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Pflanzenzüchtung und Genomanalyse

Für Identifizierung von Genen, die maß-
geblich zur Variation agronomisch wich-
tiger Merkmale beitragen, gewinnt die
Evaluierung der Nukleotiddiversität aus-
gewählter Kandidatengene und die Ana-
lyse der Assoziation zwischen Sequenz-
polymorphismen und Merkmalsvariati-
onen zunehmend an Bedeutung. Dieser
Ansatz der Verknüpfung von Genomfor-
schung und Diversitätsanalysen wird im
Rahmen eines Gabi-Génoplante Projek-
tes für bedeutende Getreidearten (Gers-
te, Roggen, Mais, Weizen, Reis, Sor-
ghum) verfolgt. Das Gesamtvorhaben
zielt auf eine detaillierte molekulare
Untersuchung von Genombereichen,
welche für die Pflanzenzüchtung und -
produktion von besonderem Interesse
sind. Im Zentrum des wissenschaftlichen
Interesses stehen hierbei die Nutzung
von Kandidatengenen für die Beeinflus-
sung des reproduktiven Wachstums
(Blüh- und Reifezeitpunkt, Wuchshöhe,
Kornqualitätsparameter) sowie die Ent-
wicklung und Einführung innovativer
Verfahren zur Analyse und züchteri-
schen Nutzung von Marker/Merkmals-
korrelationen. Neben der vergleichenden
Analyse innerhalb einer Art bietet die
Bearbeitung gleicher Kandidatengene
die einzigartige Möglichkeit eines arten-
übergreifenden Vergleichs zwischen
Getreidearten mit unterschiedlicher Re-
produktionsweise, Domestikation, Züch-
tungsgeschichte und Genomstruktur.
Im Nachfolgenden werden erste Ergeb-
nisse der Studie an drei Kandidatenge-
nen für das Merkmal Ährenschieben in
einer genetisch breiten Kollektion von
Sommergersten dargestellt. Die selek-
tierten Kandidatengene PpdH1, HvCO1
und HvFT spielen eine bedeutende Rol-
le in der photoperiodischen Regulation
des Ährenschiebens bzw. der Blüte un-
ter Langtagbedingungen (TURNER et al.
2005). PpdH1 (homolog zum Pseudo-
Response Regulator PRR7 in Arabidop-

sis) ist einer der zwei Haupt-QTL für
Blüte in Gerste und lokalisiert auf Chro-
mosom 2H.
Ableitend aus den Studien an PRR7 wird
vermutet, dass PpdH1 eine wichtige
Rolle in der Funktion des Zirkadian-
Rhythmus spielt. HvCO1 (homolog zu
CONSTANS, CO in Arabidopsis) und
HvFT (homolog zu FLOWERING LO-
CUS T, FT in Arabidopsis) sind auf
Chromosom 6H lokalisiert. In der Re-
gulationskette sind sie PpdH1 nachge-
lagert und ihre Expression ist durch den
Zirkadian-Rhythmus reguliert. HvCO1
kodiert für einen transkriptionalen Akti-
vator, welcher direkt oder indirekt die
Expression von HvFT induziert. Auf-
grund der Interaktion zwischen den Ge-
nen und ihrer diversen Expressionsmus-
ter in früh- und spätblühenden Genoty-
pen (TURNER et al. 2005) sind sie inte-
ressante Kandidaten für die Identifizie-
rung entsprechender „Leistungs-Allele“
(SNP-Haplotypen) für das Merkmal
Ährenschieben bzw. Blüte.

Material und Methoden
Zur Bearbeitung der Fragestellungen
wurde ein Gerstensortiment bestehend
aus 150 Sorten und Stämmen der betei-
ligten Züchterfirmen Lochow-Petkus
GmbH  und Dr. J. ACKERMANN & Co.
sowie 223 weltweit verbreitete Akzessi-
onen aus der „Barley Core Collection“
und der Gaterslebener Genbankkollek-
tion zusammengestellt. Die Genbankak-
zessionen stammen aus den Regionen
Europa (117, EU), Westasien (36, WA),
Ostasien (40, EA) und Amerika (30,
AM). Im Nachfolgenden werden die bei-
den Materialsätze wie folgt abgekürzt:
‚Z’ für die Sorten und Stämme der Züch-
terfirmen und ‚BCC’ für das Genbank-
material. Die Evaluierung des Sortiments
hinsichtlich Ährenschieben erfolgte im
Jahr 2004 in Irlbach und 2005 an den

drei Standorten Hohenheim, Irlbach und
Wohlde. Die Versuchsanlage an jedem
Standort war eine Gitteranlage mit 3
Wiederholungen. Das Merkmal Ähren-
schieben wurde als Tage nach Aussaat
erfasst. Die Verrechnung der Boniturda-
ten erfolgte über alle 4 Umwelten unter
Verwendung von PLABSTAT (UTZ
1993).
Für die Schätzung der genetischen Struk-
tur dieser Kollektion wurden die Allele
von 25 EST-abgeleitete, hochgradig po-
lymorphe Mikrosatellitenmarker (SSR)
erfasst und mit STRUCTURE 2.1
(PRITCHARD et al. 2000) verrechnet.
Für die Identifizierung der Anzahl der
Untergruppen wurde der Ansatz nach
EVANNO et al. (2005) verwendet.
Die Genotypisierung erfolgte durch die
Sequenzierung von zwei Fragmenten je
Gen im gesamten Pflanzenmaterial. Die
amplifizierten Genfragmente wurden ba-
sierend auf CAPS (Cleaved amplified
polymorphic sites)-Markern in der DH-
Population Steptoe x Morex (STEIN et
al. eingereicht) kartiert.

Ergebnisse und Diskussion
Die Akzessionen der BCC zeigten im
Ährenschieben über vier Umwelten eine
höhere phänotypische Diversität als das
Z Material (Abbildung 1).
Für beide Materialsätze ergaben sich si-
gnifikante Schätzwerte der genotypi-
schen Varianz und der Genotyp x Um-
welt-Interaktionsvarianz. Die genetische
Varianz war in der BCC 14-fach größer
als im Z Material. Die Bedeutung der Ge-
notyp x Umwelt-Interaktion war in bei-
den Materialsätzen nur gering, was zu
Heritabilitäten von über 90% führte (Ta-
belle 1).
Basierend auf den Allelen der SSRs in
der gesamten Kollektion zeigte sich eine
deutliche Gruppierung in das genetisch
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breite BCC Material und das hochgra-
dig verwandte Z Material. Innerhalb des
BCC deutete sich eine Gruppierung in 2
Untergruppen an. Diese Struktur erklärt
einen erheblichen Anteil des Merkmals
Zeiligkeit (zwei- und sechszeilig).

Die Analyse der Kandidatengene
PpdH1, HvCO1 und HvFT zeigte deut-
liche Differenzen in der Diversität inner-
halb der beiden Materialsätze (Tabelle
2). In dem Z Material wurden 2 Haplo-
typen in jedem der drei Gene identifi-

ziert, wobei die Frequenz des seltenen
Allels bei 0,01 (PpdH1 und HvFT) und
0,1 (HvCO1) lag.
Diese drastisch eingeschränkte Diversi-
tät weist auf eine starke Fixierung ein-
zelner Allele im aktuellen Zuchtmateri-
al hin und somit auf einen hohen Selek-
tionsdruck. Das BCC Material zeigte
eine wesentlich höhere Diversität, wo-
bei das Material aus EU geringere Vari-
ation gegenüber dem Material aus EA,
WA und AM aufwies. Die Haplotypen-
anzahl in der BCC variierte zwischen 9
(HvFT) und 14 (HvCO1).
Die durchschnittliche Polymorphierate
aller drei Gene war ähnlich und lag zwi-
schen 1/76 bp - 1/84 bp, jedoch wurden
deutliche Unterschiede im Diversitäts-
verlauf erkennbar. In PpdH1 war die Nu-
kleotiddiversität in den kodierenden Be-
reichen am höchsten und zeigte keinen
Unterschied zur Nukleotiddiversität im
gesamten Fragment. In HvCO1 und
HvFT hingegen war die Diversität im ko-
dierenden Bereich stark reduziert. Wäh-
rend PpdH1 ausgewogene Frequenzen
der Allelvarianten aufwies, lag die Fre-
quenz des seltenen Allels aller Poly-
morphismen in den kodierenden Berei-
chen von HvCO1 und HvFT unter 5%.
Die beobachtete Variation in der Diver-
sität der drei Gene könnte einen Hinweis
auf ihre unterschiedliche Funktion inner-
halb der Regulationskette geben und lässt
auf unterschiedliche Mechanismen in der
Evolution schließen. Inwieweit sich die-
se Unterschiede zwischen den Genen auf
den Erfolg einer Assoziationsstudie aus-
wirken soll in der Fortsetzung des Pro-
jektes geprüft werden.
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Abbildung 1: Phänotypische Variation für Ährenschieben innerhalb der Gen-
bankakzessionen (BCC) und der Zuchtsorten und -stämme (Z). Mittelwerte (x)
mit Standardabweichung sind über den jeweiligen Verteilungen eingetragen.

FG Var.kp F

BCC
Genotyp 219 26.8111     29.80**
Genotyp x Umwelt 649 3.3187      9.19**
Fehler 2675 0.4053
Heritabilität (der Prüfgliedmittelwerte): 97%
Z
Genotyp 149 1.8447 12.58**
Genotyp x Umwelt 447 0.2321 1.57**
Fehler 2675 0.4053
Heritabilität (der Prüfgliedmittelwerte): 92%

Tabelle 1: ANOVA über 4 Umwelten für das Merkmal Ährenschieben in den
Genbankakzessionen (BCC) und den Zuchtsorten und -stämmen (Z)

Analysiertes Genotypen- polymorphe Polymorphie-    Haplotypen-  ΠΠΠΠΠ kodierende
Gene Chromosom Fragment  anzahl1) Nukleotide rate              anzahl Π Π Π Π Π total1)  Region1)

BCC Z
PpdH1 2H 1,2 kb 209 15 1/82 bp 10 2  0,0025     0,0029
HvCO1 7H 1,8 kb 204 21 1/84 bp 14 2 0,00022) 0,00022)

0,00212) 0,00032)

HvFT 7H 2,0 kb 194 26 1/76 bp 9 2  0,0025     0,0001

1) Angaben basieren auf dem Materialset BCC
2) Nukleotiddiversität wurde getrennt für nichtüberlappende Genfragmente berechnet

Tabelle 2: Diversität in den Kandidatengenen PpdH1, HvCO1 und HvFT
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