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Einleitung

Jede ziichterische MaRnahme mit dem
Ziel der Sortenentwicklung fuhrt
zwangsléufig zu einer Einschréankung der
genetischen Diversitat, die einen wich-
tigen Faktor des Selektionserfolges dar-
stellt (FALCONER and MACKAY
1996). Sie kann durch die gezielte
Einkreuzung Genetischer Ressourcen
wieder erweitert werden. Da seit Beginn
einer Hybridziichtung bei Roggen vor 35
Jahren das Ertragspotential der selbstfer-
tilen Populationen und der daraus ent-
standenen Hybridsorten sich kontinuier-
lich erhohte, steigt deren Leistungsab-
stand zu den Genetischen Ressourcen
zunehmend. Letztere zeigen zudem eine
mangelnde Adaptation an unsere Klima-
und/oder Produktionsbedingungen und
verursachen zuséatzliche zuchterische
Probleme (MIEDANER und GEIGER
1998, MIEDANER et al. 2002). Trotz-
dem kdnnen Genetische Ressourcen ei-
nen Beitrag zur zukiinftigen Steigerung
der Kombinationsfahigkeit fiir Ertrag lie-
fern (ROUX et al. 2001). Eine Lésung
der mit einer solchen Introgression ver-
bundenen Schwierigkeiten verspricht der
von ZAMIR (2001) vorgeschlagene
Ansatz, der erstmals von ESHED und
ZAMIR (1994) bei Tomaten verwirk-
licht wurde. Es werden dazu Introgres-
sionslinien (IL) aus Ruckkreuzungspo-
pulationen erstellt, die jeweils nur klei-
ne, aber verschiedene Donorchromoso-
men (DC)-Segmente tragen. Die so ent-
standene Bibliothek an Introgressionsli-
nien soll mdglichst das gesamte Donor-
genom représentieren. Dadurch wird es
erstmals in der Roggenziichtung moég-
lich, die Wirkung kleiner DNA-Segmen-
te eines nicht-adaptierten Donors im Hin-
blick auf komplex vererbte Merkmale zu

erforschen und diese gezielt durch Kreu-
zung in Elitematerial zu Gbertragen. Die
Anwendung von DNA-Markern ist fiir
die Erstellung einer Introgressionsbibli-
othek unabdingbar.

Entwicklung der
Introgressionsbibliothek

Donor war eine iranische Roggenform,
die in ihrer Heimat wild an Wegrandern
und als Unkraut in Weizenbestédnden
waéchst (,,Primitivroggen®). Drei einzel-
ne Gameten dieser Population (Altevogt
141160) wurden mit einer Elite-Inzucht-
linie (L2053-N) als Mutter gekreuzt, bis
zur BC,-Generation riickgekreuzt und
dreimal geselbstet. Die Nachkommen
des ersten Gameten ergaben die Intro-
gressionsbibliothek F, die der zwei an-
deren Gameten zusammengefasst die
Introgressionshibliothek G. Alle spalten-
den Generationen wurden mit AFLP-
Markern (Keygene n.v., NL) und SSR-
Markern (BAZ GroR Liisewitz, SU-RL,
LP) analysiert und brauchbare Nachkom-
men selektiert. Ausgangsbasis der Selek-
tion waren zwei dichte Markerkarten, die
wéhrend des Projektes in Zusammenar-
beit mit der BAZ, GroR-Liisewitz, erstellt
wurden (HACKAUF and WEHLING
2002, 2003). Dabei wurde bei der Intro-
gressionsbibliothek F mit Hilfe von 196
Markern eine durchschnittliche Auflo-
sung von 3,48 cM und eine Kartenldnge
von 683 cM erreicht, bei der Introgres-
sionshibliothek G eine Auflésung von
2,74 cM und mit 250 Markern eine Kar-
tenlédnge von 685 cM. Selektionskriteri-
um war die Anzahl und chromosomale
Lokalisation der DC-Segmente und der
Genomanteil des Rekurrenten Elters.

So entstanden bis zur BC,S, je Biblio-
thek 40 Introgressionslinien (Tabelle 1).

Sie decken zusammen rund 70% des
Donorgenoms ab und enthalten in der
Regel ein bis drei DC-Segmente mit ei-
ner durchschnittlichen L&nge von 17,2
cM. In einzelnen Linien variiert diese
Lange von 1,5 bis 72 cM, das Genom
des Rekurrenten Elters ist zu 88-99% in
den Linien enthalten. Je 26 Linien bei-
der Bibliotheken enthalten ein bis zwei
DC-Segmente. Die meisten Introgressi-
onslinien zeigen eine Uberlappung bei
einem oder mehreren DC-Segmenten,
was eine genauere Schatzung ihrer phé-
notypischen Effekte erlaubt.

Durchfihrung der Feldprifungen

Die Introgressionslinien wurden mit zwei
Testern gekreuzt, um die Kombinations-
fahigkeit fur agronomische Eigenschaf-
ten (Ahrenschieben, Wuchshohe, Lager,
Kornertrag) und Qualitatsmerkmale
(Tausendkornmasse, Hektolitergewicht,
Fallzahl) im Vergleich zur urspringli-
chen Linie (= Rekurrenter Elter) zu er-
fassen.

Im Jahr 2005 erfolgte eine Prufung der
Kreuzungsnachkommen von insgesamt
78 IL mit zwei Testern an flnf Orten
(Stuttgart-Hohenheim, Oberer Linden-
hof/Reutlingen, Eckartsweier/Kehl a.
Rhein, Wulfsode/Lineburg, Bergen/Cel-
le) auf Kombinationsfahigkeit fur agro-
nomische Merkmale. Die Qualitatsmerk-
male wurden an 72 IL mit einem Tester
an drei dieser Orte erfasst. Die Testkreu-
zungen des Rekurrenten Elters wurden
in jeder Wiederholung mit zehnfacher
Genauigkeit geprift, da sie den Bezugs-
punkt zur Leistung der Introgressionsli-
nien darstellen; zusétzlich wurden Test-
kreuzungen mit Intrapool- und Interpool-
Standards angebaut. Die Anlage erfolg-
te im Gblichen Drillverfahren auf 5m?-
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Tabelle 1: Anzahl analysierter (analys.) bzw. selektierter (selekt.) Rlickkreuzungs(BC)pflanzen, Mittelwerte und Spann-
weiten fur die Anzahl Donorchromosomen (DC)-Segmente je Introgressionslinie (IL) und die L&ange des einzelnen DC-
Segments sowie der mittlere Genomanteil des Rekurrenten Elters (RE) in zwei Introgressionsbiblioteken wéhrend der
Generationen BC, bis BC,S, (SUSIC 2005)

Anzahl Pflanzen Anzahl DC-Segmente je IL (cM)

Lange des einzelnen DC-Segments (cM)

Mittlerer Genomanteil

Generation Analys. Selekt. Mittel Spannweite Mittel Spannweite des RE (%)
Introgressionsbibliothek F

BC, 68 9 6.2 4-8 43.5 2.0-93.0 80.0

BC, 154 19 25 1-4 29.8 5.0-72.0 89.8

BC,S, 190 17 2.3 1-4 21.6 2.0-72.0 92.9

BC,S, 256 40 2.2 1-4 18.3 2.0-72.0 94.1
Introgressionsbibliothek G

BC, 69 9 5.1 4-7 44.6 4.5-117.2 82.0

BC, 196 18 2.8 2-5 28.5 2.0-70.0 89.3

BC,S, 133 22 2.6 1-5 19.9 2.0-55.0 94.2

BC,S, 267 40 2.2 1-5 14.8 1.5-45.5 95.1

Parzellen in zwei Wiederholungen mit
ortsublicher Dungung. Um eine Beein-
trachtigung des Kornertrags durch vor-
zeitiges Lagern zu vermeiden, erfolgte
eine zweimalige Gabe von Wachstums-
reglern. Wenn einzelne Introgressions-
linien signifikant von der Leistung des
Rekurrenten Elters abweichen, sollte dies
auf das entsprechende Genomsegment
des Donors zuruickzuflhren sein.

Ergebnisse und Diskussion
Die Testkreuzungsleistung der IL ent-
sprach im Mittel derjenigen des Rekur-
renten Elters (Tabelle 2). Dies war zu er-
warten, da die Linien durchschnittlich zu
tber 90% dem Genom des Rekurrenten
Elters entsprechen (siehe Tabelle 1). Die
Testkreuzungen zeigen, dass der Donor
deutlich langstrohiger und lageranfalli-
ger ist als der Rekurrente Elter und ei-
nen um etwa 12 dt/ha geringeren Kor-
nertrag hat. Er hat auch eine deutlich
schlechtere Fallzahl, aber ein htheres
Hektolitergewicht und eine héhere Tau-
sendkornmasse. Bei allen Merkmalen,
auRer dem Ahrenschieben, zeigten ein-
zelne Intogressionslinien signifikante
Abweichungen von der Leistung des
Rekurrenten Elters. Fir dieses Merkmal
gab es auch keine genotypische Varianz
in der Serienverrechnung. Bei den an-
deren Merkmalen fanden sich signifikan-
te (P = 0.01) genotypische Varianzen.
Der Genotyp des Testers hatte nur einen
geringen Einfluss, die Genotyp x Ort-In-
teraktionen waren in allen Fallen signi-
fikant (P = 0.01). Die Heritabilitaten la-
gen zwischen 0,61 (Lager/Reife) und
0,95 (Wuchshohe). Die Qualitatseigen-
schaften hatten im Durchschnitt, trotz ge-
ringerer Prifintensitét, eine hohere He-
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Tabelle 2: Mittelwerte, genotypische Spannweiten und Grenzdifferenzen (GD

5%)

von vier agronomischen Eigenschaften und drei Qualitaitsmerkmalen der Test-
kreuzungen von 78 bzw. 72 Introgressionslinien (IL)!, ihres Donors sowie des
Rekurrenten Elters gemittelt Gber ein bzw. zwei Tester (T) und funf bzw. drei

Orte 2005

T x Introgressionslinien (IL)
Merkmal TxDonor TxRE Mittel Spannweite GD,,,
Agronomische Eigenschaften
Wuchshéhe (cm) 145 117 119 108 - 130 2,5
Ahrenschieben (1-9) 5,8 5,4 5,5 55-5,8 0,44
Lager/Reife (1-9) 5,4 2,5 2,6 1,7-35 0,78
Kornertrag (dt/ha) 60,1 71,8 71,5 59-77 4,0

ualitats-Eigenschaften

Fallzahl (sec) 119 160 164 83 -219 31
Hektolitergewicht (kg) 70,6 68,7 69,1 64-71 1,0
Tausendkornmasse (g) 35,5 34,3 34,9 31-40 1,6

1 Die agronomischen Merkmale wurden fuir 78 IL tUiber zwei Tester und fuinf Orte ermittelt, die Qualitatsmerkmale

fur 72 IL Uber einen Tester und drei Orte.

ritabilitat (0,78-0,87) als die agronomi-
schen Eigenschaften.

Da bei jeder Introgressionslinie das
Donorchromosomen(DC)segment mit
Hilfe von DNA-Markern chromosomal
lokalisiert ist, kdnnen die gefundenen
phéanotypischen Effekte (= Abweichung
der Leistung der Introgressionslinie von
derjenigen des Rekurrenten Elters) ei-
nem einzigen oder einigen wenigen DC-
Segmenten zugeordnet werden. So fiihrte
beispielsweise ein DC-Segment auf
Chromosom 1R zu einer signifikant gro-
Reren Wuchshdohe. Die drei Introgressi-
onslinien 2101-2103, die im Bereich
zwischen 25 und 50 cM das exotische
DC-Segment auf diesem Chromosom
tragen, sind im Durchschnitt 11,3 cm l&n-
ger als der Rekurrente Elter und als die
Introgressionslinie 2109, die dieses DC-
Segment nicht besitzt. Auch fir den
Kornertrag wurden in drei Féllen DC-
Segmente gefunden, die dieses Merkmal
signifikant positiv bzw. negativ beein-

flussen. So verursacht ein kleines, klar
abgegrenztes DC-Segment am Ende von
Chromosom 1R einen um 4-6% gerin-
geren Kornertrag, der aber nur in einem
Fall die Signifikanzgrenze Uberschreitet.
Bei einem zweiten Beispiel tragen zwei
Introgressionslinien dieselben DC-Seg-
mente auf den Chromosomen 3R und 5R
und sind im Ertrag dem Rekurrenten El-
ter um 4 bzw. 7% Uberlegen.

Sehr klar lasst sich ein ca. 20 cM langes
DC-Segment auf Chromosom 7R ein-
grenzen, das einen um 15% geringeren
Kornertrag verursacht. Ahnliche Befun-
de ergeben sich fur die Qualitatseigen-
schaften. Dabei ist zu berlicksichtigen,
dass beim Fremdbefruchter Roggen die-
se Effekte nur auf heterozygotem Niveau
in Form von Testkreuzungen praxisre-
levant sind und deshalb dem haploiden
Genotyp des Donors entsprechen, also
bei additiv vererbten Eigenschaften nur
halb so hoch sind wie bei Selbstbefruch-
tern (z.B. von KORFF et al. 2006).
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Simulationsstudien zur
Optimierung der IL-Erzeugung

Durch Computersimulationen wurde auf
der Basis der experimentellen Daten ein
optimiertes Schema zur raschen und kos-
teneffizienten Erstellung von Introgres-
sionsbibliotheken bei Roggen erarbeitet
(SUSIC 2005). Sechs unterschiedliche
Strategien, die sich in der Anzahl der
Rickkreuzungs- und Selbstungsgenera-
tionen unterscheiden, wurden untersucht,
wobei als Kriterien eine ausreichende
Donorgenomabdeckung und ein maxi-
maler Anteil des Empfangergenoms
dienten. Am effizientesten war der Auf-
bau einer BC,S -Bibliothek. Dabei kon-
nen bei einer Ausgangspopulation von
100 BC -Pflanzen mit einer relativ ge-
ringen Anzahl an Nachkommen je IL
(N = 19) und einer angemessenen An-
zahl an Markerdatenpunkten (Summe
52.700) nahezu 100% des Donorgenoms
abgedeckt werden. Eine l&nger dauern-
de Introgression ist etwas kostengunsti-
ger, aber naturlich zeitaufwéndiger. Ver-
fahren mit kiirzerer Dauer sind wesent-
lich teurer. Eine BC,S -Strategie etwa be-
notigt das 2,5fache an Markerdatenpunk-
ten, um zum selben Ergebnis zu kom-
men, spart aber nur ein Jahr.

Ausblick

Fernziel ist die Erstellung von Nahe-iso-
genischen Linien (NILs), von denen jede
einzelne nur noch den als vorteilhaft be-
stimmten QTL in einem ansonsten ho-
mogenen genetischen Hintergrund tragt.
Durch sub-NILs, die jeweils nur noch
einen kleinen Anteil der DC-Segmente
uberlappend tragen, ist eine Feinkartie-
rung der interessanten DC-Segmente und
eine Verifizierung ihrer Effekte moglich.
Diese DC-Segemnte kdnnen unmittelbar
in Elitezuchtmaterial eingekreuzt wer-

den, ohne wesentliche Nachteile des exo-
tischen Donorgenoms beflrchten zu
mussen. Weiterhin kann die Introgressi-
onshibliothek genutzt werden, um Gene
oder QTL fur beliebige Eigenschaften,
die in den Populationen spalten, ohne
weitere Kartierung chromosomal zu lo-
kalisieren. Langfristig bietet eine solche
Introgressionsbibliothek eine hervorra-
gende Ausgangsbasis fur die kartenge-
stutzte Klonierung interessanter Gene
oder QTL sowie, aufgrund des einheitli-
chen genetischen Hintergrundes, ein ide-
ales Werkzeug zur Auffindung neuer
Gene durch ,,expression profiling*.

Zusammenfassung

Weltweit erstmalig wurden zwei Intro-
gressionsbibliotheken fir Roggen mit
Hilfe von DNA-Markern systematisch
aufgebaut. Sie umfassen zusammen 78
Linien, die rund 70% des Donorgenoms
reprasentieren. Eine Schatzung der phé-
notypischen Effekte der Donorchromo-
somen-Segmente in Feldversuchen ergab
fiir alle Merkmale, auRer dem Ahren-
schieben, einzelne Linien, die signifikant
besser als der Rekurrente Elter waren.
Dies war besonders ausgepragt beim
Hektolitergewicht und TKM. In einer
Simulationsstudie erwies sich die Erstel-
lung einer BC,S -Bibliothek bei Roggen
als optimal. Die Introgressionslinien sind
ein wertvolles Instrument zum Auffin-
den neuer, positiv wirkender Genomseg-
mente, die langfristig zur Entwicklung
ertragreicher Sorten beitragen kénnen.
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