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(1,3)(1,4) β-D-Glukane finden sich
vornehmlich im Korn von Hafer und
Gerste und gehören der Stoffklasse der
linearen Polysaccharide an. Die wichtigs-
te Eigenschaft der β-D-Glukane ist ihre
Fähigkeit zur Gelbildung. Entsprechend
des Verwendungszweckes sind in Gers-
ten entweder hohe β-D-Glukangehalte
(Nahrungsmittelindustrie, menschliche
Ernährung) oder niedrige β-D-Glukan-
gehalte (Brauereigewerbe) erwünscht. In
Deutschland hat vorwiegend β-D-gluka-
narme Gerste als Futtermittel und als
Braugerste Bedeutung. Wegen ihres ho-
hen ernährungsphysiologischen Wertes
ist jedoch in Zukunft auch die Züchtung
β-D-glukanreicher Gerstensorten wün-
schenswert.
Besonders Wildformen der Gerste (Hor-
deum vulgare ssp. spontaneum) zeich-
nen sich durch einen hohen β-D-Glukan-
gehalt im Korn aus. Um diese Eigen-
schaft in Kulturformen zu übertragen
und die genetische Struktur dieses quan-
titativ vererbten Merkmals untersuchen
zu können, wurde zunächst eine F2-Po-
pulation, hervorgegangen aus der Kreu-
zung einer Sommergerstenlinie ‚Lerche’
mit der Wildform BGR41936, erstellt.

282 F2-Individuen wurden mit insgesamt
156 SSR- und AFLP-Markern genoty-
pisiert, sowie der β-D-Glukangehalt im
Korn bestimmt (BINDER 2002).
Mit Hilfe der Genotypdaten wurde eine
Kopplungskarte erstellt. QTL (Quantita-
tive Trait Loci) wurden anschließend in
einer „Single point“-Analyse identifi-
ziert. Es konnten insgesamt 4 QTL auf
den Chromosomen 1H und 2H detektiert
werden. Zur Verifikation der QTL-Da-
ten sollen Daten aus der F3-Nachkom-
menschaft herangezogen werden. Dafür
wurden bereits 1225 Individuen aus se-
lektierten Linien genotypisiert, wovon
aktuell für ein ausgewähltes Subset mit
definierten Allelkombinationen an den
QTL die β-D-Glukangehalte bestimmt
werden.
Weiterhin sollen die QTL durch eine
Feinkartierung weiter charakterisiert
werden. Die Arbeiten werden aktuell für
den QTL QGluc1 auf Chromosom 1H
durchgeführt. Mit Hilfe einer Poolana-
lyse (MICHELMORE et al. 1991) wur-
den zum einen neue AFLP-Marker iden-
tifiziert. Zum anderen wurden der Lite-
ratur entnommene weitere 9 SSR-Mar-

ker auf ihre mögliche Lokalisation inner-
halb der Zielregion getestet.
Zur Identifizierung neuer Rekombinati-
onsereignisse wurden 874 F3-Nachkom-
men aus der beschriebenen Ausgangs-
population ausgewählt, deren F2-Eltern
in der Zielregion heterozygot waren. Mit
diesem Set können genetische Abstände
bis ungefähr 0,1 cM bestimmt werden.
Die Pflanzen wurden mit insgesamt fünf
SSR-Markern genotypisiert, um Rekom-
binationsereignisse innerhalb der Zielre-
gion zu identifizieren. Nach Analyse der
DNA dieser rekombinanten Pflanzen mit
den gefundenen neuen Markern aus der
Poolanalyse kann dann eine Feinkarte
der Zielregion erstellt werden.
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