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Einsatz von Markern in der Getreidezlichtung
zur Nutzung genetischer Ressourcen

Use of markers in cereal breeding to exploit plant genetic resources

Michael Koch*", Jens Vaupel? und Brigitte Ruge-Wehling?

Abstract

Plant genetic resources are of significance in delivering
effective resistance genes. A lot of effective resistance
genes were described in the past in Hordeum bulbosum.
Because H. bulbosum needs to be forced to cross pol-
linate with H. vulgare, it belongs only to the secondary
gene pool of barley. Therefore H. bulbosum was only
marginally used in practical plant breeding so far. In the
present paper the mapping of different resistance genes
against Barley mild mosaic virus (BaMMV), Barley
yellow mosaic virus (BaYMV), Leaf rust, Scald and
Powdery mildew along with the development of DNA
markers is summarized. In addition the ongoing integ-
ration of these resistance genes in breeding material by
use of DNA markers, the yield performance of introgres-
sion lines and marker selected lines and its importance
in respect to latest results of BaYMV-2 distribution in
Germany is discussed.
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Pflanzengenetische Ressourcen kénnen zur Verbesserung
von adaptieren Genotypen genutzt werden und vermeiden
die Einengung der genetischen Diversitat.

H. bulbosum bildet den sekundaren Genpool der Gerste
und stellt somit eine genetische Ressource dar. Artbastarde
zwischen H. bulbosum und H. vulgare sind aufgrund pré-
und postzygotischer Kreuzungsbarrieren sehr schwierig
herzustellen. PICKERING (1988, 1992) und SZIGAT und
SZIGAT (1991) berichteten tiber die erfolgreiche Erstellung
von H. bulbosum-H. vulgare-Hybriden.

Kartierung verschiedener Resistenzgene aus
H. bulbosum

In verschiedenen Forschungsprojekten, die gemeinsam vom
Institut flr Zichtungsforschung an landwirtschaftlichen
Kulturen (Julius-Kuhn-Institut, Gross-Liisewitz) und der
Deutschen Saatveredelung AG durchgefiihrt wurden, konn-
ten Resistenzgene gegen BaMMYV, BaYMV-1, BaYMV-2,
Mehltau, Zwergrost und Rhynchosporium kartiert werden,
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die auf H. bulbosum-Introgressionen lokalisiert sind (RUGE
et al. 2003, RUGE et al. 2005, RUGE-WEHLING et al.
2006, PICKERING et al. 2006) (Tabelle 1).

Im Rahmen der Kartierung konnten zu den Resistenzgenen
eng gekoppelte Marker entwickelt werden, die fir eine
markergestiitzte Selektion genutzt werden kénnen.

Abbildung 1 zeigt am Beispiel von Rrs16Hb die erfolgreiche
Nutzung eines kartierten DNA-Markers in Zuchtmaterial.
Im Vergleich zu den vorgefundenen H. vulgare-Allelen in
den Kartierungspopulationen ist im Zuchtmaterial ein bis
dahin unbekanntes H. vulgare-Allel zu beobachten.

Ertragsprifung von
H. bulbosum-Introgressionslinien

In einer Ertragsprifung wurden die H. bulbosum-Introgres-
sionslinien, die als Resistenzspender in markergestitzten
Ruckkreuzungsprogrammen genutzt werden, verglichen mit
den beiden H. vulgare-Wintergerste-Rickkreuzungseltern
der Introgressionslinien und aktuellen Wintergersten-Sorten.
Als H. vulgare-Wintergerste-Riickkreuzungseltern fur H.
bulbosum wurden Borwina und Vogelsanger Gold genutzt.
Als Versuchsdesign wurde eine Blockanlage mit einer Wie-
derholung gewéhlt. Die Ertragsprufung erfolgte tiber zwei
Jahre. Im ersten Jahr wurde an drei Orten, im zweiten Jahr
an funf Orten geprift. Die H. vulgare-Wintergerste-Riick-
kreuzungseltern wurden nur im zweiten Jahr mitgetestet.

In beiden Priifjahren lagen die Ertrdge der H. bulbosum-
Introgressionslinien signifikant unter den Ertrégen der
aktuellen Wintergersten-Sorten. Im ersten Prifjahr er-
reichten die H. bulbosum-Introgressionslinien im Mittel
70,4 dt/ha, die aktuellen Wintergersten-Sorten im Mittel

Tabelle 1: Kartierte Resistenzgene aus H. bulbosum (RUGE
et al. 2003, RUGE et al. 2005, RUGE-WEHLING et al. 2006,
PICKERING et al. 2006)

Resistenz Lokalisation Resistenzgen
BaMMV, BaYMV-1, -2 6HS Rym14Hb
BaMMV, BaYMV-1, -2 2HL Rym16Hb
Blumeria graminis 2HS MIHb
Puccinia hordei 2HL Rph21Hb
Puccinia hordei 5HL Rph22Hb
Rhynchosporium secalis 4HS Rrs16Hb
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Pickering et al. 2005

Abbildung 1: Selektionsmarker Xiac511 mit Kartenposition, Anwendung in zwei Kartierungspopulationen und in Zuchtstammen

91,9 dt/ha bei einer Grenzdifferenz (5%) von 12,7 dt/ha.
Im zweiten Prifjahr wurden von den H. bulbosum- Intro-
gressionslinien im Mittel 61,9 dt/ha, von den aktuellen
Wintergersten-Sorten im Mittel 76,1 dt/ha geerntet, wobei
die H. vulgare-Wintergerste-Rlckkreuzungseltern mit 69,5
dt/ha bei einer Grenzdifferenz (5%) von 8,19 dt/ha als
gleich mit den H. bulbosum-Introgressionslinien eingestuft
werden kdnnen.

Zuchterische Weiterfiihrung von
H. bulbosum-Introgressionslinien

Die in Tabelle 1 beschriebenen Resistenzen aus H. bulbo-
sum werden derzeit in aktuelles Zuchtmaterial eingelagert.
Durch Nutzung der entwickelten Selektionsmarker werden
Ruckkreuzungsprogramme effizienter realisierbar.

Fur die beiden H. bulbosum-Virusresistenzgene Rym14Hb
und Ryml16Hb wurde in eigenen Beobachtungen nach-
gewiesen, dass die Markerselektion effektiv ist. Beim
Vergleich von Feldbonituren mit Markerergebnissen Uber
verschiedene Nachkommenschaften bestéatigte die Feldbo-
nitur die Markerselektion in den meisten Féllen.

Fur Ruckkreuzungsprodukte, die mit Marker auf Prasenz
von Rym14Hb selektiert wurden, wurden ebenfalls Ertrags-
prifungen im Rahmen des Zuchtprogrammes vorgenom-
men. Nachkommen mit Rym14Hb aus verschiedenen DH-
Populationen wurden getestet im Vergleich zu mehrzeiligen
Wintergersten-Sorten. Von diesen 28 Nachkommen mit

Rym14Hb wurden im Mittel 89,9 dt/ha gedroschen. Die
mehrzeiligen Wintergersten-Sorten erbrachten 105,8 dt/ha
im Mittel. Wobei Rym14Hb allerdings in zweizeilige Win-
tergersten eingelagert wurde, so dass die DH-Nachkommen
mit Rym14Hb im Weiteren mit aktuellen zweizeiligen
Wintergersten verglichen werden missen.

Neue Herausforderungen durch
das Gelbmosaikvirus BaYMV-2

Die Nutzung von Rym14Hb und Rym16Hb fir die Virus-
Resistenz-Ziichtung bei Wintergerste gewinnt an Bedeu-
tung, bei Betrachtung der Verbreitung von BaYMV-2 in
Deutschland.

HILGENSLOH et al. 2009 zeigten in einem Monito-
ring-Projekt, welches in 2008/09 durchgefiihrt wurde,
dass BaYMV-2 in Nordrhein-Westfalen, Hessen und
Std-Niedersachsen an vielen Standorten nachgewiesen
wurde. Somit ist auf diesen Flachen die bisher genutzte
BaMMV- und BaY MV-1-Resistenz, welche in den meisten
Wintergersten-Sorten vorhanden ist, nicht mehr nutzbar.
Derzeit gibt es nur drei zugelassene Wintergersten-Sorten,
die Resistenz gegen BaY MV-2 tragen und dementsprechend
auf BaYMV-2-Befallsstandorten angebaut werden kdnnten
(ANONYMOUS 2009).

Sowohl Rym14Hb als auch Rym16Hb verleihen Resistenz
gegen diesen Virus-Typ und stellen damit eine Alternative
zur Zichtung auf BaYMV-2-Resistenz dar.
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Schlussbetrachtung

Wie die vorliegenden Ergebnisse zeigen ist die ErschlieSung
der genetischen Ressource H. bulbosum mit erheblichem
zuchterischen Aufwand verbunden. Basismaterial mit Re-
sistenzgenen gegen wichtige Krankheiten konnte erstellt
und Resistenzgene aus H. bulbosum kartiert werden. Zu-
gleich wurden als Selektionshilfe eng gekoppelte Marker
entwickelt, die es ermdglichen, die Resistenzgene effizient
zu selektieren. Allerdings zeigten H. bulbosum-Introgressi-
onslinien niedrigere Ertrage in Leistungsprufungen.

\or dem Hintergrund der breiten \Verbreitung von BaYMV-2
ist eine frihzeitige Resistenzziichtung auf einer moglichst
breiten Resistenzbasis wiinschenswert.
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