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Einleitung

Die Verbesserung von quantitativen
Merkmalen bei landwirtschaftlichen
Kulturpflanzen, wie z.B. Ertrag und
Qualitdt, beruhte bisher fast ausschlief3-
lich auf der Neukombination von Genen
bzw. Allelen innerhalb der Hochlei-
stungssorten. Die Einkreuzung von Wild-
formen wird auBer in der Resistenzziich-
tung kaum genutzt, da Wildformen ge-
rade im Hinblick auf die Verbesserung
quantitativer Merkmale viele negative
Eigenschaften im Vergleich zu den heu-
tigen Zuchtformen besitzen. Eine Bewer-
tung des genetischen Potentials der Wild-
formen im Hinblick auf die Verbesserung
von Hochleistungseltern ist von ziichte-
rischem Interesse, um eine mogliche Ein-
schrankung der genetischen Diversitit
zwischen den heute vorkommenden Kul-
tursorten zu verhindern.

Mit Hilfe der Strategie der AB-QTL-
Analyse (Advanced Backcross Quanti-
tative Trait Locus Analysis), welche von
TANKSLEY und NELSON (1996) ent-
wickelt wurde, sollen Wildformgene fiir
die Ziichtung nutzbar gemacht werden.
Die Strategie beruht darauf, daf3 vorteil-
hafte QTL-Allele der Wildformen vor
dem genetischen Hintergrund eines
Hochleistungselters identifiziert und an-
schlieBend tiber die Stufe der NILs (Nahe
Isogene Linien) in der Kulturform sta-
bilisiert werden konnen. Bei der Durch-
fiihrung einer AB-QTL-Analyse wird
nicht in der F -Population mit der Eva-
luierung der quantitativen Merkmale
begonnen, sondern es wird zuvor zwei-
bis dreimal mit dem Kulturelter zuriick-
gekreuzt. Durch die Einschriankung des
Genomanteils des Wildelters konnen in
jeder einzelnen Linie der Riickkreu-
zungspopulation Merkmale wie z.B. Er-
trag oder Qualitét besser erfalit werden,
da sowohl unerwiinschte Allele der Wild-
formen, als auch epistatische Gen-Effek-
te reduziert werden.
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Wie in der Abbildung 1 dargestellt, ist
bereits in der BC, der Wildgerstenanteil
am Gesamtgenom auf durchschnittlich
12,5 % reduziert und es ist daher mog-
lich bereits in dieser Stufe eines Riick-
kreuzungprogrammes auf Ertrags- bzw.
Qualititsmerkmale zu bonitieren. Es ist
jedoch wichtig einen mdglichst grofen
Anteil des Wildformgenoms in der ge-
samten Population zu erhalten, um mog-
liche positive Gen-Effekte nicht zu ver-
lieren. Daher ist in den einzelnen Riick-
kreuzungsstufen nur eine milde Selek-
tion durchzufiihren. Mittels molekularer
Marker wird die Genotypisierung der
Riickkreuzungspopulation durchgefiihrt.
So konnen DNA-Segmente identifiziert
werden, welche einen signifikanten Bei-
trag fiir das untersuchte quantitative
Merkmal zeigen. Erste erfolgreiche An-
wendungen der AB-QTL-Analyse liegen

fiir Tomate (TANKSLEY et al. 1996,
FULTON et al. 1997) und Reis (XIAO
etal. 1997) vor. XIAO et al. (1997) konn-
ten z.B. in einer Arbeit mit Hybridreis,
den Ertrag des verwendeten Hochlei-
stungselters durch die Einkreuzung von
Wildformallelen um 18 % steigern. Im
Bereich der Tomatenziichtung konnte
FULTON et al. (1997) mit der Einkreu-
zung der Wildform Lycopersicon escu-
lentum den Ertrag um 34 % bzw. das
Fruchtgewicht um 46 % erhohen.

Die vorliegende Arbeit dient dem Ziel,
QTLs aus der Gerstenwildform Horde-
um vulgare ssp. spontaneum (Linie ISR
101-23) in zwei BC_F,-Populationen zu
identifizieren, welche gegeniiber den re-
kurrenten Kultureltern (Sommergersten-
sorten Apex bzw. Harry) einen merk-
malssteigernden bzw. positiven Effekt
aufweisen.
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Abbildung 1: Riickkreuzungsschema einer AB-QTL-Analyse mit Genotypisie-

rung in der BC, (GANAL, 1998)
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Tabelle 1: Ubersicht iiber bisher verdffentlichte AB-QTL-Analysen bei den Kul-

turformen Reis und Tomate

Kulturform Wildform QTL-Effekte Quelle

Reis Qryza rufipogon Ertrag: + 18% Xiao et al. 1996

Tomate Lycopersicon Ertrag: + 17% Tanksley et al. 1996
pimpinellifolium Fruchtgewicht: + 14%

Tomate Lycopersicon Ertrag: + 34% Fulton etal. 1997
peruvianum Fruchtgewicht: + 46%

Tomate Lycopersicon Ertrag: + 15% Bernacchi et al. 1998
hirsutum

Material und Methoden

Pflanzenmaterial

Fiir die Erhebung der phénotypischen
Daten standen zwei Riickkreuzungspo-
pulationen zur Verfiigung. Als Kulturel-
ter bzw. auch als rekurrenter Elter wur-
den die Sommergersten Sorten Harry
bzw. Apex ausgewihlt. Die Wildform
ISR 101-23 stellte in beiden Kreuzungs-
populationen die Donorpflanze dar, wel-
che aus Kisalon in Israel stammt
(FISCHBECK et al. 1976). In der Apex-
Kreuzungspopulation stehen 136 BC F -
Pflanzen, in der Harry-Population 164
BC,F,-Pflanzen zur Verfiigung. Die Er-
stellung der beiden genannten Riickkreu-
zungspopulationen erfolgte am Institut
fiir Pflanzenbau und Pflanzenziichtung
der Universitit zu Kiel.

Die Untersuchung der genetischen Ab-
stinde der verwendeten Marker erfolgt
an 94 F_-Pflanzen, welche auf die Kreu-
zung der Kulturgerste Apex mit der
Wildgerste ISR 101-23 zuriickgehen.
Das Saatgut der gepriiften Linien stamm-
te jeweils aus dem Erntegut einer Hand-
ernte, um Vermischungen zu vermeiden.

Durchfiihrung der
Phanotypisierung

Die Phénotypisierung erfolgte an den
BC,F, abgeleiteten Linien in BC,F,,
BC,F, und BC,F, der beiden Riickkreu-
zungspopulationen. Die Feldversuche
wurden dreijahrig auf dem Versuchsgut
Dikopshof der Universitéit Bonn in K6ln-
Wesseling mit je drei Wiederholungen
pro Linie durchgefiihrt. Als Versuchsan-
lage diente in den ersten beiden Jahren
die Blockanlage, im Versuchsjahr "99
wurde die Randomisierung der einzelnen
Linien dahingehend eingeschrénkt, dafl
eine Sortierung in Bezug auf die Wuchs-
hohe der einzelnen Linien vorgenommen
wurde. Dies sollte die Beeinflussung sehr
groB3wiichsiger Linien auf die Nachbar-
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parzelle minimieren. Die Randomisie-
rung wurde mit der Software Alpha+ von
WILLIAMS und TALBOT (1993)
durchgefiihrt. Pflanzenproben wurden zu
den Terminen Bestockung (EC 25), Blii-
te (EC 65) und Vollreife (EC 90) gezo-
gen und anschlieBend die Trockenmas-
se (TM) festgestellt. Anhand dieser Er-
gebnisse konnten die physiologischen
Merkmale der einzelnen Genotypen im
Hinblick auf vegetative und generative
Wachstumsraten bestimmt werden.
Wihrend der Vegetationsperiode wurden
die Merkmale Pflanzenhohe, Ahrenlin-
ge und zum Erntetermin dann die fol-
genden Merkmale bestimmt: Biomasse
pro Pflanze, Ahren pro Pflanze, Kérner
pro Ahre, Tausendkorngewicht und
Kornertrag pro Pflanze.

Durchfiihrung der
Genotypisierung

Zur Genotypisierung der beiden Riick-
kreuzungspopulationen werden haupt-
sdachlich Mikrosatelliten (WEISSEN-
BACH et al. 1992) verwendet. Bei den
Sequenzen handelt es sich groftenteils
um verdffentlichte Sequenzen (BEK-
KER und HEUN 1995, LIU et al. 1996,
RUSSEL et al. 1997, STRUSS und
PLIESKE 1998, WAUGH et al. im
Druck). Es stehen jedoch auch aus eige-
nen Recherchen in der EMBL-Genbank
Primerkombinationen zur Verfiigung,
welche mit der Software Primer3 von
ROZEN und SKALESKY (http://www-

genome.wi.mit. du/cgi-bin/primer/
primer3.cgi) ermittelt worden sind.

In der Apex-Riickkreuzungspopulation
stehen zusatzlich 12 AFLP-Marker zur
Verfiigung, welche auf die Primerkom-
binationen E37/M33 und E46/M32 zu-
riickgehen.

Die Auftrennung der amplifizierten Ban-
den erfolgt je nach FragmentgroBe in 6
bzw. 8 %igen Polyacrylamidgelen, bei 90
Watt. Die Anfarbung der Gele erfolgte
mittels Silbernitrat (Promega, Mann-
heim). Es standen in der Apex-Popula-
tion 60 Marker und in der Harry-Popu-
lation 30 Marker zur Verfiigung. Fiir die
Untersuchung der Bedeutung des gene-
tischen Hintergrundes standen fiir die
beiden Kreuzungspopulationen 15 ge-
meinsame Marker zur Verfligung.

Die genetischen Abstinde der in den
Riickkreuzungspopulationen verwende-
ten Marker wurden in einer F -Popula-
tion der Kreuzung Apex x ISR 101-23
bestimmt. Die ermittelten genetischen
Absténde werden anschliefend auch fiir
die Intervallanalyse der Harry-Popula-
tion verwendet, da keine wesentlichen
Unterschiede in der Reihenfolge bzw. in
den Abstinden zwischen den beiden F -
Populationen ermittelt werden konnten.

Datenanlyse und Detektion der
QTLs

Die Berechnung der QTLs wird mit dem
Software Programm Q-Gene 2.30 von
NELSON (1997) durchgefiihrt. Die bis-
herigen Ergebnisse der QTL-Analyse be-
ziehen sich auf eine Lineare Regres-
sionsrechnung (single-point-analyse)
von Phénotyp auf Marker, da eine ab-
schlieBende Bestimmung der geneti-
schen Abstinde der verwendeten Mar-
ker noch nicht vorliegt. Als Signifikanz-
niveau fiir die Detektion eines QTLs
wurde eine Irrtumswahrscheinlichkeit
von u< 0,001 festgelegt.

Tabelle 2: Anzal]_l lokalisierter QTLs der Merkmale Pflanzenhéhe, Ahrenlénge,
Karyopsen pro Ahre, TKG, Kornertrag pro Pflanze und generativer Wachstums-
rate. Irrtumswahrscheinlichkeit: P<0,001

Anzahl insgesamt

positive QTLs

Population Jahr gefundener QTLs der Wildgerste
1997 13 5
Apex 1998 15 3
1999 8 1
1997 31 7
Harry 1998 45 1
1999 34 6
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Tabelle 3: Darstellung der Effekte auf die Merkmalsauspragung, in der Harry-
Riickkreuzungspopulation, detektiert durch vier verschiedene Mikrosatelliten-
Marker (A = Kulturelterallel, a = Wildelterallel, 6 = senkender Effekt, i =erhéhender
Effekt)

Effekt auf die Merkmalsauspragung

Pflanze gemessen wurden. Wie darge-
stellt besteht bei den Markern MGB 47
und MGB 52 in der homozygoten Ge-
notypklasse des Kulturelters eine sen-
kende Wirkung in Bezug auf die aufge-

der Genotypklassen fithrten Merkmale. Eine erh6hende Wir-
Merkmale Mikrosat. AA aa L
kung auf die vier angesprochenen Merk-
Pflanzenhéhe MGB 47 0 fi male ist beim homozygoten Wildelteral-
ﬁhrenlé‘mge/Ah < mgg ZZ 0 A lel festzustellen. Eine entgegengesetzte
aryopsen/Ahre fi 0 . L .
Kornertrag/Pfl. MGB 173 A o Wirkung zeigt sich bei den Markern

Tabelle 4: Darstellung der Merkmalsauspragungen bei MGB 47 in der Harry-
Riickkreuzungspopulation

Signifikanzschwellen: n.s. = nicht signifikant, * = P<0,05, ** = P<0,01 und
*** = P<0,001; @ Harry = Mittel der Sorte Harry; @ Pop% = @ Pop.*100/@ Harry,
AA% = AA*100/9 Harry, Aa% =Aa*100/@ Harry, aa% = aa*100/@ Harry; 9Pop.,
AA, Aa, aa = Mittel der Kreuzungspopulation bzw. der Genotypklassen

MGB 46 und MGB 173. Durch die Kom-
plexitdt und auch die Vielfalt der beein-
flussten Merkmale ist zu vermuten, dass
durch die vier angesprochenen Marker,
Loci beschrieben werden, welche einen
Einfluss auf den Phytohormonhaushalt
der Pflanze haben und so eine Vielzahl
von Merkmalen beeinflussen kénnen.

Merkmal Jahr J Harry J Pop.% AA% Aa% aa%
- In den folgenden zwei Tabellen soll kurz
Pflanzenhéhe 97** 108 cm 100 100 106 108 . . 11 .
08+ 88 cm 100 99 107 105  auf die tatséchlichen Merkmalsauspra-
99*** 89 .cm 97 96 104 104  gungen der einzelnen Marker fiir alle drei
" - Genotypklassen eingegangen werden.
Ahrenlange 98** } 8cm 96 95 99 104 ) )
99 100 100 103 104  In Tabelle 4 sind die Merkmalsauspra-
gungen des Kulturelters Harry dargestellt
Karyopsen 97 ** 88 85 100 103 . . .
Ahre 08+ } 23 Kary. 89 87 % 103  und dazuin Relation gesetzt, zum einen
9g** 87 86 97 101 der Durchschnitt der Riickkreuzungspo-
K " ) pulation und zum anderen die drei Ge-
P;;’:Zegtrag g; ns 132 g gg ;Z 22 22 notypklassen, welche durch den Marker
99ns.  213g 79 86 9 g7 MGB 47 beschrieben werden.

In Tabelle 3 sind vier ausgewéhlte Mi-
krosatelliten (MGB 47, 52, 46 und 173)
dargestellt, im Hinblick auf die Effekte,
die bei den beiden homozygoten Geno-
typklassen (AA und aa) auf die Merk-
male Pflanzenhdhe, Ahrenlinge, Kary-
opsen pro Ahre und Kornertrag pro

Ergebnisse und Diskussion

Nach der Durchfithrung der Linearen
Regressionrechnung konnte bei einem
Signifikanzniveau von p< 0,001 die in
Tabelle 2 dargestellte Anzahl von QTLs
detektiert werden.

In der Apex-Riickkreuzungspopulation
konnten im Versuchsjahr 1997 fiinf, im

Wie ersichtlich wirkt das homozygote
Wildelterallel erhohend auf die aufge-
fithrten Merkmale. Bei den Merkmalen
Pflanzenhéhe, Ahrenlinge und Karyop-
sen pro Ahren ist eine Steigerung sowohl
tiber den Durchschnitt der Population,
als auch tiber die Merkmalsausprigung,
welche der Kulturelter Harry zeigt, zu

Versuchsjahr 1999 ein positiv wirkender
QTL der Wildgerste detektiert werden.
Die Anzahl der in der Harry-Riickkreu-
zungspopulation gefundenen positiv wir-
kenden QTLs lag im Versuchsjahr 1999
bei sechs, im Versuchsjahr 1998 bei 11.

Tabelle 5: Darstellung der Merkmalsauspragungen bei MGB 173 in der Harry-
Riickkreuzungspopulation

Signifikanzschwellen: n.s. = nicht signifikant, * = P<0,05, ** = P<0,01 und
*** = P<0,001; @ Harry = phanotypisches Mittel der Sorte Harry; A = Kulturelte-
rallel, a = Wildelterallel; @ Pop% = @ Pop.*100/@ Harry, AA% = AA*100/@ Harry,
Aa% = Aa*100/d Harry, aa% = aa*100/d Harry; @ Pop., AA, Aa, aa = phanotypi-
sches Mittel der Riickkreuzungspopulation bzw. der Genotypklassen

Es ist ersichtlich, dass in der Harry-Po-  Merkmal Jahr @Harry @ Pop.% AA% Aa% aa%

pulation deutlich mehr QTLs lokalisiert Pllanzenhdhe J— 108em 100 104 95 a7

worden sind, obwohl nur die Hélfte po- 08+ 88cm 100 102 97 91

lymorpher Marker zu Verfiigung stan- QO+ 89cm 97 100 91 83

den. Die groBere Anzahl lokalisierter - o

QTLs wird auf den grosseren Stichpro- Ahreniange gg*** } 8em 1%60 1%92 g; 8;

benumfang der Harry-Population und

damit auf die hohere Pflanzenanzahl in Karyopsen 97 88 93 82 67

den einzelnen Genotypklassen zuriick- ~® gg:: } 23Kary. 2? gg ;g 2?

gefiihrt. In der rechten Spalte sind die

positiv wirkenden QTLs der Wildgerste Kornertrag 97 2,33¢ 78 84 72 66

in Bezug auf die aufgefithrten Merkma-  Pflanze 9g™* 1,959 83 93 ’8 85
99* 2,13g 79 81 77 74

le dargestellt.
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verzeichnen. Bei dem Merkmal Korner-
trag pro Pflanze ist das Leistungsniveau
des Kulturelters noch nicht erreicht. Die
Pflanzen, welche das homozygote
Wildelterallel zeigen, liegen deutlich
oberhalb des Populationsdurchschnittes.
Es ist zu vermuten, dass das Leistungs-
niveau bei weiteren Riickkreuzungen
ibertroffen werden kann.

In Tabelle 5 ist der Effekt dargestellt,
welcher bei MGB 173 in der Harry-
Riickkreuzungspopulation verzeichnet
wird. Bei diesem Marker ist die erhdhen-
de Wirkung durch das Kulturelterallel
messbar. Bei den genannten Markern ist
von besonderem Interesse, daf3 hier eine
senkende Wirkung durch das Wildelte-
rallel auf das Merkmal Pflanzenhéhe zu
verzeichnen ist, dies im Hinblick auf die
Wuchshdhe der Wildart ISR 101-23 von
ca. 120-150 cm. Dieser Locus ist fiir eine
Verringerung der Wuchshdhe der be-
stehenden Kultursorten noch nicht von
ziichterischem Interesse, da bisher noch
positive Kopplung zu den Merkmalen
Ahrenlinge, Karyopsen pro Ahre und
Kornertrag pro Pflanze bestehen. Wenn
man den Marker MGB 173 lokalisiert
auf 2 H weiter verfolgen wollte, miisste
man erneut Riickkreuzungen durchfiih-
ren um neue rekombinante Pflanzen an
diesem Locus zu erhalten und so viel-
leicht die positive Korrelation zu bre-
chen.

In der Tabelle 6 ist der Vergleich der
Effekte der angesprochenen Marker zwi-
schen den beiden untersuchten Kreu-
zungspopulationen dargestellt. Wie aus
der Richtung der abgebildeten Pfeile zu
erkennen ist, bestehen keine Unterschie-
de in der Wirkung der Allele der beiden
homozygoten Genotypklassen bei den
Markern MGB 47 und MGB 52. Der
Marker MGB 46 zeigt in der Apex-Po-
pulation keinen Polymorphismus, und es
sind daher keine vergleichenden Aussa-
gen moglich. Marker MGB 173 zeigt
wieder eine gleichgerichtete Wirkung
zwischen den beiden Kreuzungspopula-
tionen. Die Untersuchung der Wirkung
der Wildelterallele, unabhéngig vom ge-
netischen Hintergrund, ist besonders in-
teressant in Bezug auf die spétere ziich-
terische Verwertung der detektierten
Loci, da aus diesem Vergleich zu vermu-
ten ist, dass der genetische Hintergrund
keinen oder nur geringe Effekte auf die
Merkmalsauspragung haben wird.
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Tabelle 6: Vergleich der Effekte auf die

Merkmalsauspragungen zwischen den

beiden Riickkreuzungspopulationen, detektiert durch vier verschiedene Mi-
krosatelliten-Marker (A = Kulturelterallel, a = Wildelterallel, 6 = senkender Effekt,

fi =erhohender Effekt)

Effekt auf die Merkmalsauspragung

der Genotypenklassen
Merkmale Mikrosat. AA aa
Harry Apex Harry Apex
Pflanzenhdhe MGB 47 o] o] f f
Ahrenliange MGB 52 ) ) i i
Karyopsen/Ahre MGB 46 i n.p. ) n.p.
Kornertrag/Pfl. MGB 173 f f 0 o]

Tabelle 7: Darstellung der Merkmalsauspragung am Marker MGB 121 fiir das

Merkmal Tausendkorngewicht (TKG)

Signifikanzschwellen: n.s. = nicht signifikant und *** = P<0,001; @ TKG = Mittel
des jeweiligen Kulturelters; A = Kulturallel, a = Wildelterallel; AA% = AA*100/9
Kulturelter, Aa% = Aa*100/@ Kulturelter, aa% = aa*100/@ Kulturelter; AA, Aa, aa

= Mittel der Genotypklassen

Population Jahr @ TKG (Elter) AA% Aa% aa%
1997 n.s. 43,899 104 105 108
Apex 1998 *** 42,399 102 105 114
1999 n.s. 42,309 98 98 104
1997 n.s. 44,60 g 100 104 103
Harry 1998 n.s. 45,53 g 101 102 104
1999 n.s. 46,959 103 105 104

Ein weiteres wichtiges Merkmal der Er-
tragsstruktur ist das Tausendkorngewicht
(TKG). Hier koénnen ebenfalls Loci de-
tektiert werden, welche durch das
Wildelterallel das Merkmal TKG erho-
hen kdnnen.

Besonders deutlich zeigte sich dies im
Versuchsjahr 1998 in der Apex-Riick-
kreuzungspopulation. Hier war eine si-
gnifikante Erhdhung des TKGs um 14%
iiber den Kulturelter Apex zu verzeich-
nen. Tendenziell zeigte sich das Ergeb-
nis auch in den anderen Versuchsjahren,

wobei hier die [rrtumswahrscheinlichkeit
von 5 % tberschritten wurde. In der
Harry-Population bewirkt das Wildelte-
rallel ebenfalls eine Erhhung des TKGs
von maximal 4 % in den Versuchsjahren
1998 und 1999. Jedoch konnten in kei-
nem Versuchsjahr signifikante Ergebnis-
se erzielt werden.

Eine Zusammenfassung der bisher an-
gesprochenen Merkmale und Loci ist in
Abbildung 2 dargestellt. Die Merkmals-
auspragungen sind als Mittelwerte in
Prozent dargestellt und wurden iiber die

Merkmal Ausprdagung Marker  Locus
Pflanzenhdhe -13% @anyy—> —— MGB 173 2 H
A DS
\
Ahrenlinge +4% (Harry)
Karyopsen/Ahre 4 3 5 % (qamy)—> —— MGB47 4H
- 10 % (Harry)
Kornertrag/Pfl. + 8% (Pop)
TKG +3,6 % Hary[—> —T— MGBI121 5H

Abbildung 2: Darstellung interessanter

Loci fiir die Erstellung von NILs
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drei Versuchsjahre berechnet. In den
Klammern ist die Bezugsgrosse (meist
Kulturelter Harry) angegeben. Die Er-
niedrigung des Merkmals Pflanzenhéhe
mittels des Markers MGB 173 lokalisiert
auf 2 H, um 13 % unterhalb des Wertes
der Sorte Harry ist mit einem Fragezei-
chen versehen, da bisher noch eine po-
sitive Korrelation mit den Merkmalen
Ahrenlinge, Karyopsen pro Ahre und
Kornertrag pro Pflanzen bestehen. Mit
dem Marker MGB 47 lokalisiert auf4 H
kann sowohl die Ahrenlinge um 4 %, als
auch die Anzahl der Karyopsen pro Ahre
um 3,5 % erhoht werden. Der Korner-
trag pro Pflanze kann mit dem beschrie-
benen Locus noch nicht iiber den Kul-
turelter erhoht werden, jedoch zeigt sich
eine 8 %-ige Erhohung tiber das Popu-
lationsmittel. Bei Marker MGB 121 lo-
kalisiert auf 5 H konnte in der Harry-
Riickkreuzungspopulation tendenziell
eine Erhéhung des TKGs um 3,6 % ge-
messen werden.

Die bisherigen Ergebnisse haben gezeigt,
dass es moglich ist, das Leistungsniveau
der verwendeten Hochleistungselter iiber
die Einkreuzung von Wildformallelen zu
steigern. Hierzu hat sich die Methode der
AB-QTL-Analyse bewéhrt. Die so detek-
tierten Loci der Wildform ISR 101-23
sind vermutlich auch fiir die Einkreu-
zung in andere Hochleistungselter inter-
essant, da die Untersuchungen an zwei
unabhingigen Kreuzungspopulationen

durchgefiihrt wurden und somit ein star-
ker Einfluss des genetischen Hintergrun-
des der verwendeten Hochleistungselter
auf die Merkmalsausprigung ausge-
schlossen werden kann.

Aufbauend auf diesen Ergebnissen sol-
len nun NILs erstellt werden, welche die
hier aufgefiithrten Loci der Wildform
enthalten. Zur Detektion weiterer Loci
soll die Genotypisierung der beiden
Riickkreuzungspopulationen weiter aus-
gedehnt werden.
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