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Die Genetik der Fusariumresistenz in europaischem Winterweizen

Jennifer Haberle?!, Josef Holzapfel* und Lorenz Hartl**

Abstract

The analysis of four mapping populations segregating
at the Rht-D1 locus together with previous studies in
UK winter wheat revealed that the semi-dwarfing allele
Rht-D1b seems to be the major source for FHB suscepti-
bility in European winter wheat. Beside this major QTL
at the Rht-D1 locus, FHB resistance in winter wheat is
based on a higher number of QTL (4-10) with small to
moderate effects depending on the genetic background
and environment.

A comparison considering already published results from
European winter wheat resulted in 27 regions repeatedly
associated with FHB resistance. This indicates that FHB
resistance is inherited in a complex manner by partially
similar genes with varying effects and that even QTL
with smaller effects can be identified reliably. In addition
to Rht-D1, further important QTL (Qfhs.Ifl-1BL, Qfhs.
Ifl-6AL, Qfhs.Ifl-7BS) were identified mapping to clusters
of loci involved in FHB resistance. The verification of
these QTL in a more homogeneous genetic background
revealed a relative reduction of FHB severity between
27% and 42%. Furthermore, their importance for a good
FHB resistance level is highlighted by the fact that the
most resistant genotypes carried at least one of the men-
tioned resistance alleles.
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Einleitung

Die durch Fusarium-Pilze hervorgerufene partielle Tau-
bahrigkeit bei Weizen stellt weltweit ein Problem dar. Die
Zuchtung und der Anbau resistenter Sorten ist die vielver-
sprechendste Strategie zur Kontrolle von Ahrenfusariosen.
Die Resistenz gegeniiber Ahrenfusariosen ist allerdings ein
genetisch komplexes und polygen vererbtes Merkmal. Auf-
grund der limitierten genetischen Diversitat im europaischen
Genpool wird angenommen, dass die Fusariumresistenz
zumindest teilweise auf denselben Resistenzloci beruht.
Mittels molekularer Markeranalyse kann eine Aussage tiber
die Resistenzen unterschiedlicher Genotypen gemacht wer-
den. Ziele der vorliegenden Studie waren (1) die Positionen
von Resistenz-QTL verschiedener Winterweizensorten
untereinander und mit bisher publizierten Studien zu verglei-
chen (2) den Einfluss des Kurzstrohgens Rht-D1b auf den
Befall mit Ahrenfusariosen in vier Kartierungspopulationen
zu ermitteln und (3) die Effekte ausgewahlter Resistenz-
QTL in einem homogeneren genetischen Hintergrund zu
Uberprifen.

Material und Methoden

Fur die Erstellung der vier Kartierungspopulationen wurden
jeweils die resistenten Sorten Apache, History, Romanus
und Solitér (alle Trager des Rht-D1a-Allels) mit den anfal-
ligen halbverzwergten (Rht-D1b-Allel) Sorten Biscay, Ru-
bens, Pirat und Travix gekreuzt. Die Populationen bestanden
jeweils aus 103-216 RILs und wurden in den Jahren 2005
und 2006 an vier bis funf Standorten nach Spriihinokulation
mit F. culmorum evaluiert. Die Erfassung der phénotypi-
schen Daten, die Genotypisierung sowie die QTL-Analyse
far die Merkmale Fusariumbefall, Wuchshéhe und den
Zeitpunkt des Ahrenschiebens wurden bereits von VOSS
et al. (2008) und HOLZAPFEL et al. (2008a und 2008b)
beschrieben. Im Falle einer eindeutigen Uberlappung der
ermittelten 95%-igen Vertrauensintervalle wurde von einer
Ubereinstimmung der QTL ausgegangen. Zusatzlich wurden
alle publizierten QTL flr den Vergleich mit einbezogen,
deren wahrscheinlichste Position (ermittelt anhand des
angegebenen Markerintervalls bzw. der LOD-Kurve) mit
den QTL-Konfidenzintervallen in den hier untersuchten
Populationen tberlappte. Dabei wurden QTL fir folgende
Merkmale, die mit der Fusariumresistenz in Verbindung
stehen, aus den publizierten Studien beriicksichtigt: Typ
I Eindringungsresistenz, Typ Il Ausbreitungsresistenz,
kombinierte Typ I+11 Resistenz, DON-Resistenz, relatives
Ahrchengewicht von infizierten gegeniiber Kontrollahren,
Gehalt an pilzlicher DNA und Bliitendffnungswinkel.

Um die in der Dream/Lynx-Kartierungspopulationen
detektierten Resistenz-QTL auf den Chromosomen 6AL
und 7BS (SCHMOLKE et al. 2005) zu validieren, wurden
Linien mit einem relativ homogenen genetischen Hinter-
grund mittels Riickkreuzungs- und Selbstungsgeneratio-
nen markergestiitzt entwickelt (HABERLE et al. 2007).
Resistenzdonoren waren dabei zwei resistente F4-Linien
aus der Kartierungspopulation, die mit dem anfélligen
Elter Lynx gekreuzt wurden, gefolgt von zwei weiteren
Ruckkreuzungsgenerationen sowie zwei nachfolgenden
Selbstungsgenerationen. Die selektierten Linien, die 2005
an drei Standorten im Feld geprift wurden, befanden sich

in der BC,S, .-Generation.

Um den phénotypischen Effekt des von Cansas stammen-
den Resistenz-QTL Qfhs.Ifl-1BL in einem homogeneren
genetischen Hintergrund abschdtzen zu kdnnen, wurden
Nachkommen von vier F,_-Linien der urspringlichen
Cansas/Ritmo-Kartierungspopulation (KLAHR et al. 2007)
selektiert und vermehrt, die bezilglich dieses Haupt-QTL
noch spalteten. Insgesamt wurden 2007 und 2008 90 aus-
gewdhlte Linien in 4 Umwelten nach Spriihinokulation
mit F. culmorum gepruft. Eine QTL Meta-Analyse fir die
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integrierte Karte von Chromosom 1BL wurde mit dem
Programm BioMERCATOR Version 2.1 durchgefihrt
(ARCADE et al. 2004).

Alle Feldversuche waren als Gitteranlage angelegt, deren
Auswertung mit Plabstat Version 2P (Utz 2001) erfolgte.
Weitere statistische Analysen wurden mit SAS Version 9.1
(SAS Institut Inc. 2004) durchgefuhrt.

Ergebnisse und Diskussion

In der Apache/Biscay-Population konnten insgesamt 13
signifikante (P < 0,001) Resistenz-QTL gegen Ahrenfusa-
rium identifiziert werden, in der History/Rubens-Population
8, in der Romanus/Pirat-Population 14 und in der Solitéar/
Travix-Population 18 (HOLZAPFEL et al. 2008a und
2008b). Der QTL mitdem groften Effekt wurde in allen vier
Populationen beim Rht-D1-Locus gefunden. Die Donoren
des QTL waren dabei jeweils die Tréger des Wildtypallels
Rht-Dla (Apache, History, Romanus, Solitér). Der QTL
fuhrte je nach Population zu einer relativen Befallsreduktion
zwischen 14,2% und 31,5% bei gleichzeitiger Verlangerung
der Halmlange um 5,7-17,1 cm. Der negative Effekt des
Kurzstrohgens Rht-D1b auf die Fusariumresistenz wurde
auch schon in anderen Winterweizenpopulationen beob-
achtet (DRAEGER et al. 2007, SRINIVASACHARY et al.
2008). Auch in den Populationen Dream (Rht-D1a)/Lynx
(Rht-D1b), G16-92 (Rht-D1a)/Hussar (Rht-D1b) und Can-
sas (Rht-D1a)/Ritmo (Rht-D1b) konnte jeweils ein Haupt-
QTL am Rht-D1-Locus identifiziert werden. Der negative
Effekt von Rht-D1b auf die Fusariumresistenz kdnnte auf
der gleichzeitigen Vererbung eng gekoppelter ,,schadlicher*
Gene beruhen oder auf Pleiotropie. Das Protein, das von
Rht-D1 codiert wird, ist ein Ortholog von GAI (Gibberellin
Acid Insensitive) aus A. thaliana mit einer sogenannten
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Abbildung 1: Boxplot-Verteilung der fur die QTL-Verifikation
selektierten 90 Genotypen nach Sprihinokulation mit F.
culmorum - aufgeteilt nach den beiden Markerklassen mit
demanfalligen (A) bzw. resistenten (R) Allel von Qfhs.Ifl-1-
BL. Die 90 Genotypen gehen zuriick auf vier beztiglich Qfhs.
Ifl-1BL heterozygote F, -Linien der urspringlichen Cansas/
Ritmo-Kartierungspopulation (KLAHR et al. 2007). Die Daten
basieren auf den Mittelwerten Uber vier Umwelten der Jahre
2007 und 2008. Durchgezogene Linie: Median, +: Mittelwerte.
Verschiedene Buchstaben weisen auf signifikante Unterschiede
nach einem Scheffé-Test hin (P < 0,05).
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DELLA-Doméne (HEDDEN 2003). Aufgrund der Eigen-
schaften dieses Proteins scheinen pleiotrope Effekte von
Rht-D1b auf die Fusariumresistenz wahrscheinlich.

Der Vergleich von QTL-Positionen der vier Winterwei-
zenpopulationen sowohl untereinander als auch mit bisher
publizierten Studien ergab neben der Rht-D1-Region 26
weitere Genomregionen, die wiederholt mit Fusariumre-
sistenz assoziiert wurden. Bezieht man in die Vergleiche
auch Studien aus dem Sommerweizen mit ein konnten sogar
32 ,,QTL-Cluster* identifiziert werden. Trotz variierender
QTL-Effekte in verschiedenen Umwelten bzw. Populatio-
nen konnte fiir eine Vielzahl von QTL Ubereinstimmungen
gefunden werden. Dies zeigt, dass die Fusariumresistenz
zwar sehr komplex, aber oft durch gleiche Genomregionen
mit variierenden Effekten vererbt wird und dass selbst
QTL mit kleineren Effekten zuverlassig detektiert werden
kdnnen.

Das Konfidenzintervall des Haupt-QTL (jetzt Qfhs.Ifl-1BL)
aus der Cansas/Ritmo-Population (KLAHR et al. 2007)
Uberlappte mit QTL, die auch in den Populationen Apache/
Biscay, History/Rubens und Romanus/Pirat identifiziert
werden konnten und dort je nach Population und Umwelt
zwischen 1% und 14% der phanotypischen Varianz erklar-
ten (HOLZAPFEL et al. 2008a). Der Effekt des QTL kam
dabei je nach Kreuzung vom resistenten (Cansas, History)
oder vom anfalligen (Biscay, Pirat) Elter. Der AFLP-
Markerlocus XP6451-190 kartierte in allen vier genannten
Populationen auf den langen Arm von Chromosom 1BL und
lag dabei immer innerhalb des QTL-Vertrauensintervalls. Er
zeichnete sich auRerdem durch eine gleichbleibende Phase
aus: bei Genotypen mit Resistenzallel fehlte das entspre-
chende Markerfragment. Eine nachfolgende Meta-Analyse
mit der integrierten Karte von Chromosom 1BL bestatigte,
dass es sich bei dem in den Sorten Biscay, Cansas, History
und Pirat identifizierten QTL tatsdchlich um denselben
QTL handelte.

In den zur QTL-Verifikation erstellten Linien mit homoge-
nerem genetischem Hintergrund fiihrte das Resistenzallel
des QTL Qfhs.Ifl-1BL sogar zu einer relativen Befallsre-
duktion von 42% im Vergleich zur anfalligen Markerklasse
ohne Resistenzallel (Abbildung 1). Dabei hatte der QTL
keinen Effekt auf die Wuchshéhe, jedoch verzdgerte er
den Zeitpunkt des Ahrenschiebens signifikant (P < 0,05)
um einen Tag. Dass es sich hierbei um einen wichtigen
Genort fur die Fusariumresistenz handelt, zeigte sich auch
dadurch, dass alle Linien mit geringem Befallsniveau den
QTL aufwiesen (Abbildung 1). Ohne diesen QTL erreichte
keine Linie einen Befall unter 15%.

Weitere interessante Genombereiche, die wiederholt mit der
Fusariumresistenz assoziiert waren, befanden sich auf den
Chromosomen 6AL und 7BS. Auf Chromosom 6AL konn-
ten in den Populationen Dream/Lynx (SCHMOLKE et al.
2005), Apache/Biscay (HOLZAPFEL et al. 2008a), Spark/
Rialto (SRINIVASACHARY et al. 2008) und ND2603/
Butte86 (ANDERSON et al. 2001) tberlappende QTL
gefunden werden. In dem QTL-Cluster auf Chromosom
7BS Uberlappten QTL, die von Dream (SCHMOLKE et al.
2005) und Cansas (KLAHR et al. 2007) sowie den beiden
asiatischen Sommerweizen Wangshuibai (JIA et al. 2005)
und Ning7840 (GUPTA et al. 2000) stammten.
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Abbildung 2: Boxplot-Verteilungen der fur die QTL-Ve-
rifikation erstellten BC,S, ,-Linien (Dream/Lynx*4) nach
Sprihinokulation mit F. culmorum - aufgeteilt nach den vier
Markerklassen mit den anfalligen (A) und/oder den resistenten
(R) Allelen der QTL Qfhs.Ifl-6AL und Qfhs.Ifl-7BS. Die Daten
basieren auf den Mittelwerten Uber drei Umwelten 2005.
Durchgezogene Linien: Median, +: Mittelwerte. Verschiedene
Buchstaben weisen auf signifikante Unterschiede nach einem
Scheffé-Test hin (P < 0,05).

Die QTL-Validierung bestétigte die signifikanten Effekte
der beiden von Dream kommenden Haupt-QTL auf den
Chromosomen 6AL und 7BS in BC,S, ,-Rlckkreuzungs-
linien (Dream/Lynx*4) (HABERLE et al. 2007). Qfhs.
Ifl-6AL und Qfhs.Ifl-7BS fuihrten jeweils zu einer relativen
Befallsreduktion von 27% im \Vergleich zur anfalligen Mar-
kerklasse ohne Resistenzallele, beide QTL in Kombination
reduzierten den relativen Befall um 36% (Abbildung 2).
Beide QTL hatten auBerdem einen Einfluss auf die Wuchs-
hohe. Dabei fiihrte Qfhs.Ifl-6AL zu durchschnittlich 14 cm
héheren Pflanzen, wahrend Qfhs.Ifl-7BS die Wuchshéhe
um durchschnittlich 9 cm vergroRierte.

Genotypen, die beide Resistenzallele kombiniert aufwie-
sen, waren im Vergleich zur anfélligen Markerklasse um
durchschnittlich 16 cm hoher. Beziiglich dem Zeitpunkt
des Ahrenschiebens konnte kein Unterschied zwischen
den vier Markerklassen gefunden werden. Die Ergebnisse
der QTL-Validierung im rekurrenten Elter bestétigten die
Kartierung der Haupt-QTL von SCHMOLKE et al. (2005),
wobei die Effekte der genannten QTL in den Riickkreu-
zungslinien in etwa den additiven Effekten dieser QTL in
der Kartierungspopulation entsprachen.

Dass die beiden QTL entscheidend fiir ein gutes Resis-
tenzniveau sind, verdeutlicht auch die Tatsache, dass der
GroRteil der Ruckkreuzungslinien mit mindestens einem
der beiden QTL eine deutlich niedrigere Anfalligkeit als
der Elter Lynx zeigt, obwohl mit diesem bei der Entwick-
lung der Linien fiir die QTL-Validierung drei mal gekreuzt
wurde.
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