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Pflanzenzüchtung und Genomanalyse

Das TuYV gehört zur Gruppe der Lute-
oviridae und wird ausschließlich durch
Blattläuse übertragen. Es verursacht rote
bis violette Blattverfärbungen der befal-
lenen Pflanzen, Wuchsminderungen und
Ertragsverluste, welche bei künstlicher
Inokulation mit TuYV im Durchschnitt
der Jahre bei ca. 14% liegen. Bisher lie-
gen noch keine detaillierten Erkenntnis-
se über die Genetik der Resistenz vor,
welche die Voraussetzung für eine ge-
zielte züchterische Bearbeitung der
TuYV-Resistenz sind. Das Ziel dieser
Arbeiten ist daher die Aufklärung der
Genetik der aus R54 stammenden Resis-
tenz und die Entwicklung molekularer
Marker als Basis für die Züchtung
TuYV-resistenter Winterrapssorten.
In Feldversuchen wurden in der Vegeta-
tionsperiode 2004/2005 und 2005/2006
insgesamt 113 DH Linien, welche auf
drei verschiedene Kreuzungskombinati-
onen (resistent x anfällig) zurückgehen,
Anfang Oktober künstlich mit TuYV

infiziert und der Virustiter über den ge-
samten Vegetationsverlauf mittels DAS-
ELISA bestimmt.  Unter Annahme des
von GRAICHEN festgelegten Schwel-
lenwertes von E405= 0,1 zeigte sich
im Dezember eine Anpassung an eine
1r:1s Spaltung (Dez. 2004:χ2 =1,99;
Dez. 2005: χ2  = 1,07), wobei jedoch in-
nerhalb der anfälligen Genotypen eine
erhebliche Variation des Virustiters fest-
zustellen war.  In wiederholten Messun-
gen von April bis Juni zeigte sich eine
kontinuierliche Erhöhung des Virutiters,
d.h. bei Beibehaltung des Schwellenwer-
tes eine Zunahme anfälliger Pflanzen, der
jedoch i.d.R. nicht den Virustiter der
bereits im Dezember als anfällig einge-
stuften Pflanzen erreichte.
Basierend auf diesen phänotypischen
Daten, konnten unter Verwendung von
190 über das Genom verteilten Mikro-
satelliten (SSRs) und der ´bulked segre-
gant analysis (BSA)´ bisher in den DH-
Populationen unter Beteiligung von ́ Ca-

letta´ ein Marker identifiziert werden,
welcher mit der Resistenz cosegregiert.
Parallel zu diesen Arbeiten wurden 256
EcoRI+3/MseI+3 AFLP Kombinationen
analysiert. Dabei konnte bisher ein Mar-
ker identifiziert werden, welcher im Ge-
gensatz zu dem Mikrosatelliten auf al-
len drei DH-Populationen polymorph ist
und eine Kopplung mit der TuYV-Re-
sistenz von 1,77 cM zeigt.

Das entsprechende Fragment wurde aus
Silbergelen ausgeschnitten und sequen-
ziert um allelspezifische Primer bzw.
CAPs Marker zu entwickeln, welche in
der praktischen Züchtung nutzbar sind.
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