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Pflanzenzüchtung und Genomanalyse

Einleitung
Die durch Fusarium-Pilze hervorgerufe-
ne partielle Taubährigkeit bei Weizen
stellt weltweit ein Problem dar. Die
Züchtung und der Anbau resistenter Sor-
ten ist die vielversprechendste Strategie
zur Kontrolle von Ährenfusariosen. Die
Resistenz gegenüber Ährenfusariosen ist
allerdings ein genetisch komplexes und
polygen vererbtes Merkmal. Bisher wur-
den bereits sowohl im Sommer- als auch
im Winterweizen sehr viele Studien zur
Kartierung von Resistenz-QTL durchge-
führt. Vor einer züchterischen Anwen-
dung ist es jedoch unerlässlich, detek-
tierte QTL bezüglich ihrer Positionen zu
überprüfen und eine eventuelle Über-
schätzung der Effekte (UTZ et al., 2000)
aufzudecken.
Die Ziele der vorliegenden Studie wa-
ren zum einen, in der Pelikan//Bussard/
Ning8026-Population Resistenz-QTL zu
kartieren und ihr züchterisches Potenzi-
al zu beurteilen, zum anderen sollten die
in der Winterweizenpopulation Dream/
Lynx identifizierten QTL (SCHMOLKE
et al., 2005) mittels Rückkreuzungslini-
en validiert werden.

Material und Methoden
Für die Erstellung der F6:8-SSD-Kartie-
rungspopulation (122 Linien) wurde die
fusariumanfällige Sorte Pelikan mit ei-
ner resistenten DH-Linie (G93010) ge-
kreuzt. Diese geht aus einer Kreuzung
zwischen der Sorte Bussard und der fu-
sariumresistenten chinesischen Sorte
Ning8026 hervor.
Um die in der Dream/Lynx-Kartierungs-
populationen detektierten Resistenz-
QTL (SCHMOLKE et al., 2005) zu va-
lidieren, wurden Linien mit einem rela-
tiv homogenen genetischen Hintergrund
mittels Rückkreuzungs- und Selbstungs-
generationen markergestützt entwickelt.
Resistenzdonoren waren dabei zwei re-

sistente F4-Linien aus der Kartierungs-
population, die mit dem anfälligen Elter
Lynx gekreuzt wurden, gefolgt von zwei
weiteren Rückkreuzungsgenerationen
sowie zwei nachfolgenden Selbstungs-
generationen. Die selektierten Linien, die
2005 im Feld geprüft wurden, befanden
sich in der BC2S2:3-Generation.

Die Pelikan//Bussard//Ning8026-Popu-
lation wurde an vier Umwelten geprüft:
Freising (2005, 2006), Herzogenaurach
(2006) und Eckendorf (2006). Die Prü-
fung der Dream/Lynx-Rückkreuzungs-
linien für die QTL-Validierung erfolgte
2005 an drei Orten: Freising, Seligen-
stadt und Wohlde. Die Versuche waren
jeweils als Gitteranlage mit zwei Wie-
derholungen je Umwelt in 0,6 m2 Par-
zellen angelegt.

Die Fusariuminfektion wurde mittels
mehrmaliger Sprühinokulation mit zwei
hoch aggressiven Fusarium culmorum-
Isolaten (FC33 und FC46) hervorgeru-
fen, die an der Landessaatzuchtanstalt
nach MIEDANER et al. (1996) produ-
ziert wurden. Die Konidiensuspension
(Aufwandmenge 100 ml pro m2) hatte
dabei eine Konzentration von  5x105 Ko-
nidien pro ml.

Die Erfassung der Krankheitssymptome,
die visuell in Prozent befallener Ährchen
erfolgte, begann mit dem Auftreten der
ersten sichtbaren Symptome nach der
letzten Inokulation und wurde je nach
Standort und Befallsentwicklung zwei
bis drei mal wiederholt. Zusätzlich wur-
de der Zeitpunkt des Ährenschiebens in
Tagen nach dem 1. Januar, sowie die
mittlere Wuchshöhe als Distanz vom
Boden bis zur Mitte der Ähre in cm er-
fasst.

Die Genotypisierung der Pelikan//Bus-
sard/Ning8026-Population wurde bis
jetzt mit ca. 250 AFLP-Markern und ei-
nigen SSR-Markern durchgeführt. Für
die Selektion von Genotypen für die

Validierung der Dream/Lynx-QTL wur-
den folgende SSR- und AFLP-Marker
verwendet: GWM82, GWM1011 und
P69M51-175 für das QTL-Intervall auf
Chromosom 6AL sowie GWM46,
BARC72 und P70M56-237 für das QTL-
Intervall auf Chromosom 7BS.
Die statistische Auswertung der phäno-
typischen Daten erfolgte überwiegend
mit SAS Version 9.1 (SAS Institute
2004) bzw. mit Plabstat Version 2P (Utz,
2001). Die Erstellung der genetischen
Karte der Pelikan//Bussard/Ning8026-
Population wurde mit dem Programm
Joinmap Version 3.0 (VAN OORIJEN
und VOORRIPS, 2001) und die QTL-
Verrechnung mit dem Programm Multi-
QTL Version 2.5 durchgeführt (KOROL
et al., 2005).

Ergebnisse und Diskussion

Pelikan//Bussard/Ning8026-Population
Die Linien der Kartierungspopulation
zeigten für die Mittelwerte über die vier
Umwelten 2005-2006 eine kontinuierli-
che Verteilung hinsichtlich des Fusari-
umbefalls. Keine Linie erreichte das
Resistenzniveau des Elters G93010. Die
Heritabilität im weiteren Sinn war für alle
Merkmale hoch. Sie lag für den Befall
bei H2 = 0,84 (95%-iges Konfidenzin-
tervall 0,77-0,88), für die Wuchshöhe bei
H2 = 0,96 (0,95-0,97) und für den Zeit-
punkt des Ährenschiebens bei H2 = 0,92
(0,89-0,95). Die hohen Korrelationen
und Heritabilitäten deuten auf eine gute
Reproduzierbarkeit der phänotypischen
Daten hin.
Die genetische Karte bestand aus 47
Kopplungsgruppen, die insgesamt ca.
1000 cM umfasste. Die Zuordnung der
Kopplungsgruppen zu den Chromoso-
men erfolgte mit SSR-Markern und nul-
litetrasomen Linien. Bisher gelang es 29
der 47 Kopplungsgruppen spezifischen
Chromosomen zuzuordnen.
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In der Population konnten zwei Haupt-
QTL identifiziert werden, die auf den
Chromosomen 5B und 6B lagen. Der
QTL auf Chromosom 5B hatten einen
LOD-Wert von 39 und erklärte 23% der
phänotypischen Varianz. Der QTL auf
Chromosom 6B hatte einen LOD-Wert
von 25 und erklärte 14% der phänotypi-

schen Varianz. Der Resistenz-QTL auf
Chromosom 5B überlappte mit einem
QTL für Wuchshöhe (LOD 36, R2 = 13%)
und für den Zeitpunkt des Ährenschie-
bens (LOD 24, R2 = 19%), der Resistenz-
QTL auf 6B überlappte lediglich mit ei-
nem kleineren QTL für den Zeitpunkt des
Ährenschiebens (LOD 8, R2 = 6%).

Die anfällige Markerklasse ohne Resis-
tenzallele hatte einen durchschnittlichen
Befall von 38%. Verglichen dazu redu-
zierte QTL6B den durchschnittlichen
Befall um 9%, QTL5B um 12% und bei-
de QTL in Kombination um 18% (Ab-
bildung 1).
Beide detektierten QTL sind entschei-
dend für ein gutes Resistenzniveau, da
alle Linien, die eine geringe Anfälligkeit
zeigen mindestens einen der beiden QTL
besitzen (Abbildung 2). Darunter sind
auch Linien, die bei guter Fusariumre-
sistenz gleichzeitig eine akzeptable
Halmlänge aufweisen. Diese Linien lie-
gen bezüglich ihres Resistenzniveaus
und ihrer Wuchshöhe im Bereich zuge-
lassener Sorten (Impression, Solitär und
Petrus; Abbildung 2).
Die genannten QTL sind sehr wahr-
scheinlich Resistenzkomponenten, die
im europäischen Zuchtmaterial bisher
noch nicht eingesetzt wurden. Sie haben
also das Potenzial, um in markergestütz-
ten Rückkreuzungsprogrammen das Re-
sistenzniveau zu erhöhen. Ausgewählte
Linien der Population werden 2007
bereits einer ersten Ertragsprüfung un-
terzogen, um noch mehr Aussagen be-
züglich ihrer Eignung, z.B. als Kreu-
zungseltern, machen zu können. Die vor-
liegende QTL-Kartierung bestätigte so-
wohl QTL5B als auch QTL6B im Win-
terweizen, die beide bereits zuvor im
Sommerweizen detektiert wurden. In ei-
ner Wangshuibai/Alondra-Population
(JIA et al., 2005) konnte ein Resistenz-
QTL auf Chromosom 5B identifiziert
werden. Zuvor detektierte QTL auf
Chromosom 6B stammten von Ning
894037 bzw. Sumai 3 (SHEN et al.,
2003; YANG et al., 2003), wobei der von
Sumai 3 stammende QTL auf Chromo-
som 6B kürzlich feinkartiert wurde
(CUTHBERT et al., 2006).

QTL-Validierung in den Dream/
Lynx-Rückkreuzungslinien
Die Rückkreuzungslinien zeigten hin-
sichtlich des Fusariumbefalls eine kon-
tinuierliche Verteilung, die jedoch stark
linksschief war. Die Heritabilität für den
Befall lag bei H2 = 0,82 (95%-iges Kon-
fidenzintervall 0,78-0,85). Eine Linie mit
beiden positiven QTL-Allelen (QTL6AL
und QTL7BS) erreichte das Resistenz-
niveau des Kreuzungselters Dream. Die

Abbildung 1: Boxplot-Verteilungen der vier Markerklassen mit den anfälligen
und/oder resistenten Allelen der QTL-Regionen auf den Chromosomen 5B und
6B. Die Daten basieren auf den Mittelwerten über die vier Umwelten. Durchge-
zogene Linien: Median, +: Mittelwerte. Verschiedene Buchstaben weisen auf
signifikante Unterschiede hin (SCHEFFE-Test, p < 0,05).

Abbildung 2: Fusariumbefall in Abhängigkeit der Wuchshöhe aufgeteilt ent-
sprechend der vier Markerklassen mit den anfälligen und/oder resistenten Al-
lelen der QTL-Regionen auf den Chromosomen 5B und 6B inklusive Kreu-
zungseltern und Sorten als Vergleich (Impression, Solitär, Petrus). Die Daten
basieren auf den Mittelwerten über die vier Umwelten.
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QTL-Validierung bestätigte die signifi-
kanten Effekte der beiden Haupt-QTL
auf den Chromosomen 6AL und 7BS.
Qfhs.lfl-6AL und Qfhs.lfl-7BS reduzier-
ten den Befall um jeweils 12% im Ver-
gleich zur anfälligen Markerklasse ohne
Resistenzallele, beide QTL in Kombina-
tion führten zu einem durchschnittlich
16% niedrigeren Befall (Abbildung 3).
Beide QTL hatten außerdem einen Ein-
fluss auf die Wuchshöhe. Dabei führte

QTL6AL zu durchschnittlich 14 cm hö-
heren Pflanzen, während QTL7BS die
Wuchshöhe um durchschnittlich 9 cm
vergrößerte. Genotypen, die beide Re-
sistenzallele kombiniert aufwiesen, wa-
ren im Vergleich zur anfälligen Marker-
klasse um durchschnittlich 16 cm höher
(Abbildung 3).
Bezüglich dem Zeitpunkt des Ähren-
schiebens konnte kein Unterschied zwi-
schen den vier Markerklassen gefunden

Abbildung 3: Boxplot-Verteilungen der vier Markerklassen mit den anfälligen
(A) und/oder den resistenten (R) Allelen der QTL-Regionen auf den Chromo-
somen 6AL und 7BS. Die Daten basieren auf den Mittelwerten über die drei
Umwelten 2005. Durchgezogene Linien: Median, +: Mittelwerte. Verschiedene
Buchstaben weisen auf signifikante Unterschiede hin (SCHEFFE-Test, p< 0,05).

Abbildung 4: Fusariumbefall in Abhängigkeit der Wuchshöhe aufgeteilt entsprechend der vier Markerklassen mit den
anfälligen und/oder resistenten Allelen der QTL-Regionen auf den Chromosomen 6AL und 7BS inklusive Kreuzungs-
eltern und Sorten als Vergleich (Solitär, Petrus). Die Daten basieren auf den Mittelwerten über die drei Umwelten 2005.

werden. Die Ergebnisse der QTL-Vali-
dierung im rekurrenten Elter bestätigen
die Kartierung der Haupt-QTL von
SCHMOLKE et al. (2005), wobei die Ef-
fekte der genannten QTL in den Rück-
kreuzungslinien in etwa den additiven
Effekten dieser QTL in der Kartierungs-
population entsprachen.

Dass die beiden QTL entscheidend für
ein gutes Resistenzniveau sind, verdeut-
licht auch die Tatsache, dass der Groß-
teil der Rückkreuzungslinien mit
mindestens einem der beiden QTL eine
deutlich niedrigere Anfälligkeit als der
Elter Lynx zeigt (Abbildung 4), obwohl
mit diesem bei der Entwicklung der Li-
nien für die QTL-Validierung drei mal
gekreuzt wurde.

Zudem ist es mittels der genannten QTL
möglich, Linien zu selektieren, die bei
guter Fusariumresistenz gleichzeitig eine
akzeptable Halmlänge aufweisen.

Unter den Rückkreuzungslinien befinden
sich mehrere Genotypen, die bezüglich
Befall und Wuchshöhe im Bereich der
zugelassenen Sorten Solitär und Petrus
liegen. Außerdem gibt es einige Linien,
die im Vergleich zu Solitär und Petrus
zwar einen etwas höheren durchschnitt-
lichen Befall aufweisen, jedoch um ca.
10 cm kürzer sind.

Diese ebenfalls sehr interessanten Geno-
typen wurden bereits vermehrt, so dass
sie 2006/2007 einer ersten Ertragsprü-
fung unterzogen werden.
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