyse durchgefiihrt. Dabei wur-
den QTLs mit einer individuellen Feh-
lerwahrscheinlichkeit von 0,0005 akzep-
tiert.

Unter den beschriebenen Bedingungen
wurden fiir die Mehltauresistenz im
Feldversuch QTLs auf 1H, 2H, 4H und
7H gefunden. Der Unterschied zwischen
den beiden Nachkommengruppen, die
entweder beide Allele vom resistenten
oder vom anfilligen Eltern hatten war
fiir den QTL auf 1H 1,1 Boniturpunkte,
fiir den QTL auf 2H 1,5 Boniturpunkte
und fiir den QTL auf 7H 1,2 Bonitur-
punkte. Fiir den QTL auf 2H ist "Vada"
der resistente Elter, fur die beiden ande-
ren QTLs steuerte "1B-87" das resisten-
te Allel bei.

Wurde die Mehltauresistenz im Schalen-
test fiir die QTL-Analyse herangezogen,
so wurden 2 QTLs detektiert, auf 3H und
7H, wobei der QTL auf 7H identisch mit
dem QTL ist, der im Feld gefunden wur-
de. Der Unterschied zwischen Mittel der
Nachkommenslinien mit dem Allel des
resistenten Elters (in beiden Fallen "1B-
87") und dem der Linien mit dem Allel
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Abbildung 4: Kopplungskarte der Kreuzung ,,1B-87“ x ,,Vada‘“ mit Markernamen auf der rechten Seite der Chromoso-
men und Markerposition auf der linken Seite der schematischen Chromosomen. RGA’s erscheinen im Fettdruck. Auf
der linken Seite der Chromosomen sind die relativen Positionen der QTLs markiert (qMF = QTL fiir Mehltauresistenz im
Feld, gMS = QTL fiir Mehltauresistenz im Schalentest, qZR = QTL fiir Zwergrostresistenz). Auf der rechten Seite der
Chromosome sind auBerdem relevante qualitative Mehltauresistenzen markiert
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des anfilligen Elters ist 3,1 Boniturpunk-
te fiir den QTL auf 3H und 3,2 Bonitur-
punkte fiir den QTL auf 7H.

Eine QTL-Analyse des Schalentests fiir
Gelbrosts ergab zwei QTLs, einen auf
2H und einen auf 6H, beide mit der Wild-
gerste als resistentem Elter. Die Unter-
schiede zwischen dem Mittel der Nach-
kommen mit beiden Allelen von "1B-87"
bzw. "Vada" betrugen 52% fiir den QTL
auf 2H bzw. 71%. Fiir den QTL auf 6H.

Ein groBer Teil der lokalisierten QTLs
konnte entweder zusammen mit RGA-
Loci (Mehltauresistenz-QTLs auf 2H
und 3H, Zwergrostresistenz-QTLs auf
2H und 6H) oder auf Positionen bekann-
ter qualitativer Resistenzgene (Mehltau-
resistenz-QTLs auf 1H und 7H) lokali-
siert werden. Da die den RGA's zu Grun-
de liegenden Resistenzgene ebenfalls
qualitativ sind, ist das ein Hinweis auf
das enge Verhiltnis von qualitativen und
quantitativen Resistenzgenen, was Be-
obachtung in anderen Spezies mit ande-
ren Krankheiten bestitigt (KELLER et
al., 1999, GEFFROY et al., 2000). Eine
mogliche Erklarung ist, dass einige QTLs
milde oder nicht mehr voll wirksame
Allele qualitativer Resistenzen sind (LI
etal., 1999).

Damit konnte gezeigt werden, dass Hor-
deum vulgare ssp. spontaneum nicht nur

ein bedeutendes Potential fiir qualitati-
ve Resistenzgene darstellt, sondern auch
den Genpool der Kulturgerste fiir quan-
titative Resistenzen erweitern kann.
Molekulare Marker kénnen helfen, Ge-
notypen mit den gewiinschten Resistenz-
genen bzw. der gewiinschten Kombina-
tion von Resistenzgenen zu selektieren.
Kenntnis tiber die Lokalisierung dieser
Resistenzgene gibt Aufschluss tliber die
Erfolgsaussichten einer méglichen Kom-
bination. Damit steht dem Aufbau einer
effektiven, multigenischen Resistenz
durch Pyramidisierung von quantitativen
und qualitativen Resistenzgenen nichts
mehr im Wege.
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