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Pflanzenzüchtung und Genomanalyse

Die viröse Gelbverzwergung der Gers-
te, verursacht durch das Barley Yellow
Dwarf Virus (BYDV), führt weltweit zu
erheblichen Ertragsverlusten an Gerste
und anderen Getreidearten. Die Übertra-
gung der Viren erfolgt ausschließlich
durch verschiedene Blattlausarten. Es
sind mehrere QTL für Toleranz gegenü-
ber BYDV beschrieben, für die codomi-
nante Marker bekannt sind. Ziel dieser
Arbeit ist eine Identifikation von diffe-
rentiell exprimierten Genen in der Gers-
te, um Kenntnisse über die an der Tole-
ranzausprägung gegenüber BYDV betei-
ligten Gene zu gewinnen. Ausgangs-

punkt sind Doppelhaploide (DH) Linien
der Kreuzungen ‘Post‘x ‘Vixen‘ und
‘Post‘x ‘Nixe‘, welche an den QTL auf
Chromosom 2H und 3H verschiedene
Allele tragen. Diese wurden mit dem
BYDV-Isolat PAV-ASL infiziert und der
Infektionserfolg am dritten Blatt mittels
DAS-ELISA 15 Tage nach der Inokula-
tion überprüft. Aus dem verbleibenden
Teil des dritten Blattes wurde mRNA
isoliert und in einer RT-PCR doppel-
strängige cDNA erstellt. Im Rahmen der
anschließenden cDNA-AFLP Analysen
wurden bisher 150 EcoRI +2/MseI+2
Primerkombinationen analysiert und es

konnten mehrere differenzierende Frag-
mente identifiziert werden. Diese wer-
den fortschreitend sequenziert und über
Datenbankvergleiche werden Erkennt-
nisse zu putativen Funktionen gewon-
nen. In einem letzten Schritt sollen diese
differentiell exprimierten Gene nach al-
lelspezifischer Sequenzierung kartiert
werden, um Hinweise darüber zu gewin-
nen, ob diese in entsprechenden QTL-
Regionen lokalisiert sind. In diesem Zu-
sammenhang konnte z.B. eine UDP-D-
Glucuronate Decarboxylase identifiziert
werden, die in BYDV-infizierten Pflan-
zen deutlich schwächer exprimiert wird.


