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Pflanzenzüchtung und Genomanalyse

In den letzten Jahren gewannen in Euro-
pa bodenbürtige Viren im Weizenanbau
zunehmend an wirtschaftlicher Bedeu-
tung; dabei handelt es sich um Soil-bor-
ne cereal mosaic furovirus (SBCMV)
und Wheat spindle streak mosaic bymo-
virus (WSSMV). Aufgrund der vektori-
ellen Übertragung der Viren durch den
bodenbürtigen Pilz Polymyxa graminis
ist weder eine chemische Bekämpfung
dieser Virosen noch eine weite Frucht-
folgestellung der Wirtspflanze effektiv.
Die einzige Bekämpfungsmöglichkeit
dieser Viren beruht daher auf der Züch-
tung resistenter Sorten. Die Züchtung
dieser Sorten kann heute durch Einsatz
molekularer Marker effizienter gestaltet
werden. Ziel des Projektes war daher die
Identifikation resistenter bzw. toleranter
Genotypen gegenüber SBCMV und
WSSMV gefolgt von einer molekularen
Genotypisierung des bearbeiteten Wei-
zenmaterials, als Basis für den Beginn
eines zielgerichteten Resistenzzüch-
tungsprogramms.
Zur Identifikation resistenter Weizenge-
notypen gegenüber WSSMV und

SBCMV wurden 1146 Sorten und Ge-
notypen in Feldversuchen in Frankreich
getestet, von denen 64 potentielle Kreu-
zungspartner auf molekularer Ebene un-
ter Verwendung von 40 Mikrosatelliten
und 30 weiteren EcoRI+3/MseI+3
AFLP-Primerkombinationen charakteri-
siert wurden. Die Auswertung der Ban-
denmuster erfolgte mit Hilfe der Softwa-
re RFLP-Scan, und basierend auf dieser
0/1 Matrix wurde die genetische Ähn-
lichkeit nach NEI und LI (1979) unter
Verwendung der Software Ntsys 2.0 er-
rechnet sowie die genetische Diversität
nach Shannon-Weaver (1949). Im Rah-
men der SSR-Analysen wurden insge-
samt 305 Fragmente detektiert entspre-
chend durchschnittlich 7,65 Allelen pro
Locus. Innerhalb des Sortimentes wur-
de anhand der Daten eine genetische
Diversität (DI) von DI=0,59 ermittelt und
die genetische Ähnlichkeit (GS) umfass-
te einen Bereich von GS=0,19-1,00 (Mit-
telwert GS=0,49). Ähnliche Ergebnisse
zeigten die AFLP-Analysen.
Basierend auf der Untersuchung von
1847 Fragmenten wurde die genetische

Diversität mit DI=0,521 und die geneti-
sche Ähnlichkeit mit GS=0,52-1,00
(Mittel GS=0,74) bestimmt. Die Cluster-
analysen, die auf den genetischen Ähn-
lichkeitskoeffizienten basieren, zeigten
eine deutliche Gruppierung von Geno-
typen gleicher geographischer Herkunft,
welche sich weiter entsprechend der Her-
kunft der untersuchten Sorten (Züchter-
häuser) untergliedert.
Aufgrund dieser Ergebnisse ist von ei-
ner ausreichenden genetischen Variabi-
lität innerhalb der resistenten Linien so-
wie im Vergleich zu anfälligen Sorten
auszugehen, so dass die Basis für eine
effektive Resistenzzüchtung gegen
SBCMV und WSSMV gegeben ist.
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