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Pflanzenzüchtung und Genomanalyse

Die durch Pilzpathogene der Gattung Fu-
sarium verursachten Ährenfusariosen
besitzen weltweit eine erhebliche ge-
sundheitliche und wirtschaftliche Bedeu-
tung. Neben den negativen Auswirkun-
gen auf Ertrag und Verarbeitungsquali-
tät kann Fusarium-Befall zur Kontami-
nation des Erntegutes mit Pilzgiften (My-
kotoxinen) führen. Dabei stellen
insbesondere die Mykotoxine Deoxyni-
valenol (DON) und Nivalenol (NIV)
durch die toxische Belastung von Getrei-
demehl und Schrot ein beträchtliches
Gesundheitsrisiko für Mensch und Tier
dar. Das Ziel des hier vorgestellten Pro-
jektes ist die Identifizierung und Kartie-
rung von resistenz-assoziierten Kandida-
tengenen und Resistenzgenanaloga
(RGA) in den Populationen ́ Dream´ (re-
sistent) x ́ Lynx´ (anfällig) und ́ G16-92´
(resistent) x ´Hussar´ (anfällig). Unter
Verwendung einer bereits bestehenden
QTL-Karte werden im Weiteren funkti-
onelle diagnostische Selektionsmarker
für Fusarium-Resistenz entwickelt.
Für das Ausgangsmaterial für den Kan-
didatengenansatz, die beiden Winterwei-
zenpopulationen ´Dream´/´Lynx´ sowie
´G16-92´/´Hussar´ der LfL Bayern, Frei-
sing, liegen QTL Karten für Fusarium-

Resistenz vor (SCHMOLKE et al. 2005,
TAG 111, 747-756; HARTL, unveröff.).
In der Population ´Dream´/´Lynx´ wur-
den QTL auf den Chromosomen 6AL,
1B, 2BL und 7BS, in der Population
´G16-92´/´Hussar´ auf 1A, 1BS, 2BL
und 4A identifiziert. Über die beiden
Kreuzungen hinaus wird die Kandidaten-
genanalyse an einem Kernsortiment be-
stehend aus Weizenherkünften mit un-
terschiedlichen Fusarium-Resistenzei-
genschaften durchgeführt. Im Rahmen
der Kandidatengenanalyse werden Pri-
mer für Weizen-RGA-Motive (NBS,
TIR, LRR, CC) sowie Primerkombina-
tionen resistenzassoziierter ESTs basie-
rend auf Sequenzinformationen öffent-
licher Datenbanken sowie der Fachlite-
ratur entwickelt. Die PCR Produkte wer-
den reamplifiziert und sequenziert.
Durch Sequenzanalyse werden SNPs
und INDELs für eine weitere Kartierung
identifiziert. Basierend auf den spezifi-
schen Sequenzinformationen amplifi-
zierter RGA- und EST-Introns werden
lokusspezifische Primer abgeleitet. Die
resultierenden genspezifischen Fragmen-
te werden im Kernsortiment differenzie-
render Weizenlinien amplifiziert. Allel-
spezifische Marker werden gestützt auf
eine vergleichende Sequenzanalyse der

generierten PCR-Produkte entwickelt.
Um die Expressionsunterschiede der
identifizierten differentiellen Kandida-
tengene und ESTs möglichst exakt zu
analysieren, wird zusätzlich eine quan-
titative PCR (qPCR) durchgeführt.
Für die Lokalisation der ESTs und für
die Klärung des Einflusses der resistenz-
assoziierten Gene auf die Fusarium-Re-
sistenz in den vorgegebenen Populatio-
nen werden die amplifizierten ESTs über
eine SNP-Analyse, Southern-Hybridisie-
rung oder als PCR-Marker in die Wei-
zen-Kartierungspopulationen ´Dream´/
´Lynx´ bzw. ´G16-92´/´Hussar´ inte-
griert. Hierdurch kann eine vergleichen-
de Kartierung im Hinblick auf die bereits
lokalisierten QTL für Fusarium-Resis-
tenz erfolgen. Die detektierten SNPs
bzw. INDELs bilden die Grundlage für
die Entwicklung funktioneller diagnos-
tischer Marker für die praktische Pflan-
zenzüchtung auf Fusarium-Resistenz.
Durch eine Assoziationsstudie an einem
umfassenderen Sortiment von Weizen-
herkünften kann die Effizienz der ent-
wickelten funktionellen Marker für eine
markergestützte Selektion beurteilt bzw.
Haplotypen mit einem erhöhten Resis-
tenzpotential identifiziert werden.


