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Abstract

A catastrophic virus epidemic in 1997 led to considerable
crop failure in Styrian oil pumpkin (Cucurbita pepo)
which possessed no resistance to the Zucchini Yellow
Mosaic Virus (ZYMV). The aim of the here described
work was, to combine several resistances against the
virus in the Austrian oil pumpkin breeding material. At
the beginning we used American zucchini varieties con-
taining resistance genes from the C. moschata landrace
Nigerian Local. Later an Israeli zucchini breeding line,
the resistance of which originated from the C. moschata
landrace Menina, Portugal, was also used. In the mean-
time, through crossing experiments, we identified five
different resistance genes against ZYMYV in the species
C. moschata. Later, we transferred all these C. moschata
resistances into oil pumpkin. After having generated
oil pumpkin lines for each resistance and developed
molecular markers (RAPD, SCAR and SSR) for three
of the resistance genes, in a ,,Pyramiding* programme,
we brought together four resistance genes in one oil
pumpkin genotype.

Key words: ZYMV, RAPD, SCAR, SSR, Cucurbita
moschata

Einleitung

Im Jahr 1997 verursachte das Zucchini Gelbmosaikvirus
(ZYMV) in Osterreich Ernteausfillen bis zu 50%. Die
Epidemie zeigte, dass die dsterreichischen Olkiirbissorten
keine genetisch bedingte Resistenz gegen das Virus besal3en.
Jedoch war genetisch bedingte Virusresistenz in der Art
Cucurbita pepo auch nicht bekannt, daher wurden solche
Gene bereits in den 1980er Jahren durch Artkreuzungen
aus C. moschata in Zucchini tibertragen (WHITAKER and
ROBINSON 1986, PROVVIDENTI 1997).

Pyramiding von Resistenzgenen ist eine aussichtsreiche
Strategie, die Selektion neuer Virusstimme zu verzdgern
und besténdigere Resistenzen zu erzeugen. Diese Methode
wurde bei Getreidearten aber auch bei dicotylen Arten wie
z.B. Bohnen und Paprika erfolgreich angewendet (WER-
NER et al. 2005).

Bereits am Anfang unserer Arbeit haben wir beobachtet,
dass ZYMV-Isolate aus verschiedenen geografischen Regi-
onen, wie Singapur, [talien und Osterreich unterschiedliche

Zusammenfassung

Eine katastrophale Virusepidemie im Jahr 1997 hat im
steirischen Olkiirbis (Cucurbita pepo), der keine Re-
sistenz gegen das Zucchini Gelbmosaikvirus (ZYMV)
besal3, zu erheblichen Ernteausféllen gefiihrt. Ziel des
hier beschriebenen Vorhabens war, mehrere Resistenzen
gegen das Virus im dsterreichischen Olkiirbiszuchtmate-
rial zusammenzufithren. Am Beginn unserer Arbeiten
verwendeten wir amerikanische Zucchinisorten, die
Resistenzgene aus der nigerianischen Landsorte Nige-
rian Local (Cucurbita moschata) besafen. Spater kam
eine israelische Zucchini Linie hinzu, deren Resistenz
auf die C. moschata Landrasse Menina, aus Portugal,
zuriickgeht. In der Zwischenzeit identifizierten wir, in
umfangreichen Untersuchungen, in der Art C. moschata
fiinf verschiedene Resistenzgene gegen ZYMV.

AnschlieBend iibertrugen wir alle diese Resistenzen,
durch Briickenkreuzungen mit Zucchini, in Olkiirbis.
Nachdem wir fiir jede Resistenz Olkiirbis-Linien erzeug-
ten und fiir drei der Resistenzgene molekulare Marker
(RAPD, SCAR und SSR) entwickeln konnten, gelang es
uns in einem ,,Pyramiding*“-Programm vier Resistenzge-
ne in einen Olkiirbis-Genotyp zusammenzufiihren.

Symptome und Aggressivitit an Olkiirbispflanzen zeigten.
Diese offensichtliche, genetische Variabilitdt des Virus
birgt die Gefahr, dass eine monogenische Resistenz, von
dem Pathogen rasch tiberwunden werden konnte. Demnach
war das Vorhaben, den Olkiirbis mit multipler Resistenz
gegen ZYMYV auszustatten, nahe liegend. Wir konnten
jedoch zunéchst feststellen, dass alle von uns getesteten C.
moschata Resistenzquellen ausreichende Resistenz gegen
alle von uns getesteten Isolate hatten. Im Weiteren, haben
wir umfangreiche Kreuzungsexperimente mit anschlie-
Benden Spaltungsanalysen in kiinstlichen Infektionstests
durchgefiihrt, um die genetische Struktur der Resistenz
in C. moschata zu ermitteln. Dabei haben wir in den von
uns untersuchten fiinf C. moschata Genotypen zumindest
flinf ZYMV-Resistenzgene eindeutig identifizieren konnen
(PACHNER and LELLEY 2004).

Diese Untersuchungsergebnisse erdffneten uns die Moglich-
keit den steirischen Olkiirbis mit einer Mehrfachresistenz
gegen potentiell gefahrliche ZYMV-Stimme auszustat-
ten.

1

Universitit fiir Bodenkultur Wien, Department Interuniversitires Forschungsinstitut fiir Agrarbiotechnologie IFA-Tulln,

Institut fiir Biotechnologie in der Pflanzenproduktion, Konrad Lorenz Strafe 20, A-3430 TULLN

* Ansprechpartner: Ing. Martin PACHNER: martin.pachner@boku.ac.at



82 Pyramiding von Resistenzgenen gegen das Zucchini Gelbmosaikvirus in Olkiirbis (Cucurbita pepo)

Material und Methoden

Als Olkiirbis Ausgangsmaterial verwendeten wir die beiden
traditionellen dsterreichischen Sorten Gleisdorfer Olkiirbis
und Retzer Gold. Die toleranten amerikanischen Zucchi-
nisorten Tigress, Jaguar und Puma haben wir von der Fa.
Harris Moran Seed Company, Davis California, Dividend
und Revenue von Novartis Seeds, Inc. Naples, Florida be-
zogen. Die auf ZYMV-Resistenz selektierte C. moschata
Landrassen Menina 15 aus Portugal und Nigerian Local
aus Afrika wurden uns von M. Pitrat, INRA, Frankreich,
und Soler aus Puerto Rico von Linda Wessel-Beaver, Univ.
Puerto Rico, zur Verfligung gestellt. Die ZYM V-anfillige
C. moschata-Sorte Waltham Butternut und die fiir die Art-
kreuzungen C. pepo x C. moschata verwendete Briicke, die
israelische Zucchini Linie True French res., erhielten wir
von H.S. PARIS, Newe Ya’ar Research Center, Israel. Diese
Sorte enthélt zwei bis drei Resistenzgene, ein dominantes
Hauptgen, Zym-1, und zwei Modifikatorgene, Zym-2 und
Zym-3, gegen ZYMYV aus der portugiesischen Landrasse
Menina die in die Zucchini-Sorte True French tibertragen
wurden (PARIS and COHEN 2000),

Die Pflanzen fiir die kiinstlichen Infektionen wurden im
Glashaus unter kontrollierten Bedingungen (23-25°C Tag,
20-22°C Nacht, 50-70% RF, Zusatzbelichtung mit Metall-
dampflampen fiir 14 Std. Tag) gehalten. Fiir die Infektionen
verwendeten wir ein ZYMV Mischisolat, das aus mehre-
ren Einzelisolaten, die an verschiedenen dsterreichischen
Standorten gesammelt wurden, zusammengefiigt war
(RIEDLE-BAUER 1998). Das Homogenat wurde, kurz vor
der Infektion, aus gefrorenen (-20°C) infizierten Blattern,
mit einer 1%igen K HPO, Losung als Inokulationspuffer,
und Celite® 545, um die Blattoberflache zu verwunden, in
einem Morser auf Eis hergestellt. Die Infektionen erfolgten
durch Aufreiben des Homogenats zunichst auf die beiden
Keimblatter und 3 Tage spéter auf das erste Laubblatt.

Die Symptome wurden 10 bzw. 24 Tage nach Infektion
ausgewertet. Zur Klassifizierung der Pflanzen als resistent
oder anfillig verwendeten wir ein Skala von 0-9, wobei 0 als
nicht infiziert, 1-4 als tolerant und 6-9 als anfillig bewertet
wurde. Die Bonitur 5 stellt eine nicht eindeutig zuordenbare
Uberganssituation dar. Es soll festgehalten werden, nach-
dem die Grenze zwischen Resistenz und Toleranz nicht klar
definierbar ist, sprechen wir von leichter bis hin zu tolerabler
Symptomauspriagung von einer Resistenz.

Fiir die Markeranalysen wurden, zu Beginn der Unter-
suchungen, in einer Bulked Segregant Analyse, 1000
RAPD-Primer (Random Amplified Polymorphic DNA)

getestet. Wir fanden zunédchst 24 Marker, deren Auftreten
mit dem Resistenzgen Zym-1 (Menl-Resistenz) und 5
Marker, mit Zym-2 (Men2-Resistenz) (PARIS and COHEN
2000) korrelierten (98% bzw. 95%). Je ein RAPD Marker
wurde mittels Reamplifizierung und Sequenzierung der
Bande in einen SCAR-Marker (Sequence Characterized
Amplified Region) umgewandelt. In einer Sammlung von
500 Cucurbita-spezifischer SSR-Markern, die im Rahmen
eines FWF-Projektes an unserem Institut entwickelt wurden
(GONG etal. 2008), fanden wir einen mit dem Resistenzgen
Zym-0 (NL2-Resistenz) (PARIS and BROWN 2005) sehr
eng gekoppelten (>99%) Marker.

Die Einfithrung der C. moschata ZYMV-Resistenzgene
in Olkiirbis durch Artkreuzung hat zu vier verschiedenen
Resistenzen mit insgesamt fiinf wirksamen Resistenzgenen
gefiihrt. Sie sind in Tabelle 1 beschrieben.

Ergebnisse und Diskussion

Das erste Resistenz-Gen gegen das ZYMV haben wir aus
amerikanischen Zucchinisorten in den steirischen Olkiirbis
eingekreuzt. Dieses Gen stammte aus der nigerianischen
C. moschata Landsorte Nigerian Local. Es zeigte gute
Resistenz gegen einige ZYMV-Virusstimme (PROVVI-
DENTI 1997). Die zweite Resistenz haben wir aus einer
israelischen Zucchini Linie in den Olkiirbis eingekreuzt,
sie stammte urspriinglich aus der C. moschata Landrasse
Menina aus Portugal (PARIS and COHEN 2000). Die
Auspragung von Reaktionssymptomen war jedoch nach
kiinstlicher Infektion mit unserem ZYMV-Isolat bei diesen
beiden Genotypen klar unterscheidbar. Diese Beobachtung
veranlasste uns dazu, umfangreiche Kreuzungsexperimente
und Spaltungsanalysen in kiinstlichen Infektionsversu-
chen durchzufiihren, um die genetische Struktur dieser
Resistenzen in C. moschata zu untersuchen, aber auch um
eventuell weitere Resistenzgene in C. moschata zu finden.
Letztendlich fanden wir in C. moschata fiinf Resistenzgene
(PACHNER and LELLEY 2004). Wir haben danach alle
von uns identifizierten Resistenzen aus C. moschata in
Olkiirbis eingekreuzt. Da sich Olkiirbis nicht direkt mit C.
moschata kreuzen ldsst, mussten wir Briickenkreuzung mit
Zucchini durchfiihren.

Fiir unseren ersten Pyramidingversuch standen uns zunéchst
das dominante Resistenzgen Zym-1 aus Menina und das von
uns identifizierte rezessive zym-4 aus Nigerian Local zur
Verfiigung, aber nur fiir Zym-1 hatten wir einen molekularen
Marker. Somit war eine eindeutige Selektion von homozy-
goten doppelresistenten Pflanzen in der F2 nicht moglich.
Daher haben wir fiir die Erzeugung der F2-Nachkommen-

Tabelle 1: Resistenzgene gegen ZYMYV. Die Gensymbole beziehen sich auf die Genliste von PARIS and BROWN (2005). Das
Resistenzgen Zym-3 konnten wir in unserem Zuchtprogramm nicht identifizieren; fiir die NL1-Resistenz wurde noch kein
Gensymbol vergeben, im Text wird dafiir zym-4 verwendet. Fiir die fett gedruckten Resistenzgene konnten gekoppelte Marker

identifiziert werden.

Erbverhalten

Resistenz Gensymbol Quelle beschrieben in Literatur in Olkiirbis
Menl Zym-1 Menina dominant dominant
Men2 Zym-2 Menina ergdnzender dominanter Modifikator zu Zym-1
Men3 Zym-3 Menina ergdnzender dominanter Modifikator zu Zym-1
NL1 (zym-4) Nigerian Local unvollstdndig dominant rezessiv
NL2 Zym-0 Nigerian Local dominant dominant
Sol zym™mes Soler rezessiv unvollsténdig dominant
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Abbildung 1: Zur Darstellung steht AA fiir die dominante Men1-Resistenz (Zym-1, markerselektiert) und bb fiir die rezessive
NL1-Resistenz (zym-4, kein Marker). In der F2 konnen die doppelt homozygoten Pflanzen (eingekreist) nicht eindeutig identi-
fiziert werden, weil die toleranten Pflanzen in Bezug auf ihre genetische Struktur nicht ausreichend unterscheidbar sind. Nur
eine von drei moglichen F3-Populationen, deren Mutterpflanzen (F2) mit Marker auf Aa selektiert wurden (grau unterlegt) wird
keine phiinotypische Spaltung fiir die Resistenz zeigen (ganz rechts), weil darin alle Pflanzen fiir die NL1-Resistenz homozygot
(bb) sind. Der Menina-Marker ermoglicht anschlieend, aus dieser Population die homozygot doppelresistenten Genotypen

auszulesen.

schaften (F3-Populationen) jene F2-Pflanzen ausgewdhlt,
die mit dem Marker fiir Zym-1 als heterozygot identifiziert
werden konnten. Nur in einer von drei moglichen F2-
Nachkommenschaften war keine phinotypische Spaltung
fir die Resistenz zu erwarten, weil darin alle Pflanzen fir
die NL1-Resistenz (zym-4) homozygot sind (Abbildung 1).
Der Menina-Marker ermdglichte anschlieend, aus dieser
F3-Population die homozygot doppelresistenten Genotypen
zu selektieren.

Da die beiden Resistenzen, Zym-1 und zym-4, aufgrund
spezifischer Reaktionssymptome nach kiinstlicher Infek-
tion unterscheidbar sind, war es moglich die Anwesenheit
des Resistenzgens zym-4 aufgrund der fiir diese Resistenz
spezifischen Symptome festzustellen. Das Vorhandensein
des Resistenzgens Zym-1 konnte anhand des molekularen
Markers sichergestellt werden. Somit konnten wir, bereits in
einem Infektionstest an der F2, Pflanzen identifizieren, die
das Resistenzgen zym-4 trugen und den Marker fiir Zym-1
hatten. Dadurch konnten wir die Anzahl der potentiellen
F3-Populationen deutlich einschrénken.

Die erzeugten Pyramidingpopulationen, in denen die beiden
Resistenzgene Zym-1 und zym-4 kombiniert sind, wurden
in der F5-Generation einem Infektionstest unterzogen. Aus
drei F3-Populationen sind 13 Linien hervorgegangen (Pyr-
la, b u. ¢ in Tabelle 2), die bereits einen deutlich erhéhten
Grad an Resistenz mit einem Boniturmittelwert von 2,8
aufwiesen. Die resistente Olkiirbislinie nur mit zym-4 zeigte
ein Boniturmittel von 4,5, die mit Zym-1 einen Wert von
4,0 (Tabelle 2).

In unserem zweiten Pyramidingexperiment konnten wir
bereits drei Resistenzgene kombinieren, da wir fiir zwei
davon (Zym-1 und Zym-2) molekulare Marker zur Ver-
fligung hatten. Auch in diesem Versuch standen uns, fiir
die Uberpriifung im Infektionstest, 13 Linien aus drei F3-
Populationen zur Verfiigung. Die drei Resistenzgene lassen
sich in verschiedenen Kombinationen zusammenfiigen.
Linien, die das dominante Resistenzgen Zym-1 in Kombi-
nation mit dem rezessiven Gen zym-4 besitzen (Pyr-2a in
Tabelle 2), sind als Wiederholung des ersten Versuchs zu
betrachten und unterscheiden sich von diesem auch in ihren
Boniturwerten nicht.

Linien mit der Kombination der drei Resistenzgene Zym-1,
Zym-2 und zym-4 (Pyr-2c) erreichten erwartungsgeméf den
héchsten Grad an Resistenz (Boniturmittel 2,2).
Interessanterweise erreichten Linien, die das rezessive
Resistenzgen zym-4 in Kombination mit dem Modifika-
torgen Zym-2 besitzen (Pyr-2b), ebenfalls ein besseres
Resistenzniveau (3,4) als die Ausgangslinie Olk. NL1-Res
(4,5) mit zym-4. Genotypen mit dem Resistenzgen Zym-2
bei Abwesenheit von Zym-1 sind anfillig, da Zym-2 nur als
erginzender Modifikator zu Zym-1 wirkt. Hier wurde die
Wirkung eines Resistenzgens aus Nigerian Local (zym-4)
durch ein Modifikatorgen aus Menina (Zym-2) verstérkt
(Tabelle 2).

In weiteren Versuchen gelang es uns schlieBlich vier Resis-
tenzgene in einem Genotyp zu kombinieren.

Pflanzen aus Pyr-3, mit den beteiligten Resistenzgenen
Zym-1, Zym-2, zym-4 und zym™, erreichten in einem ersten
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Tabelle 2: Mittlere Boniturwerte der verwendeten Resistenz-
quellen und den daraus entstandenen Zuchtlinien. Die Klas-
sifizierung der Symptome erfolgte unter Verwendung einer
Skala von 0-9, wobei Pflanzen mit der Boniturnote 0 als nicht
infiziert, 1-4 als resistent und 6-9 als anfillig bewertet wurden.
Die Boniturnote 5 stellt eine nicht eindeutig zuordenbare
Uberganssituation dar.

Genotyp Resistenzgen(e) Boniturmittel
Nigerian Local Zym-0 + zym-4 0,5
Menina 15 Zym-1 (+ Zym-2 + Zym-3) 2
Soler zymmos 3
Olkiirbis keine 74
Zucchini Tigress zym-4 4,5
Olk. NL1-Res zym-4 4,5
Zucchini TRF res.  Zym-1 + Zym-2 + Zym-3 4
Olk. Menl1-Res Zym-1 (+Zym-2 + Zym-3?) 4
Olk. Sol-Res zym™s (+Zym-3?) 2,5
Olk. NL2-Res Zym-0 + zym-4 1.7
Pyr-la Zym-1 + zym-4 2,8
Pyr-1b Zym-1 + zym-4 2,7
Pyr-1c Zym-1 + zym-4 2,8
Pyr-2a Zym-1 + zym-4 2,7
Pyr-2b Zym-2 + zym-4 3,4
Pyr-2¢ Zym-1 + Zym-2 + zym-4 2,2
Pyr-3 Zym-1 + Zym-2 + zym-4 + zym™® 2,5
Pyr-4 Zym-1 + Zym-2 + Zym-0 + zym-4 1,5

Infektionstest ein dem ersten Versuch mit zwei kombinier-
ten Resistenzgenen vergleichbares Resistenzniveau (2,5).
Wenn man berticksichtigt, dass zym-4 und zym™® rezessive
Resistenzgene sind, und diese erst im homozygoten Zustand
voll zur Auspragung kommen, kann man erwarten, dass
sich das Resistenzniveau nach einer Selbstung noch weiter
verbessert.

Pflanzen aus Pyr-4, mit den beteiligten Resistenzgenen
Zym-1, Zym-2, zym-4 und Zym-0, erreichten das bisher
hochste Resistenzniveau (1,5 Tabelle 2). Auch in dieser
Kombination ist noch eine Steigerung zu erwarten, wenn
zym-4 im homozygoten Zustand voll zur Auspragung
kommt.

Markerselektierte F2-Pflanzen der beiden zuletzt beschrie-
benen Kreuzungskombinationen, sowie F1- Pflanzen einer
Zweifachhybride (mit allen fiinf Resistenzgenen) konnten
wir bisher nur am Feld beobachten. Es hat sich jedoch schon
dabei gezeigt, dass diese Pflanzen ein sehr hohes Resistenz-

niveau haben, sie blieben {liber die gesamte Vegetationsperi-
ode symptomfrei. Alle anderen Pflanzen am gleichen Feld,
wiesen ein ihrer genetischen Konstitution entsprechendes
Krankheitsbild auf, alle diese Pflanzen entwickelten mehr
oder weniger starke Virussymptome.

Schlussfolgerungen

Die Ergebnisse unserer hier vorgestellten Untersuchungen
zeigen, dass die Kombination mehrerer ZYMV-Resis-
tenzgene in Olkiirbis einen additiven Effekt hat. Wihrend
Olkiirbislinien mit nur einem Resistenzgen einen mittleren
Boniturwert von 4,5 haben, erreichen Genotypen mit vier-
facher Resistenz die Durchschnittsnote von 1,5.
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Ziichtung eines neuen Korneramaranthgenotyps - Vorgangsweise und Ergebnisse
Breeding of a new genotype of grain amaranth - methodology and results

Georg Dobos' und Daniela M. Gimplinger?

Abstract

Grain amaranth is a niche crop which deserves closer
attention due to its valuable grain components. When
introducing a new crop, genotypes adapted to regional
growing conditions have to be developed. This is espe-
cially evident with respect to seed maturation and plant
dry down of a warm-season crop grown in a region with
a temperate climate.

In Austria, the breeder G. DOBOS started breeding of
amaranth in 1986. A huge variability of amaranth entries
from several gene banks was available. Breeding targets
were set in the following order of priority: early grain
maturation, dry down of the plant, rapid juvenile growth,
reduced plant height, resistance to lodging, large seed
size and high popping quality. Single-plant selection
resulted in the medium-late genotype AMAR which
yielded well but did not show satisfying plant dry down,
suitability for mechanical harvest and seed size. As seed
maturation and plant dry down could not be improved
by selection, cross breeding was started. This breeding
program resulted in the genotypes NEUER TYP and
ANDERER TYP.

Einleitung

Botanik und Verwendung

Amaranthus-Arten, die zur Familie der Fuchsschwanzge-
wichse gehoren, konnen als Kornerfriichte, als Gemiise oder
als Zierpflanzen genutzt werden, hochwiichsige Formen
auch als Futter- und Energiepflanzen. Fiir die Kdrnernut-
zung, die in diesem Beitrag behandelt wird, werden folgende
Arten herangezogen: A. hypochondriacus, A. cruentus und
A. caudatus. Wie Buchweizen (Fagopyrum esculentum) und
Quinoa (Chenopodium quinoa) wird K6rneramaranth zu den
»Pseudocerealien” gezahlt, weil seine kohlehydratreichen
Korner dhnlich wie Getreide verwendet werden.

Amaranth als ,,Alternativkultur in
Osterreich

Mit der Ziichtungsarbeit, wozu im weiteren Sinne auch die
Priifung von iiber 100 Herkiinften gehdrte, begann Dobos

bereits 1986 (DOBOS 1992, DOBOS 1997). Anlass dafiir
war eine Anfrage aus der Industrie bzw. die Entwicklung des

Field experiments were carried out under semiarid con-
ditions in Eastern Austria between 2002 and 2005. The
objective was to compare the genotypes NEUER TYP,
ANDERER TYP and AMAR (developed by Dobos) and
the genotype MITTLERER TYP (developed by Baji,
Tapioszele, Hungary). The developed lines differed with
respect to plant height (70-170 cm), temperature sum
from sowing to harvest (2000-2700°Cd), grain moisture
at harvest (21-38%), thousand seed weight (0.6-1.0 g),
content of crude protein (15.2-18.6%) and crude fat
(5.4-8.6%), and harvestable grain yield (1600-3000 kg
ha! dry matter). The genotype NEUER TYP was charac-
terised by reduced plant height (70-100 cm), early plant
dry-down (after a temperature sum of 2000-2200°C)
and early seed maturation with reduced seed moisture
at harvest (21-24%), satisfying seed size and thousand
seed weight (0.9-1.0 g dry matter) and high harvestable
yield (1800-3000 kg ha! dry matter).

Keywords: grain amaranth, breeding, yield, maturity,
quality

Marktes, der sich damals fiir neue Pflanzen und Produkte
offnete. Das Interesse fiir ,,gesunde Erndhrung* riickte auch
Amaranth- berechtigterweise - durch den Proteingehalt (13-
19%) mit hohem Anteil an essentiellen Aminosduren (vor
allem an Lysin), durch das wertvolle Ol (5-8%) und durch
den hohen Gehalt an Ca, Mg und Fe sowie Ballaststoffen
ins Rampenlicht. Dartiber hinaus bietet Amaranth aufgrund
seiner Glutenfreiheit fiir Zdliakiekranke eine Alternative
zu Getreideprodukten. Es entstand eine Marktnische - bis
heute ist Amaranth ein Nischenprodukt geblieben - und
gleichzeitig die Nachfrage nach Saatgut fiir den Anbau unter
osterreichischen Bedingungen.

Zuchtziele

Amaranthherkiinfte weisen eine Reihe an Eigenschaften
auf, die fiir Wildpflanzen charakteristisch sind. Eigene
Untersuchungen an verschiedenen Herkiinften (siche Lini-
enziichtung) fithrten zur Formulierung von Zuchtzielen mit
folgender Prioritét: frithe Kornreife, Abreife der Pflanzen,
niedriger Wuchs, Standfestigkeit, rasche Entwicklung
nach dem Aufgang, groBles Korn und gutes Popverhalten.
Weitere Zuchtziele umfassen einen hoheren Proteingehalt

! ZENO PROJEKTE, Veterindrmedizinische Universitit Wien, Institut fiir Angewandte Botanik und Pharmakognosie, Veterinérplatz 1, A-1210 WIEN
2 Universitét fiir Bodenkultur, Institut fiir Pflanzenbau und Pflanzenziichtung, Gregor-Mendel-Strafie 33, A-1180 WIEN

* Ansprechpartner: Dr. Georg DOBOS: zenoprojekte@aon.at
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und einen hohen Gehalt an essentiellen Aminosduren, Aus-
fallfestigkeit des Kornes, Kéltetoleranz und einen geringen
Verzweigungsgrad des Fruchtstandes.

Zichtungsmethodik

Prufung von Herkinften - Linienzlichtung

Dank verschiedener Genbanken, vor allem dank des Rodale
Research Centers (USA), stand eine sehr groBe genetische
Variabilitit zur Verfiigung, sowohl zwischen den Herkiinf-
ten als auch innerhalb der Herkiinfte (Abbildung 1). Bei
den Herkiinften handelte es sich zumeist um Landsorten,
teilweise aber auch um aus gezielter Kreuzungsziichtung
hervorgegangene Sorten. Somit war es nahe liegend, mit
einer Einzelpflanzenauslese und Pedigree-Ziichtung zu
beginnen, um ein mdglichst rasches Ergebnis zu erzielen.
Die Variabilitdt im Blithbeginn erstreckte sich von friih bis
sehr spét, wobei einige wenige Kurztagpflanzen keinen
(vor allem A. caudatus aus Siidamerika) oder geringen
Samenansatz zeigten.

Es wurde sehr bald klar, dass Amaranth als ,,Halbkultur-
pflanze* unter Bedingungen des gemaBigten Klimas nicht
abreift. Als erstes Ergebnis entstand die Selektion
AMAR, ein A. cruentus des sogenannten ,,Mexikani-
schen Typs®, mit der 1989 die Produktion von einigen
ha Amaranth begonnen werden konnte (Abbildung 2).
Als mittelspéater Genotyp bewihrte er sich vor allem
im nordlichen Weinviertel, wo bei geeigneten pflan-
zenbaulichen Mafinahmen wie hoher Bestandesdichte
und Wahl von trockenen Standorten mit leichten, eher
mageren Bdden eine Abreife erreicht werden konnte,
die allerdings sehr spit, oft erst im November, erfolgte.
Die spate Ernte fiihrte hdufig zu einem Zusammen-
bruch der Bestinde und zu einer Verschlechterung
der Kornqualitdt. In den folgenden Jahren wurde
AMAR jéhrlich auf bis zu 100 ha eingesetzt und
diente in Ziichtungsversuchen als Standardsorte. Bei
entsprechendem Management und guter Trocknung
kann ein qualitativ wertvolles Korn geerntet werden,
das sich zum Aufpoppen eignet. Dagegen bereiten die
langsame Anfangsentwicklung, die deutlich durch die

Temperatur bestimmt wird, und der Konkurrenzdruck durch
Unkrautamaranth groe Schwierigkeiten in der Produktion,
die dadurch auch mit viel Handarbeit verbunden ist. Die
Abreife und der Druschzeitpunkt sind von der Witterung
abhingig und variieren stark von Jahr zu Jahr.

Kreuzungsziichtung -
Entwicklung des Genotypes NEUER TYP

Trotz der hohen vorliegenden genetischen Vielfalt konnte
bis 1998 keine Verbesserung des Abreifeverhaltens erzielt
werden. Daher wurde nun mit der Kreuzungsziichtung
begonnen. Die Mutterpflanze des neuen Zuchtprogrammes
war eine extrem friih blithende Einzelpflanze, die in einer
aufspaltenden spaten Herkunft auftrat. Solche ,,Frithblither*
treten relativ oft in Herkiinften auf, sind aber als reine Linien
ungeeignet, weil sie stark zu Lagerung neigen und nicht
leistungsfihig im Ertrag sind.

Als Pollenspender diente eine spatreife und hochwiichsi-
ge, aber standfeste Selektion mit sehr grolen Samen. Die
Kreuzung wurde im Glashaus mit zu unterschiedlichen
Zeitpunkten gesiten Pflanzen durchgefiihrt. Aufgrund eines
Markers wurde die nachfolgende F -Generation ausgelesen.

Abbildung 2: Genotyp AMAR
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Tabelle 1: Herkunft und Eigenschaften von angepassten Genotypen
Fruchtstand

Genotyp Art Herkunft Wuchshohe (cm)  Form Farbe
NEUER TYP Amaranthus hypochondriacus Kreuzung 70-100 stark verzweigt griin
ANDERER TYP  Amaranthus hypochondriacus Keuzung 80-140 apikale Dominanz griin
MITTLERER TYP Amaranthus hypochondriacus ~Kreuzung (B. Baji, Inst. for 120-170 locker mit apikaler Dominanz  orange/rot

Agrobotany, Tapioszele, Ungarn)
AMAR Amaranthus cruentus Selektion aus RRC 1041 120-170 apikale Dominanz griin

(Rodale Research Center)

Tabelle 2: Saattermin, Temperatursumme (Basis = 0°C), Vegetationstage bis zur Ernte und Kornfeuchte zur Ernte (Feldversuche

zwischen 2002 und 2005)

Genotyp Saattermin Temperatursumme (Saat bis Ernte) (°C d) Vegetationstage (Saat bis Ernte) Kornfeuchte zur Ernte (%)
NEUER TYP 1950-2200 92-117 21-24
ANDERER TYP 29. April - 2100-2300 109-119 22-24
MITTLERER TYP  27. Mai 2350-2550 110-129 27-28
AMAR 2400-2700 117-145 30-38

Zunichst lag der Schwerpunkt der Selektion aufrot pigmen-
tierten Linien, bis sich herausstellte, dass unpigmentierte
Pflanzen deutlich besser abreifen und grofere Samen mit
einem besseren Popverhalten bilden.

Durch eine Abfolge von mehreren Generationen im Glas-
haus konnte nach etwa 3 Jahren (etwa F7) die Sorte NEUER
TYP fertig gestellt werden, die sich auch im Anbau bewahrt
hat: Dieser Genotyp reift - je nach Umweltbedingungen -
bereits im August oder aber spatestens Ende September ab.
Er zeichnet sich durch gutes Popverhalten und durch ein
hohes Tausendkorngewicht aus (siche Tabelle 3). Im prak-
tischen Anbau erreicht er mit durchschnittlich etwa 2000 kg
ha! den Ertrag von AMAR, weist geringere Kornerverluste
und deutlich niedrigere Kornfeuchten (siehe Tabelle 2) bei
der Ernte auf. Im NEUEN TYP traten vereinzelt Pflanzen
mit unverzweigten Fruchtstinden auf. Diese fiihrten zur
Selektion ANDERER TYP.

Priifung ausgewdhlter
Genotypen im Feldversuch

In den Jahren 2002 bis 2005 wurden an der Versuchswirt-
schaft der Universitit fiir Bodenkultur in Gro3-Enzersdorf

Kérneramaranthgenotypen in unterschiedlichen Saatdichten
gepriift. Ziel war es, das Abreifeverhalten, das Ertragspoten-
tial, den Ernteindex, den maschinell erntbaren Ertrag sowie
die Kornzusammensetzung verschiedener Genotypen zu
vergleichen. Untersucht wurden die von Dobos entwickel-
ten Genotypen NEUER TYP, ANDERER TYP und AMAR
sowie der Genotyp MITTLERER TYP aus Tapioszele in
Ungarn (GIMPLINGER et al. 2008).

Ergebnisse: Abreife, Ertrag und Qualitét

Die Genotypen unterschieden sich in morphologischen
Eigenschaften (Tabelle 1), im Abreifeverhalten (Tabelle
2), im Ertrag (Tabelle 3) und in der Kornzusammensetzung
(Tabelle 4). Der stark verzweigende NEUE TYP stellte sich
als besonders kurzwiichsig heraus (70-100 cm), wodurch
die maschinelle Ernte erleichtert wird. Der ANDERE TYP
zeigte eine mittlere Wuchshohe, wihrend der rot blithende
MITTLERE TYP und AMAR eine Bestandeshohe bis zu
170 cm erreichten.

Der Zeitpunkt der Kornreife und die Abreife der Pflanzen
variierten stark zwischen den gepriiften Versuchsgliedern:
Der NEUE TYP als der frithreifste Genotyp konnte etwa
nach einer Warmesumme von 2000°C geerntet werden, die

Tabelle 3: Kornertrag, Ernteindex and Kornertragskomponenten (Mittel iiber fiinf Pflanzendichten)

Kornertrag* Kornertrag* Beobachtete Dichte ~ Kornzahl TKG*

Jahr Genotyp (Handernte) (g TM m?) (Drusch) (g TM m?) Ernteindex (Pfl. m?) pro Pflanze (g T™M)
2002 NEUER TYP 239 a 181 b 0.39 a 8-135 16000 a 0.96 a
MITTLERER TYP 219 a 156 ¢ 0.26 b 7-86 21900 a 0.63 b

AMAR 216 a 238 a 025 b 6-119 20000 a 0.66 b

2003 NEUER TYP 282 a 306 a 0.26 a 9-58 13500 b 1.04 a
MITTLERER TYP 215 a 215 ¢ 0.18 b 9-34 29800 a 0.55 b

AMAR 289 a 277 b 0.18 b 10-36 23700 a 0.67 b

2004 NEUER TYP 295 a 252 a 0.38 a 10-80 16500 b 0.86 a
ANDERER TYP 204 b 209 b 0.26 b 9-82 11700 ¢ 0.83 a

AMAR 290 a 264 a 027 b 8-92 22000 a 0.60 b

2005 NEUER TYP 241 a 222 a 0.37 a 7-54 16200 b 091 a
ANDERER TYP 201 b 207 ab 031b 8-63 12100 b 0.89 a

AMAR 235 a 173 b 0.25 ¢ 8-52 24300 a 0.59 b

* Trockenmasse
SNK, P=0.05 (ANOVA pro Jahr)
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Tabelle 4. Kornzusammensetzung
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Jahr Genotyp Rohprotein (N x 6.25) (%)  Rohfett (%) Rohfaser (%) Asche (%) Kohlehydrate (%)

2002 NEUER TYP 15.76 b 6.08 ¢ 377a 3.12ab 71.27 a*
MITTLERER TYP 18.55a 729b 422a 323 a 66.71 b
AMAR 16.39b 8.60 a 396 a 3.04 b 68.01 b

2003 NEUER TYP 1522¢ 540c¢ 394a 273 b 72.72 a
MITTLERER TYP 17.55a 6.64b 4.10a 299 a 68.71 ¢
AMAR 15.79b 7.35a 3.54a 271 b 70.61 b

* SNK, P = 0.05 (ANOVA pro Jahr)

unter den gegebenen Bedingungen im Osten Osterreichs
etwa Ende August erreicht wurde. Zum Erntezeitpunkt lag
die Kornfeuchte zwischen 21 und 24%. Der ANDERE TYP
bliihte etwa eine Woche spéter als der NEUE TYP, zeigte
aber ein dhnliches Abreifeverhalten. Der MITTLERE TYP
reifte etwa zwei Wochen spéter, der mittelspite AMAR
konnte erst nach einer Warmesumme von mehr als 2400°C
geerntet werden. Diese Summe wurde am Standort etwa
Anfang bis Mitte Oktober erreicht. Zu diesem Zeitpunkt
war der Bestand noch immer nicht abgetrocknet, und die
Kornfeuchte lag zwischen 30 und 38%. Ein Nachtrocknen
des Erntegutes war also in allen Fillen notwendig, erforderte
aber beim NEUEN TYP einen geringeren Energicaufwand
und fiihrte zu hoherer mikrobiologischen Qualitdt (GIM-
PLINGER et al. 2007).

Von Hand geerntete Ertrage der Genotypen schwankten
zwischen 2000 and 3000 kg ha' Kornertrag (Trockenmas-
se). Der frithreife NEUE TYP und der mittelspite AMAR
erreichten das gleiche Ertragsniveau, zeigten sich aber den
anderen Priifgliedern iiberlegen. Die Druschertrige lagen
zwischen 1600 and 3000 kg ha!' (Trockenmasse).

Auch hier wurde der Ertragsvorteil von den Genotypen
AMAR und NEUER TYP deutlich. Kornverluste vor und
wihrend des Druschvorganges - berechnet als die Differenz
zwischen Handernte- und Druschertrigen - lagen im Mittel
bei 8%, waren aber stark von Umweltbedingungen abhéngig
und variierten zwischen 0 und 29%.

Abbildung 3: Vergleich der Abreife der Genotypen AMAR und NEUER TYP

Der kurzwiichsige NEUE TYP zeigte einen deutlich hoheren
Ernteindex (bis zu 0.38) als die anderen Genotypen. Bei der
Analyse der Ertragskomponenten wurde deutlich, dass sich
die Pflanzen nicht nur im Korngewicht, sondern auch in
der Kornzahl pro Pflanze unterscheiden. Wahrend sich der
NEUE TYP und der ANDERE TYP durch grof3e, schwere
Koérner mit einem Tausendkorngewicht von beinahe 1 g
(Trockenmasse) auszeichneten, zeigten der MITTLERE
TYP und AMAR nur ein Tausendkorngewicht um 0.6 g
(Trockenmasse). Der hohe Kornertrag des NEUEN TYPS
basierte auf groBlen, schweren Korner, wahrend der hohe
Ertrag von AMAR durch eine groere Kornzahl pro Pflanze
zustande kam.

Der Rohproteingehalt variierte zwischen 15 and 19%, der
Gehalt an Rohfett zwischen 5 and 9%. Der kleinkérnige
MITTLERE TYP zeigte den hochsten Rohproteingehalt,
der kleinsamige AMAR den hochsten Rohfettgehalt. Beim
Vergleich von drei Genotypen ging eine zunehmende
Korngréfie mit einem reduzierten Proteingehalt und einem
hoéheren Gehalt an Kohlehydraten einher. Zunehmende
KorngrdBe ist offensichtlich vor allem mit einer Zunahme
des stérkereichen Perisperms verbunden.

Schlussfolgerung

Zusammenfassend zeigte besonders der NEUE TYP eine Rei-
he an agronomischen Vorteilen: Der Genotyp ist niedrigwiich-
sig und reift friih ab, was den Méhdrusch erleichtert. Er zeigt
ein dhnliches Ertragspotential wie der mittelspéte
AMAR, bietet aber den Vorteil von deutlich gerin-
gerer Kornfeuchte bei der Ernte. Dariiber hinaus
zeichnen sich die Samen durch ein hohes Tausend-
korngewicht und ein gutes Popverhalten aus.
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Abstract

Breeding work on several medicinal plant species used
in the traditional Chinese medicinal therapy (TCM) and
cultivated in Germany was started in 2004. The breeding
work aims to improve the available seed provenances for
yield, homogeneity and quality of the raw materials. In
addition to selection and field testing, basic questions
related to flowering and fertilization had to be answered
as well as methods for vegetative propagation had to be
developed.

Keywords: breeding, chemical constituents, Chinese
medicinal plants, homogeneity, winter hardiness

Einleitung

Anwendung chinesischer
Heilpflanzen in Deutschland

Heilpflanzen spielen in der Traditionellen Chinesischen
Medizin (TCM) eine zentrale Rolle. Mittlerweile wenden
etwa 3000 speziell ausgebildete deutsche Arzte (und an-
dere Heilberufe) die chinesische Arzneimitteltherapie an,
Tendenz steigend. GroBhéndler versorgen spezialisierte
Apotheker mit importierter Ware, die die drztlichen Ver-
ordnungen mischen und als Rezepturarzneimittel herstellen.
Der Import der Rohdrogen (getrockneter Pflanzenteile)
vieler bei uns meist unbekannter Pflanzen aus Asien bereitet
aber hdufig Qualitdts- und Beschaffungsprobleme (9) - vor
allem im Hinblick auf eine gut dokumentierte ,,Entstehungs-
geschichte®, wie sie heute bei westlichen Arzneipflanzen
wie Pfefferminze oder Baldrian Standard ist. Durch einen
Anbau von Heilpflanzen mit definierter Herkunft unter
kontrollierten und dokumentierten Bedingungen koénnen
die Arzneimittelsicherheit und die allgemeine Qualitét des
Drogenmaterials wesentlich verbessert werden. Gleichzeitig
soll der Umfang des deutschen Heil- und Gewiirzpflan-
zenanbaus durch die Schaffung neuer Anbaumoglichkeiten
erweitert und der Raubbau an den Naturstandorten in China
reduziert werden (8).

Interdisziplinares Projekt seit 1999

Um chinesische Arzneipflanzen unter kontrollierten Bedin-
gungen anbauen zu kdnnen, beschéftigt sich die Bayerische
Landesanstalt fiir Landwirtschaft (LfL) unter der Leitung
von Prof. BOMME seit 1999 mit der systematischen An-
bauforschung von 19 ausgewéhlten Arten.

Eingebunden in das Projekt sind der Bereich Pharmako-
gnosie des Instituts fiir Pharmazeutische Wissenschaften
der Karl-Franzens-Universitdt Graz (Prof. BAUER), der
Bereich Systematische Botanik des Department Biologie
I der Ludwig-Maximilians-Universitdt Miinchen (LMU,
Prof. HEUBL), die Gesellschaft fiir die Dokumentation
von Erfahrungsmaterial der Chinesischen Arzneitherapie
(DECA, Dr. FRIEDL), die Kliniken SiLiMa (Riedering,
Dr. FRIEDL) und Am Steigerwald (Gerolzhofen, Dr.
SCHMINCKE), die ,,Internationale Gesellschaft fiir Chi-
nesische Medizin® (Societas Medicinae Sinensis, SMS, Dr.
HUMMELSBERGER) sowie die Firma Saatzucht Steinach
(Steinach, Dr. EICKMEYER). Die Firmen PhytoLab (Ves-
tenbergsgreuth, Dr. KABELITZ, Dr. SCHMUCKER) und
Kréuter Mix (Abtswind, Dr. TORRES-LONDONO) fithren
seit 2004 umfangreiche vergleichende Untersuchungen zur
Qualitdt und Sensorik an importierten und aus Versuchsan-
bau stammenden Drogen durch.

Fiir acht der Arten konnten die Anbauverfahren so weit
entwickelt werden, dass im Arzneipflanzenanbau versierte
Landwirte seit 2005 diese TCM-Drogen in Bayern fiir
TCM-Handelsfirmen erzeugen (3). Hierzu steht jeweils eine
Saatgutherkunft zur Verfiigung, deren botanische Identitét
gesichert ist, und die einen guten Ertrag und Inhaltsstoff-
gehalt aufweist.

Diese Saatgutherkiinfte besitzen jedoch noch weitgehend
ihren Wildpflanzencharakter, was sich u.a. in der Variabi-
litdt des Pflanzenmaterials ausdriickt. Zudem fiihrten die
pflanzenbaulichen Maflnahmen nicht bei allen Arten zum
ausreichenden Erfolg. Daher wurde 2004 bei Artemisia
scoparia, Astragalus mongholicus, Bupleurum chinense,
Leonurus japonicus, Salvia miltiorrhiza (seit 2007) und
Saposhnikovia divaricata (seit 2008) der Weg der Pflanzen-
zlichtung beschritten, an dessen Ende verbesserte Sorten den
heimischen Anbau wirtschaftlicher oder sogar erst moglich
machen sollen (vgl. Tabelle 1).

Vorgehensweise und Ergebnisse

Ausgangsmaterial

Die Grundvoraussetzungen erfolgreicher Ziichtung sind
aussichtsreiches Pflanzenmaterial, das die gewiinschten
Eigenschaften enthdlt, sowie das Wissen liber die Bliih-
und Befruchtungsverhéltnisse der Pflanzenart, damit das
Zuchtverfahren zielfiihrend gestaltet werden kann. Zur
Erweiterung des Ausgangsmaterials wurden, zusitzlich
zu den schon vorhandenen Saatgutherkiinften aus den

! Bayerische Landesanstalt fiir Landwirtschaft (LfL), Institut fiir Pflanzenbau und Pflanzenziichtung, Arbeitsgruppe Heil- und Gewiirzpflanzen,
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Tabelle 1: Ziele fiir die ziichterische Bearbeitung ausgewéhlter chinesischer Heilpflanzen

Pflanzenart Zuchtziele

Verwendetes Pflanzenteil

Artemisia scoparia
Astragalus mongholicus
Bupleurum chinense
Leonurus japonicus
Salvia miltiorrhiza
Saposhnikovia divaricata

Niedriger Cadmiumgehalt, hoher Ertrag, Homogenitét

Hoher Ertrag bei einjéhriger Kultur, dicke Wurzeln, hoher Astragalosid IV-Gehalt
Winterhérte - dadurch zweijéhrige Kultur und héherer Ertrag (Art noch nicht im Praxisanbau)
Homogenitit des Blithbeginns, hoher Ertrag, Winterhérte fiir zweijéhrigen Anbau
Krankheitstoleranz, Ertrag, Homogenitét in Bliitenbildung, wenig Feinwurzeln

Winterhérte und zuverlédssige Bliite im zweiten Jahr fiir Saatgutproduktion, schnelle und gute Keimung

Blitter

Wurzeln

Wurzeln

Kraut, bei Blithbeginn
Wurzeln
Wurzeln

Forschungsarbeiten zur Inkulturnahme, weitere Akzessi-
onen vor allem von Genbanken und von Wildstandorten
zusammengetragen und auf ihre botanische Identitit und
prinzipielle Eignung fiir die Ziichtung untersucht.

Durchflihrung

Die Feldversuche wurden auf den Versuchsstationen Bau-
mannshof (Lkr. Pfaffenhofen) und Puch (Lkr. Fiirstenfeld-
bruck) der LfL, sowie auf Versuchsflichen der Saatzucht
Steinach (Lkr. Straubing) durchgefiihrt. Die Vermehrung
der Pflanzen, molekularbiologische Untersuchungen und
Gehaltsbestimmungen erfolgten in den Arbeitsgruppen IPZ
la, 5¢, 3d und AQU 2 der LfL, sowie bei den Partnern an
der LMU, Universitit Graz und im Labor von PhytoLab.

Blih- und Befruchtungshiologie

Fiir die zweite Voraussetzung, das Wissen {iber die Bliih-
und Befruchtungsverhéltnisse, miissen bei den chinesischen
Heilpflanzen, im Gegensatz zu einer alten Kulturart wie
Weizen, die wichtigsten Fragen der Fortpflanzungsbiologie
erst noch geklért werden, z.B. ob es sich um Fremd- oder
Selbstbefruchter handelt, wann die Herkiinfte blithen oder
wodurch die Bliitenbildung induziert werden kann. Es ist
zwar anzunchmen, dass dieses Wissen in China teilweise
besteht, jedoch war es fiir uns nicht zugénglich. Durch
die Kontrolle der Bestdubungsmoglichkeiten (frei, ohne
Insekten oder isoliert) wurde festgestellt, dass auf Grund
des deutlich hoheren Saatgutertrags aller Arten bei unge-
hinderter Bestdubung, sowie des starken Insektenbesuchs
bei Astragalus, Bupleurum, Leonurus, Salvia und Sapo-
shnikovia und der Blitenmorphologie von Artemisia die
Fremdbefruchtung tiberwiegt. Fiir Artemisia konnte die
nahezu vollstindige Fremdbefruchtung mit Hilfe polymor-
pher Banden (AFLP) nachgewiesen werden (6).

Synthetische Sorte aus Klonen

Als Ziichtungsverfahren wurde die Entwicklung einer
synthetischen Sorte auf der Basis von Klonen gewihlt, das
bei der Ziichtung an Arnica montana bereits erfolgreich
eingesetzt wurde (2, 4). Artemisia und Salvia kénnen gért-
nerisch iiber Stecklinge vermehrt werden, fiir Leonurus und
Astragalus war nur die in-vitro Vermehrung iiber Nodien-
segmente mit einem eigens fiir diese Arten entwickelten
Protokoll méglich (1).

Im ersten Schritt wurden vor allem aus Bestéinden der
urspriinglich vorhanden Saatgutherkiinfte Elitepflanzen
mit besonderen, gewiinschten Eigenschaften selektiert und
geklont. Um Zeit zu sparen, wurden die Klone von Arte-
misia, Leonurus und Astragalus im Polycross gepriift und

gleichzeitig gekreuzt. Diese Anlageform bedeutet zwar die
perfekte Randomisierung fiir die Klonpriifung, der Arbeits-
aufwand fiir die Bonituren war jedoch sehr grof3. Auflerdem
ging auch Pollen von weniger geeigneten Klonen in die Pol-
lenwolke ein. Dennoch kann anhand der F -Nachkommen
die allgemeine Kombinationseignung der Klone gepriift
werden, wenn auch auf etwas niedrigerem Leistungsniveau.
Fiir neu selektierte Klone von Astragalus und fiir Salvia
werden auf Grund des Arbeitsaufwands Klonpriifung und
Klonkreuzung wieder nacheinander durchgefiihrt.

Bei der Klonpriifung zeigten z.B. die 42 Klone von Arte-
misia scoparia eine grofe Variationsbreite im Cadmium-
gehalt von 0,24 bis 0,96 mg Cd/kg Droge und im Gehalt an
Atherischem Ol von 0,13 bis 1,09 %. Einige Klone wiesen
sowohl einen niedrigen Cd-Gehalt als auch einen hohen
Atherischdlgehalt auf. AuBerdem bildeten bei Astragalus
mongholicus einige Klone schon im ersten Jahr besonders
grofle und dicke Wurzeln aus. Fiir weitere Details sei auf
die Forschungsberichte des Projekts (5, 7) verwiesen.

Aktuell werden die zweijdhrigen Leistungspriifungen der
Klon-Nachkommen von Leonurus, Astragalus und Arte-
misia an zwei Standorten durchgefiihrt. Bei allen Arten
scheinen giinstige Linien im Sortiment enthalten zu sein.
Das Zuchtziel Winterhdrte wird bei Leonurus jedoch nicht
zu erreichen sein, da insgesamt nicht ausreichend Pflanzen
iberwintern, um im Folgejahr das Unkraut effektiv zu
unterdriicken.

Populationsverbesserung
durch Individualauslese

Bupleurum konnte zunéchst nicht vegetativ vermehrt
werden, daher wurde bei dieser Art und bei Saposhnikovia
(beides Arten der Apiaceae) der Weg zur Populations-
verbesserung mittels Priifung der Einzelpflanzennach-
kommenschaften eingeschlagen. Beide Arten bilden bei
der Isolation von Einzelpflanzen keine Samen aus. Der
Einsatz von Stubenfliegen fiihrte bei isolierten Bupleurum-
Einzelpflanzen jedoch zum Samenertrag. Dieses Verfahren
muss bei Saposhnikovia noch getestet werden.

Bei der Priifung von S -Nachkommenschaften der Bupleu-
rum-Eliten starben bereits im Sommer viele Pflanzen ab.
Es werden Inzuchtdepressionen vermutet, eventuell lagen
auch Saatgutprobleme vor. Anhand des in 2008 im Ge-
wichshaus neu erzeugten S -Saatguts von Bupleurum soll
iiberpriift werden, ob die Ausfille durch die Saatgutqualitét
bedingt waren. Uberlebende und schlieBlich iiberwinternde
kriftige S -Einzelpflanzen werden im kommenden Jahr
gekreuzt (Ramschverfahren), um den Grundstein fiir eine
neue Population zu legen.
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Ausblick

Die Ziichtungsarbeiten werden noch einige Jahre andauern.
Bei den meisten Arten ist Potenzial zur Entwicklung einer
verbesserten Sorte vorhanden. Ob kiinftig von den Land-
wirten Nachfrage nach solchen Sorten bestehen wird, hangt
malBgeblich vom Gesamterfolg der Markteinfithrung von
in Deutschland produzierten TCM-Drogen ab.
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Keimfahigkeit, Triebkraft und Feldaufgang bei Hirse

Benno Voit!", Stephanie Wutz?, Sebastian Kunz?, Albrecht Roller?,
Ewald Sticksel' und Berta Killermann'

Einleitung

Der Energiepflanzenanbau hat in den letzten Jahren deutlich
zugenommen. Der Mais nimmt dabei eine dominierende
Rolle ein. Zur Auflockerung dieser Energiepflanzen-
Fruchtfolge ist Hirse eine interessante Alternative, weil sie
dhnlich hohe Ertrége pro ha liefert wie Mais. Hirse gehort
zu den C4-Pflanzen und stellt damit hohe Anspriiche an
Temperatur und Licht. Die Mindestkeimtemperatur liegt bei
12 °C und ist damit hoher als bei Mais (10 °C). Der hohe
Temperaturanspruch beeinflusst den Feldaufgang wesent-
lich. Es stellt sich daher die Frage, ob ein Priifverfahren
im Saatgutlabor entwickelt werden kann mit dem sich der
Feldaufgang vorhersagen lésst.

In Deutschland ist Hirse nicht im Artenverzeichnis des Saat-
gutverkehrsgesetzes (SaatG) enthalten, d.h. fiir Hirsesaatgut
gelten keine Mindestanforderungen fiir Keimféhigkeit,
Reinheit, etc.. In der EU Richtlinie fir Saatgut ist Sorghum
enthalten, d.h. hier gibt es Mindestanforderungen (z.B.
Keimfzhigkeit: 80 %).

Material und Methoden

Keimfahigkeit

In einem Gemeinschaftsprojekt mit dem TFZ Straubing
wurden im 1. Versuchsjahr 30 und im 2. Versuchsjahr 40
Hirseproben im Labor untersucht und parallel dazu im Feld
angebaut. Die Keimpriifungen wurden nach den Internati-
onalen Vorschriften zur Priifung von Saatgut (ISTA Rules)
durchgefiihrt, d.h. auf Filterpapier bei 25 °C und Wechsel-
licht. Im Anschluss daran konnten 3 Keimfahigkeitsgruppen
gebildet werden:

Gruppe [ - Keimfihigkeit < 80 %

Gruppe 1I - Keimfdhigkeit > 80 % und <90 %

Gruppe III - Keimfdhigkeit > 90 %

Triebkraft

Das Keimergebnis im standardisierten Laborversuch ldsst
keine Aussage liber den zu erwartenden Feldaufgang zu,
weil die Priifung unter optimalen Temperaturbedingungen
durchgefiihrt wird. Gerade bei Fruchtarten mit sehr hohem
Temperaturanspruch ist eine weitere Priiffung im Labor
unter Stressbedingungen, die den Feldaufgang beeinflussen

notwendig. Am besten dafiir eignen sich Triebkraftprii-
fungen. Triebkraftpriifungen sind Keimpriifungen unter
erschwerten Bedingungen, d.h. als Keimmedium wird
Ackererde verwendet und die Keimtemperatur wird deutlich
abgesenkt. Seit 30 Jahren wird die Triebkraftpriifung bei
Mais erfolgreich durchgefiihrt und nachgefragt. Es ist daher
naheliegend das Priifungsverfahren bei Mais ebenfalls fiir
Hirse anzuwenden. Das bedeutet, dass die Hirseproben eine
Woche im Klimaschrank bei 10 °C (Stressphase) und im An-
schluss in der Klimakammer bei 25 °C angezogen werden.
In Vorversuchen hat sich eine weitere Priifungsvariante bei
15 °C konstanter Temperatur herauskristallisiert.

Feldaufgang

Der Feldaufgang ist von einer Vielzahl von Faktoren abhdn-
gig, z. B. Saatgutqualitdt, Saatbettvorbereitung, Saattechnik,
Witterung usw.. Der Versuch wurde in Straubing, Nieder-
bayern auf einem LoBlehm mit 72 Bodenpunkten durchge-
fiihrt. Die Jahresdurchschnittstemperatur betragt 8,3 °C bei
673 mm Niederschlag. Der Versuch wurde als Blockanlage
in dreifacher Wiederholung durchgefiihrt. Die Saatstirke
betrug 25 Korner pro m?. Pro Parzelle wurden 6 Reihen mit
einer Lange von 7,2 m bei einem Reihenabstand von 50 cm
ausgesat. Wegen Randeffekten wurde nur der Kernbereich
der Parzellen ausgezéhlt, d.h. die inneren 4 Reihen.

Ergebnisse und Diskussion

Keimfahigkeit

Die Ergebnisse zeigen, dass die Qualitdt des verwendeten
Saatgutes sehr unterschiedlich war (Tabellen 1-3). Insbe-
sondere im 1. Versuchsjahr war der Anteil von Saatgutpar-
tien mit méBiger Keimqualitit hoher. Die Einteilung in 3
Gruppen wurde deshalb vorgenommen um zu sehen, ob sich
die unterschiedlichen Saatgutqualitéten in der Triebkraft-
pritfung und beim Feldaufgang dhnlich verhalten.

Triebkraft

Die Triebkraftwerte liegen im Vergleich zu den Keimfzahig-
keitswerten bei beiden Priifungsverfahren niedriger, wobei
mit zunehmender Keimféhigkeit die Unterschiede zu den
Triebkraftwerten geringer werden. Allerdings kommen in
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Tabelle 1: Ergebnisse der Keimfihigkeit und Triebkraft des 1. und 2. Versuchsjahres. Gruppe I - Keimfihigkeit < 80 %

1. Versuchsjahr 2. Versuchsjahr
Keimfihigkeit (%) Triebkraft (%) Keimféhigkeit (%) Triebkraft (%)
Proben-Nr. 25°C 10/25 °C ~15°C 25°C 10/25°C ~15°C
1 10 8 4 65 42 32
2 36 35 29 67 61 46
3 44 42 36 68 52 51
4 44 14 11 75 69 72
5 66 65 61
6 66 48 37
7 73 72 62
8 73 73 74
9 76 71 54
10 76 71 71
11 78 66 69
Mittelwert 58 51 46 69 56 50

Tabelle 2: Ergebnisse der Keimfihigkeit und Triebkraft des 1. und 2. Versuchsjahres. Gruppe II - Keimfihigkeit > 80 <90 %

1. Versuchsjahr 2. Versuchsjahr
Keimfihigkeit (%) Triebkraft (%) Keimfihigkeit (%) Triebkraft (%)
Proben-Nr. 25°C 10/25 °C ~15°C 25°C 10/25 °C ~15°C
1 81 80 78 81 58 56
2 83 59 75 84 62 65
3 86 84 87 86 87 75
4 89 89 90 88 89 78
5 89 92 88 88 70 75
6 90 75 78 88 79 69
7 90 91 93 89 87 80
8 90 81 77 90 88 90
9 90 87 83
10 90 90 90
11 90 90 89
12 90 91 88
13 90 86 78
Mittelwert 87 81 83 88 82 78

Tabelle 3: Ergebnisse der Keimfihigkeit und Triebkraft des 1. und 2. Versuchsjahres. Gruppe III - Keimfihigkeit > 90 %

1. Versuchsjahr 2. Versuchsjahr
Keimfihigkeit (%) Triebkraft (%) Keimféhigkeit (%) Triebkraft (%)
Proben-Nr. 25°C 10/25°C ~15°C 25°C 10/25°C ~15°C

1 91 89 88 91 93 90
2 91 91 94 91 85 78
3 92 93 95 92 87 90
4 92 79 77 92 92 90
5 92 87 78 93 69 70
6 94 93 96 93 91 74
7 96 96 96 94 94 93
8 96 96 85 94 91 77
9 97 96 95 94 91 77
10 98 91 89 94 95 94
11 94 96 88
12 95 90 83
13 96 96 94
14 96 89 73
15 96 84 86
16 96 91 91
17 97 97 98
18 97 81 93
19 97 97 89
20 97 95 97
21 97 86 74
22 97 86 91
23 99 98 98

Mittelwert 94 91 89 95 90 86
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Tabelle 4: Ergebnisse der Triebkraft und des Feldaufganges des 1. und 2. Versuchsjahres. Gruppe I - Keimfihigkeit < 80 %

1. Versuchsjahr 2. Versuchsjahr
Triebkraft (%) Feldaufgang (%) Triebkraft (%) Feldaufgang (%)
Proben-Nr. 10/25 °C ~15°C 10/25 °C ~15°C
1 8 4 6 42 32 71
2 35 29 31 61 46 60
3 42 36 40 52 51 65
4 14 11 35 69 72 78
5 65 61 57
6 48 37 49
7 72 62 50
8 73 74 37
9 71 54 57
10 71 71 54
11 66 69 68
Mittelwert 51 46 44 56 50 69

Tabelle 5: Ergebnisse der Triebkraft und des Feldaufganges des 1. und 2. Versuchsjahres. Gruppe II - Keimfihigkeit > 80 <90 %

1. Versuchsjahr 2. Versuchsjahr
Triebkraft (%) Feldaufgang (%) Triebkraft (%) Feldaufgang (%)
Proben-Nr. 10/25 °C ~15°C 10/25 °C ~15°C
1 80 78 63 58 56 68
2 59 75 40 62 65 79
3 84 87 65 87 75 87
4 92 88 64 89 78 83
5 75 78 70 70 75 70
6 91 93 52 79 69 77
7 81 77 65 87 80 89
8 88 90 81
9 87 83 77
10 90 90 87
11 90 89 79
12 91 88 92
13 86 78 81
Mittelwert 80 82 60 82 78 81

Tabelle 6: Ergebnisse der Triebkraft und des Feldaufganges des 1. und 2. Versuchsjahres. Gruppe III - Keimfihigkeit > 90 %

1. Versuchsjahr 2. Versuchsjahr
Triebkraft (%) Feldaufgang (%) Triebkraft (%) Feldaufgang (%)
Proben-Nr. 10/25 °C ~15°C 10/25 °C ~15°C
1 89 88 42 93 90 83
2 91 94 41 85 78 83
3 93 95 48 87 90 80
4 79 77 65 92 90 81
5 87 78 75 69 70 76
6 93 96 76 91 74 80
7 96 96 60 94 93 93
8 96 85 77 91 77 90
9 96 95 62 91 77 83
10 91 89 82 95 94 82
11 96 88 81
12 90 83 75
13 96 94 88
14 89 73 85
15 84 86 86
16 91 91 88
17 97 98 95
18 81 93 88
19 97 89 94
20 95 97 92
21 86 74 83
22 86 91 84
23 98 98 84

Mittelwert 91 89 63 90 86 85
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allen drei Gruppen Proben vor, die in der Triebkraft um
mehr als 15 % unter der Keimfdhigkeit liegen. Die Trieb-
kraftvariante 15 °C konstant ist das strengere Priifverfahren
wie die Ergebnisse zeigen.

Feldaufgang

Beim Feldaufgang ist ein deutlicher Jahreseffekt festzustel-
len (ZTabellen 4-6). Im 1. Versuchsjahr lag der Feldaufgang
bei allen 3 Gruppen unter den Triebkraftwerten. Uberra-
schend dabei war vor allem, dass bei der besseren Saat-
gutqualitdt (Gruppe II und III) der Feldaufgang zwischen
20 und 30 % unter den Werten der Triebkraft lag. Bei der
schwicheren Saatgutqualitdt (Gruppe I) hat der Feldaufgang
die Triebkraftwerte nur knapp unterschritten.

Im 2. Versuchsjahr zeigte sich eine gute Ubereinstimmung
zwischen Triebkraft und Feldaufgang bei der besseren
Saatgutqualitidt (Gruppe II und III). Bei der schwiche-
ren Saatgutqualitdt (Gruppe 1) {ibertraf der Feldaufgang
die Triebkraftwerte erheblich. Warum der Feldaufgang
zwischen den beiden Versuchsjahren so stark schwankte
lasst sich mit der Bodentemperatur zur Saatzeit erkldren
(Tabelle 7).

Obwohl im 1. Versuchsjahr die Aussaat erst am 7. Juni
erfolgte lag die Bodentemperatur nur bei 14 °C und damit
nur knapp tiber der Mindestkeimtemperatur von 12 °C. Erst
am 5. Tag nach der Saat erreichte die Bodentemperatur 20
°C. Im 2. Versuchsjahr lag die Bodentemperatur bereits
zur Aussaat bei 20 °C, was zu einem deutlich hoheren
Feldaufgang fiihrte.

Die Korrelation zwischen Feldaufgang und Triebkraft liegt
im mittleren Bereich (R?=0,55-0,72), wobei zwischen den
beiden Triebkraftvarianten keine signifikanten Unterschiede
bestehen.

Zusammenfassung und Ausblick

Die Witterung zur und nach der Saat beeinflusst den Feldauf-
gang erheblich. Liegt die Bodentemperatur zur Aussaat und
danach nur geringfiigig iiber der Mindestkeimtemperatur
ist der Feldaufgang z.T. deutlich unter den festgestellten
Werten der Triebkraft. Im Gegensatz zu Mais kann sich

Keimfahigkeit, Triebkraft und Feldaufgang bei Hirse

Tabelle 7: Bodentemperaturen zur Saat und zum Feldaufgang
im 1. und 2. Versuchsjahr

1. Versuchsjahr 2. Versuchsjahr

Datum Temperatur (°C) Datum Temperatur (°C)
07.06. 14,0 27.05. 19,5
08.06. 15,1 28.05. 20,5
09.06. 16,2 29.05. 21,5
10.06. 16,7 30.05. 22,8
12.06. 17,5 31.05. 23,0
13.06. 20,0 01.06. 23,5
14.06. 21,4 02.06. 23,9
15.06. 223 03.06. 24,7
16.06. 233 04.06. 21,5
17.06. 24,2 05.06. 20,0
18.06. 223 06.06. 19,6
19.06. 223 07.06. 19,5
21.06. 243 08.06. 19.9
22.06. 24,5 09.06. 19,3
Summe 284,1 Summe 299,2

die Hirse bestocken und verfiigt damit {iber ein Regulativ
diinne Bestinde wie z.B. im 1. Versuchsjahr bis zu einem
bestimmten Grad auszugleichen. Zwischen den beiden ge-
testeten Triebkraftvarianten (10/25 °C und 15 °C konstant)
besteht ein geringer Unterschied. Vielleicht gelingt es mit
Hilfe der Ziichtung kéltetolerantere Sorten zu schaffen und
damit den Feldaufgang zu stabilisieren. Die Aufnahme der
Hirse in das Artenverzeichnis des Saatgutverkehrsgesetzes
ist anzustreben, damit zukiinftig am Saatgutmarkt eine Min-
destqualitét fiir Hirsesaatgut angeboten werden muss.
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Analyse und Integration wirksamer Mehltauresistenzen in Triticale
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Abstract

Increasing triticale acreages in Middle Europe stimulated
the adaptation of powdery mildew populations to the
race-specific resistances of most recommended varieties.
As a consequence only a few varieties remained resistant
after the first epidemics emerged in 2004 in Germany.
Our findings indicate that powdery mildew of triticale
most probably developed from wheat mildew. The tri-
ticale mildew population in Germany is highly diverse
as shown by an analysis of 366 isolates from the main
growing areas. In seedling tests with these 366 isolates
only ‘Grenado’ was completely resistant among the
currently registered triticale varieties. A screening of 826
preselected triticale breeding strains showed that 8% of
this material has been completely resistant to four highly
virulent isolates. In the field, 86% of these triticale strains
were highly resistant after mildew inoculation indicating
a combination of effective seedling and adult-plant resis-
tance. Our aim is to characterise some of these resistances
and to make them available for the breeders in future. The
effects of known resistance genes from wheat could not
be predicted when incorporated in primary triticale, i.e.
resyntheses from wheat x rye. Obviously, the rye genome
had a high impact on the resistance level of triticale. In-
deed, a resistance gene from the triticale strain JKI1.5015
could already been localized on rye chromosome 6RL
by SSR markers. The high diversity of powdery mildew
populations is a clue that newly detected race-specific
resistances might be effective only for shorter periods.
On the long run, breeders should combine them with
effective adult-plant resistances to select for triticale
varieties with durable resistance.

Keywords: powdery mildew - triticale - virulence ana-
lysis - resistance - breeding

Triticale galt lange Zeit als ,,Gesundfrucht®, deren Anbau-
wiirdigkeit sich auch in der geringen Krankheitsanfélligkeit
begriindete. Im Jahr 2004 zeigte sich erstmals eine zuneh-
mende Anfélligkeit einiger Triticalesorten gegeniiber Echten
Mehltau, Blumeria graminis DC. In den Folgejahren trat
die Krankheit in vielen Regionen Deutschlands epidemisch
auf. Vermutlich fiihrte der zunehmende Anbauumfang von
Triticale zur Anpassung der Mehltaupopulation an die ras-
senspezifischen Resistenzen aktueller Sorten.

Im Rahmen eines Forschungsprojektes soll neues, mehl-
tauresistentes Ausgangsmaterial fiir die praktische Ziich-
tung bereitgestellt werden, um die Widerstandsfahigkeit
deutscher Triticalesorten zu erhdhen, Ertridge langfristig
zu sichern und die Wirtschaftlichkeit des Triticaleanbaus
zu verbessern. Zur Abschiatzung der Wirksamkeit und
Dauerhaftigkeit dieser neuen Resistenzquellen wird eine
Pathosystemanalyse durchgefiihrt, bei der sowohl die
Pathogenpopulationen (Wirtsspezifitit, Virulenzsituation,
Komplexitit, Diversitit) als auch die Sortenresistenzen
(Keimlings- und Adultpflanzenstadium, Ubertragbarkeit
von Mehltauresistenzen, Lokalisation von Resistenzgenen)
untersucht werden.

Mit Infektionsversuchen wurde zunéchst die Wirtsspezifi-
tit des Pathogens untersucht. Dazu sollte geklart werden,
ob der auf Triticale beobachtete Befall durch Weizen- oder
Roggenmehltau verursacht wird, oder ob es sich hierbei um
eine eigenstindige Mehltauart handelt. Blattsegmenttests
mit von Weizen, Roggen und Triticale isoliertem Mehltau
aus unterschiedlichen Regionen Deutschlands ergaben, dass
von den getesteten 61 Triticalesorten nur einige wenige
iiberhaupt von Weizen- und Roggenmehltau befallen wur-
den. Der Triticalemehltau konnte hingegen die Mehrzahl der
Weizensorten, aber nur einige wenige Roggensorten befallen
(Tabelle 1). Daraus lasst sich schliefen, dass Triticalemehl-
tau vermutlich aus Weizenmehltau entstanden ist, der sich
speziell an diesen neuen Wirt angepasst hat.

Zur Analyse der Virulenzsituation des Triticalemehltaus
in den wichtigsten deutschen Anbauregionen wurden 366
Einpustelisolate (EPI) aus mehltaubefallenen Blattproben
hergestellt. Blattsegmenttests mit einem Differenzialsorti-
ment aus 20 ausgewihlten Triticalesorten konnten die un-
tersuchten EPI insgesamt 136 unterschiedlichen Pathotypen
zuordnen. Die Komplexitit (= Anzahl der Virulenzfaktoren)
der Isolate schwankte zwischen 6 und 18 von 20 méglichen

Tabelle 1: Reaktion unterschiedlicher Getreidearten auf von
Weizen, Roggen und Triticale isoliertem Mehltau (+++ Mehr-
zahl, + wenige, — keine der getesteten Sorten befallen)

Mehltauisolate

Getreideart Weizen (N =20) Roggen (N =15) Triticale (N =31)
Weizen (N =39) +++ - .
Roggen (N=6) - ++t +
Triticale (N =61) + + .

Die Forderung des Forschungsvorhabens erfolgt aus Mitteln des Bundesministeriums fiir Erndhrung, Landwirtschaft und Verbraucherschutz tiber die
Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Erndhrung mit Unterstiitzung der Gemeinschaft zur Forderung der privaten deutschen Pflanzenziichtung e.V.
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Tabelle 2: Blattsegmenttests primirer Triticale (mehltauresistenter Weizen x mehltauanfilliger Roggen) mit fiinf Weizen- und
fiinf Triticalemehltauisolaten (+ = virulente, - = avirulente Reaktion der Isolate)

Weizenmehltau-Isolate

Triticalemehltau-Isolate

Weizen-Eltern (Resistenz) 1 24 42 55 116 6/4 8/2 41/2 111 26
Triticum aestivum:

Rektor, Tukan (Pm5) + + - + + + + + + +
Gotz (PmS) - + + - + + + + + -

Kristall (Pm5+8) - + - - + + + + + _

Maris Huntsman (Pm2+6) - + - + - - - + - -

Triticum durum:

D 8 (U*) - + + + - - - - - -

D9 (U*) + + + + + + + + + -

D 16 (U*) - + - + - - - - - -

Primire Triticale

Rektor x L301 - - - - - + + + _ _

Tukan x L304 - - - - - + + + + -

Gotz x L301 - - - - - + + _ + n
Kristall x L304 - - - - - + + + _ _

Maris Huntsman x L301 - - - - - - - - - -

D 8 x L301 - - - - - + - R _ _

D 9 x L301 - - - - - - - - - -

D 16 x L301 - - - - _ + + R _ B

* Resistenz unbekannter Herkunft

Virulenzen. Die Mehrzahl der Isolate wies eine Komple-
xitit von 15 auf. Als Malizahl fiir die Verschiedenheit der
getesteten EPI wurde ein Simpson-Index von S=0,96 (S=0
geringe Diversitét, S=1 hohe Diversitit) berechnet, der eine
hohe Diversitit der deutschen Triticalemehltaupopulation
dokumentiert.

Um die Sortenresistenzen einschitzen zu kénnen, wurde
zu Beginn des Forschungsprojektes zunédchst das Sortiment
der im Jahr 2007 zugelassenen 23 Winter- und 6 Sommertri-
ticalesorten mit insgesamt 366 Triticalemehltauisolaten aus
unterschiedlichen Regionen Deutschlands im Keimlings-
stadium gepriift. Nur die Triticalesorte ‘Grenado’ erwies
sich als resistent gegen alle getesteten Mehltauisolate. Im
ndchsten Schritt wurden insgesamt 826 vorselektierte Tri-
ticalelinien der am Projekt beteiligten Zuchtfirmen sowie
des JKI mittels Blattsegmenttest mit vier hochvirulenten
Mehltauisolaten im Primérblattstadium gepriift. Dabei
erwiesen sich 8% der Linien als vollstdndig resistent.
Diese potenziellen Resistenzquellen kénnen zukiinftig
zur Erzeugung neuer, widerstandsfahiger Triticalesorten
genutzt werden.

Zur Beurteilung der Adultpflanzenresistenz wurden
im Jahr 2008 Feldpriifungen mit kiinstlicher Inokulation
hochvirulenter Isolategemische am JKI-Standort in Berlin-
Dahlem in vierfacher Wiederholung in randomisierten Blo-
ckanlagen durchgefiihrt. Gepriift wurde das Zuchtmaterial,
das im Blattsegmenttest vollstédndig resistent gegen zwei
hochvirulente Isolate reagierte (173 Wintertriticale), die zur
Zulassung beim Bundessortenamt angemeldeten Sorten (27
Wintertriticale) sowie die aktuell zugelassenen Triticale-
sorten (26 Winter- und Sommertriticale). Nach dreimaliger
Bonitur konnten 86% der getesteten Triticalezuchtstimme,
63% der Wertpriifungssorten und 38% der zugelassenen
Sorten als mehltauresistent eingestuft werden.

Fiir Untersuchungen zur Ubertragbarkeit von Mehl-

tauresistenzen aus Weizen in primire Triticale konnte
Material der Landessaatzuchtanstalt der Universitat

Hohenheim genutzt werden. Hierbei handelt es sich um
Kombinationen mehltauresistenter Weizen der Arten Tri-
ticum aestivum und Triticum durum mit den fiir Roggen-
mehltau anfalligen Roggenlinien L301 und L304 (Tabelle
2). Fiir Blattsegmenttests wurden fiinf Weizen- und fiinf
Triticalemehltauisolate mit unterschiedlichen Virulenz-/
Avirulenzgenkombinationen ausgewahlt. Wéhrend die Wei-
zenisolate auf den Weizen-Eltern sowohl virulente als auch
avirulente Reaktionen hervorriefen, wurden die aus diesen
Weizensorten entwickelten priméren Triticale von keinem
der Weizenisolate befallen. Im Gegensatz dazu konnten
die Triticalemehltauisolate sowohl auf den Weizeneltern
als auch auf den priméren Triticalen virulente Reaktionen
hervorrufen, die Virulenz-/Avirulenzmuster beider waren
jedoch nicht identisch. Diesen ersten Blattsegmenttests
zufolge ist die Wirkung von Resistenzgenen aus Weizen
in Triticale nicht vorhersagbar. Das Roggengenom scheint
einen wesentlichen Einfluss auf die Resistenzausprigung
zu haben. Diese Schlussfolgerungen werden derzeit durch
zusétzliche Infektionstests verifiziert.

Fiir genetische Analysen und die chromosomale Lokalisati-
on von Resistenzgenen wurden vom JKI in Grof3 Liisewitz
Kreuzungen zwischen den mehltauresistenten Triticalesor-
ten ‘Grenado’, ‘Agrano’, ‘Fargo’ und ‘Fidelio’ sowie 10
Zuchtstimmen mit den mehltauanfélligen Triticalesorten
‘Focus’ und ‘Trimester’ durchgefiihrt. Die Priifung der F1
weist auf dominante Resistenzgene in ‘Agrano’, Stamm
JKI.59 und Stamm JKI.5015 hin. In den tibrigen Sorten
bzw. Zuchtstimmen wurden rezessive Vererbungsmodi
gefunden. Fiir die monogen-dominant vererbte Resistenz
aus Stamm JKI.5015 konnten gekoppelte roggenspezifische
molekulare Marker identifiziert werden, die eine Lokalisa-
tion des Resistenzgens auf Chromosom 6RL belegen.

Zusammenfassung und Schlussfolgerungen

Der zunehmende Anbauumfang von Triticale fiihrte in
den letzten Jahren zur Anpassung der Mehltaupopulation
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an die rassenspezifischen Resistenzen aktueller Sorten.
Triticalemehltau, der sich wahrscheinlich aus Weizen-
mehltau entwickelt hat, weist eine hohe Diversitit und
Komplexitit auf. Im aktuellen Triticale-Zuchtmaterial
sind zahlreiche Resistenzquellen mit wirksamer Keim-
und Adultpflanzenresistenz verfiigbar, die im Rahmen
eines Forschungsprojektes néher charakterisiert und fiir
die praktische Ziichtung bereitgestellt werden sollen. In
primédren Triticalen, d.h. Resynthesen aus Weizen und
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Roggen, ist die Wirkung von Resistenzgenen aus Weizen
nicht vorhersagbar. Das Roggengenom hat offensichtlich
einen wesentlichen Einfluss auf die Resistenzauspragung.
Die Resistenz des Triticale-Stamms JKI.5015 konnte be-
reits auf dem Roggenchromosom 6RL lokalisiert werden.
Aufgrund der hohen Diversitat der Triticalemehltaupopula-
tionen sollten in der Ziichtung nur Stimme mit wirksamen
Adultpflanzenresistenzen eingesetzt werden, um mdoglichst
dauerhafte Resistenzen zu erzeugen.
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Abstract

Barley yellow dwarf virus (BYDV) is an economically
important pathogen of barley which may become even
more important due to global warming. The opportunities
to control this disease are up to now mainly limited to
chemical measures against the aphid vectors because
only the Ryd2 gene has been incorporated into very few
cultivars which gained no economic importance. Mean-
while additional loci conferring tolerance against BYDV
were identified, like Ryd3 and a QTL on chromosome
2H. The aim of the present study is to get information
whether the level of tolerance against BYDV in barley
can be improved by combining these loci. Therefore,
DH-lines were genotyped by molecular markers for the
presence of the susceptibility or the resistance encoding
allele at respective loci (Ryd2, Ryd3, QTL on 2H) and
were tested for their level of BYDV-tolerance after
artificial inoculation with virus bearing aphids in field
trials. The results of the first growing period indicate an
additive effect of the tolerance alleles concerning some
of the parameters analysed. The combination of Ryd2 and
Ryd3 causes a significant reduction of the virus titre in
the winter and spring barley DH-population. The DH-
lines of the spring barley population carrying Ryd2/Ryd3
also showed a significantly higher relative grain yield.
In general the QTL of chromosome 2H had only a small
effect on the level of tolerance.

Keywords: Hordeum vulgare, Barley yellow dwarf virus,
tolerance, pyramiding, molecular marker

Zusammenfassung

Das Gerstengelbverzwergungsvirus (Barley yellow dwarf
virus, BYDV) ist ein wirtschaftlich wichtiges Pathogen

Einleitung

Vor dem Hintergrund des Klimawandels ist aufgrund von
milderen Herbst- sowie Wintertemperaturen mit einer
sich zeitlich ausdehnenden Flugaktivitit von Insekten
zu rechnen. Dies wird auch Folgen fiir die Ubertragung
von insekteniibertragbaren Viren wie z.B. fiir das durch
Blattlduse iibertragene Barley yellow dwarf virus (BYDV)
haben. Die in Mitteleuropa vorherrschenden relevanten
Blattlausarten Rhopalosiphum padi und Sitobion avenae
sind die Hauptvektoren fiir das hier dominierende BYDV-
PAV (HABEKUSS et al. 2002). BYDV gehort zur Familie

im Getreideanbau, dessen Bedeutung infolge der prog-
nostizierten Klimaerwarmung in den nichsten Jahrzehn-
ten weiter zunehmen wird. Die Bekdampfungsmoglich-
keiten sind auf die chemische Vektorbekampfung sowie
auf ackerbauliche Mafinahmen beschrénkt.

In der Gerstenziichtung wurde bisher das Resistenz-
gen Ryd2 genutzt, jedoch wurden inzwischen weitere
Toleranz bedingende Loci wie Ryd3 und ein QTL auf
Chromosome 2H identifiziert. Ziel der vorliegenden
Arbeiten ist es Erkenntnisse dariiber zu gewinnen, ob
durch eine markergestiitzte Kombination dieser Loci das
Toleranzniveau der Gerste gegeniiber BYDV verbessert
werden kann. Hierzu wurden DH-Linien-Populationen
zundchst mit bekannten Markern fiir die entsprechen-
den Resistenzloci genotypisiert und anschlieBend nach
kiinstlicher Inokulation mit BYDV-PAV deren Virusbe-
fall sowie Ertragsparameter relativ zur nicht infizierten
Kontrolle der gleichen DH-Linie bestimmt.

Die bisher vorliegenden Ergebnisse zur Phanotypisie-
rung dieser DH-Linien aus dem ersten Versuchsjahr
lassen beziiglich einiger Parameter einen additiven Ef-
fekt der Toleranzallele erkennen. Die Kombination von
Ryd2 und Ryd3 fiihrte sowohl in den Wintergersten- als
auch in den Sommmergersten-DH-Linien zu einer signi-
fikanten Verringerung des Virusgehaltes gegentiber den
genotypisch anfélligen Linien (ryd2/ryd3) und solchen
mit den entsprechenden einzelnen positiven Allelen.
Ebenso konnte in DH-Linien der Sommergerstenkreu-
zung fir diese Kombination (Ryd2/Ryd3) eine hohere
Leistung im relativen Kornertrag pro Pflanze gegeniiber
den anderen Genotypen nachgewiesen werden. Der QTL
auf Chromosom 2H zeigte allgemein nur eine geringe
Toleranzwirkung.

der Luteoviren und befillt nahezu alle Poaceae, darunter
auch viele wichtige Getreidearten wie Weizen, Gerste, Ha-
fer, Roggen, Triticale und Mais (D’ARCY und DOMIER
2005). Es nimmt durch sein periodisch-epidemisches
Auftreten vor allem in Wintergerste und Winterweizen und
den daraus resultierenden erheblichen Ertragsverlusten mit
bis zu 40% eine bedeutende Stellung im Getreideanbau
ein (LISTER und RANIERI 1995, RIEDELL et al. 1999,
OBERFORSTER 2002).

Je frither die Infektion in der Pflanzenentwicklung stattfin-
det, desto grofBer werden die zu erwartenden Schéden, so

! Julius Kithn-Institut - Bundesforschungsinstitut fiir Kulturpflanzen, Institut fir Resistenzforschung und Stresstoleranz, Erwin-Baur-Strafie 27,
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dass ein Schutz vor einer BYDV-Infektion insbesondere
im Jungpflanzenstadium von Bedeutung ist. Eine effektive
Bekampfung des Virus ist zurzeit nur indirekt durch die Be-
kampfung der Vektoren durch Insektizide mdglich. Ebenso
kann zur Reduzierung des Infektionsrisikos die Aussaat der
Winterkultur in eine Zeit verschoben werden, in der der
Blattlausflug bereits reduziert ist, d.h. in den Spédtherbst
(HUTH 2002). Diese Maflnahmen sind jedoch stark witte-
rungsabhingig und haufig betriebswirtschaftlich nicht zu
realisieren. Eine sichere und kostengiinstigere Alternative
zur Verringerung des Anbaurisikos sind resistente bzw. to-
lerante Sorten. Die Grundlage zur Ziichtung solcher Sorten
ist durch die Identifizierung von effektiven Toleranzgenen
oder QTL gegeben. Bisher wurde das Resistenzgen rydl
(SUNESON 1955) identifiziert, welches aber wegen seiner
nur sehr geringen Wirksamkeit in der Gerstenziichtung nicht
verwendet wurde. Des Weiteren wurde das unvollstindig
dominante Gen Ryd2 (SCHALLER et al. 1964) auf Chro-
mosom 3HL (COLLINS et al. 1996) lokalisiert. Dieses
Gen bedingt eine Toleranz gegeniiber BYDV-PAV und
BYDV-MAV. Sein Toleranzeffekt ist jedoch stark abhéngig
vom genetischen Hintergrund und den Umweltbedingungen
(SCHALLER 1984). In der dthiopischen Gerstenlinie '1L.94"
konnte ein zweites wirksames Gen, Ryd3, auf Chromosom
6H identifiziert werden, welches 75% der Varianz in der
Symptomauspragung erklart (NIKS et al. 2004). Ein QTL
aus der Herkunft "Post’, auf den 19% der Variation im re-
lativen Kornertrag/Pflanze zuriickzufiihren ist, wurde auf
Chromosom 2HL lokalisiert (SCHEURER et al. 2001).

Bisher wurde zur Ziichtung von toleranten Sorten lediglich
Ryd2 genutzt, wie z.B. in den Sorten *Vixen” und "Naturel .
Ziel der Arbeit ist es, im Hinblick auf eine weitere Verbes-
serung des Toleranzniveaus und als Ausgangspunkt fiir
die Ziichtung von BYDV-toleranten Sorten, die bekannten
Toleranzallele (Ryd2, Ryd3, QTL 2H) sowohl in Winter- als
auch in Sommergersten markergestiitzt zu kombinieren und
deren Effekte auf den Virusbefall und die Ertragsleistung
zu analysieren.

Material und Methoden

Zur Kombination der drei bekannten Toleranzallele in
Gerste wurden doppelhaploide Linien der Kreuzungen
‘RIL K4-56" (Ryd3; Sommergerste) x 'DH21-136" (Ryd2
+ QTL 2H; Wintergerste) und 'RIL K4-56" x "Coracle’
(Ryd2; Sommergerste) durch Mikrosporen- und Antheren-
kultur von der KWS-Lochow GmbH und der Saaten-Union
Resistenzlabor GmbH hergestellt.

Die Extraktion der DNA zur Genotypisierung der vor-
handenen 470 Wintergersten und 295 Sommergersten
DH-Linien erfolgte durch eine Miniprep-Methode nach
STEIN et al. (2002). Fiir den Nachweis von Ryd2 wurde
der Capsmarker YLP verwendet (FORD et al. 1998), dessen
Produkt anschlieBend mit dem Restriktionsenzym Hsp92l1
geschnitten wurde. Ryd3 wurde durch den Mikrosatelli-
tenmarker HVM74 (NIKS et al. 2004) und der QTL auf
Chromosom 2H mit HVCSG (SCHEURER et al. 2001) in
einer vollautomatischen Kapillarelektrophorese (Beckman
Coulter CEQ 8000) identifiziert.

Je zweihundert DH-Linien (inkl. Elternlinien) beider DH-
Populationen wurden in der Vegetationsperiode 2007/2008
an vier Standorten in Deutschland (JKI, Quedlinburg;
KWS-Lochow GmbH, Bernburg; Nordsaat, Gudow; Saat-
zucht Ackermann & Co, Irlbach) nach BYDV-Inokulation
phénotypisiert. Nach der Aussaat im Gewéchshaus von ins-
gesamt 40 Kornern pro DH-Linie und pro Standort fiir die
Varianten (Kontrolle/Infiziert) und zwei Wiederholungen
wurden die Pflanzen der infizierten Variante im Einblattsta-
dium zur Inokulation mit BYDV-PAV mit virustragenden
Blattldusen der Art Rhopalosiphum padi (10 Aphiden/
Pflanze) besetzt, welche nach einer Inokulationsdauer von
fiinf Tagen mit dem Insektizid Confidor abgetétet wurden.
Zeitnah wurden die Pflanzen an den vier Versuchsorten
ausgepflanzt, die Wintergerstenpopulation Mitte Oktober
2007, die Sommergersten Anfang April 2008.

Als erster Schritt der Phénotypisierung wurden bei den
Wintergersten Mitte April und bei den Sommergersten sechs
Wochen spiter, im Stadium zwischen Bestocken und Schos-
sen, eine Symptombewertung (Boniturnote (BN) 1=ohne
Symptome, BN 9=abgestorben) der infizierten Variante an
den vier Versuchsorten durchgefiihrt. Zeitgleich wurden
aus der infizierten Variante Blattproben fiir den DAS-
ELISA zur Bestimmung des Virustiters in ausgewihlten
Linien aller auftretenden Allelkombinationen von bis zu
zehn Einzelpflanzen je Linie von zwei Wiederholungen an
zwei Standorten genommen (Wintergersten: 3 Linien je 8
Allelkombinationen in Quedlinburg und Gudow; Sommer-
gersten: 6 Linien je 4 Allelkombinationen in Quedlinburg
und Irlbach). Im weiteren Versuchsverlauf wurden das
Ahrenschieben sowie die Wuchshohe erfasst. Zur Ernte
wurden der Kornertrag sowie die Ertragstrukturparameter
Ahrenzahl und Tausendkorngewicht (TKG) bestimmt
und fiir die Einzelpflanze berechnet. In der Verrechung
wurde jeweils die Leistung der BYDV-inokulierten Va-
riante in Relation zur gesunden Kontrollvariante gesetzt.
Die hier dargestellten Ergebnisse beziehen sich auf den
Standort Quedlinburg bei der Sommergerste, und die
Standorte Quedlinburg, Bernburg und Gudow bei der
Wintergerste.

Alle statistischen Analysen wurden mit der Software SAS
9.1 durchgefiihrt. Die Daten - aufler die Boniturnoten -
wurden mittels ANOVA und anschlieenden Tukey-Test
(0=0,05) analysiert. Die ordinalskalierten Boniturnoten
wurden mit einer Bootstrap-Methode nach Neuhduser und
Jockel (2006) und anschlieBendem T-Test ausgewertet.

Ergebnisse und Diskussion

Genotypisierung

Die sich aus den drei beziechungsweise zwei Toleranzloci
ergebenden Allelkombinationen fiir beide DH-Populationen
und die Aufspaltung der DH-Linien zeigt die Tabelle 1. Die
Ergebnisse des Chi?-Tests zeigen fiir die Sommergersten-
DH-Population (Chi*=3,04) im Gegensatz zu der Winter-
gersten-DH-Population (Chi*=74,61) eine Anpassung an
die erwartete Aufspaltung.
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Tabelle 1: Ergebnisse der Genotypisierung

Ryd2/Ryd3/QTL rrr Irs rsr STT SST STS rss $ss
Anzahl DH-Linien 93 49 43 92 52 76 37 28
Ryd2/Ryd3 rr rs ST ss

Anzahl DH-Linien 68

66

76 85

r: Toleranzallel, s: Anfélligkeitsallel

Symptomauspragung und Virusgehalt

In der Wintergersten-DH-Population zeigte sich bei den
genotypisch anfilligen Linien (sss) im Mittel die stérkste
Symptomauspragung (BN 6) mit einer deutlichen Verzwer-
gung der Pflanzen sowie stark reduzierter Triebzahl und
Blattvergilbungen. Bei den DH-Linien der Genotypen mit
dem QTL 2H (ssr) und Ryd2 (rss) war mit mittleren BN
von vier und drei ebenfalls noch eine Wuchsdepression
und Vergilbungen zu sehen. Die DH-Linien der restlichen
Genotypen, also alle mit Ryd3 und die mit Ryd2+QTL 2H
wiesen im Mittel nur Blattvergilbungen (BN 2) auf und
zeigten statistisch keine signifikanten Unterschiede. In der
Sommergersten-DH-Population ergab sich hinsichtlich
wachsender Symptomauspriagung fiir die vier Genotypen
die Reihenfolge von Ryd2+Ryd3, ryd2+Ryd3, Ryd2+ryd3
und ryd2+ryd3, wobei zwischen allen Genotypen statistisch
gesicherte Unterschiede nachzuweisen waren.

Ubereinstimmend in beiden Populationen war der Virus-
gehalt in den Pflanzen der Genotypen mit Ryd2+Ryd3
gegeniiber denen mit nur einem Toleranzallel deutlich
reduziert (Abbildung 1), sodass diese Kombination als
epidemiologisch vorteilhaft einzustufen ist. In den Sommer-
gersten zeigte Ryd3 als Einzelgen einen gesichert hheren
Einfluss auf den Virustiter als Ryd2. In der Wintergersten
DH-Population lasst sich tendenziell dhnliches erkennen,
die Unterschiede zwischen den Genotypen sind hier jedoch
nur teilweise signifikant. Der reduzierte Virusgehalt in den
Genotypen mit allen Anfélligkeitsallelen ist vermutlich auf
die starke Symptomexpression und die damit stark verrin-
gerte Vitalitdt der Pflanzen zurtickzufithren. Aufgrund der
Ergebnisse der Bonitur und des ELISA kann auf eine sehr
gute Infektionsrate mit BYDV-PAV geschlossen werden,
was eine entscheidende Voraussetzung fiir diese Arbeiten
1st.

Ahrenschieben und Wuchshéhe

Eine Verzdgerung im Ahrenschieben von durchschnittlich
fiinf Tagen ergab sich bei DH-Linien mit allen Anfllig-
keitsallelen in der Wintergersten-Population am Standort
Quedlinburg. Die Linien mit ausschlielich dem positiven
Allel des QTL auf 2H oder am Ryd2 Locus wiesen in dieser
Population eine Verzogerung im Ahrenschieben von durch-
schnittlich zwei bis drei Tagen auf. In der Sommergersten-
DH-Population traten in der Allelkombination ryd2/ryd3
sehr viele Pflanzen auf, bei denen die Ahren in den Blatt-
scheiden stecken blieben und somit das Ahrenschieben im
Wesentlichen unterblieb.

In der relativen Wuchshdhe der Sommergersten zeigten die
Genotypen mit ryd2/ryd3 im Mittel eine deutlich stirkere
Wuchsminderung (60%) als die Linien mit Toleranzal-
lelen (95%). Gleiches ergab sich bei den Wintergersten
am Standort Quedlinburg und Bernburg. Hier reagierten
zusitzlich die Linien mit nur dem QTL auf 2H mit einer
leichten Verzwergung der Pflanzen (86%).

Ertragsparameter

Im relativen Kornertrag/Pflanze zeigten die Linien der
verschiedenen Genotypen der Sommergersten-DH-Popu-
lation signifikante Unterschiede, wohingegen sich bei der
Wintergersten-Population nur zwischen den Genotypen
mit allen Anfilligkeitsallelen sowie denjenigen mit dem
positiven Allel am QTL auf Chromosom 2H statistisch
gesicherte Differenzen zu den restlichen Linien ergaben
(Abbildung 2).

In der Sommergersten-Population zeigten Linien mit
Ryd2+Ryd3 eine erh6hte Leistung im relativen Kornertrag/
Pflanze und tendenziell auch bei den Ertragsstrukturpa-
rametern relative Ahrenzahl/Pflanze und relatives TKG.
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Abbildung 1: Mittlere ELISA-Extinktionen (405 nm) von Winter- (links) und Sommergersten-DH-Linien (rechts) mit verschiedenen
Allelkombinationen. Unterschiedliche Buchstaben stehen fiir signifikante Unterschiede. Reihenfolge der Allele fiir Wintergerste:

Ryd2/Ryd3/QTL, Sommergerste: Ryd2/Ryd3
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Abbildung 2: Relativer Kornertrag/Pflanze von Winter- (links) und Sommergersten-DH-Linien (rechts) mit verschiedenen Al-
lelkombinationen. Unterschiedliche Buchstaben stehen fiir signifikante Unterschiede. Reihenfolge der Allele fiir Wintergerste:

Ryd2/Ryd3/QTL, Sommergerste: Ryd2/Ryd3

Ubereinstimmend in diesen Merkmalen hat Ryd3 eine ho-
here Toleranzwirkung als Ryd2, die genotypisch anfalligen
Linien reagierten mit einem starken Leistungsabfall im
relativen Kornertrag/Pflanze und der relativen Ahrenzahl/
Pflanze. Tendenziell zeigte sich fiir die Wintergersten-DH-
Linien ein dhnliches Ergebnis, wobei allerdings die relativ
geringe Toleranzwirkung des QTL auf 2H noch beriicksich-
tigt werden muss.

Die bisher vorliegenden Ergebnisse zeigen, dass durch die
Kombination der Resistenzallele Ryd2 und Ryd3 die Wi-
derstandsfahigkeit der Gerste gegeniiber der Infektion mit
BYDV-PAV deutlich verbessert wird. Auf Grund der sig-
nifikanten Reduktion im Virusgehalt sind Linien mit dieser
Genkombination als quantitativ resistent zu beschreiben. Im
Gegensatz zu den hier gezeigten Ergebnisse konnte dies in
fritheren Arbeiten fiir Ryd2 und den QTL auf Chromosom 2H
nicht nachgewiesen werden (SCHEURER et al. 2000). Die
fiir die Genotypisierung der DH-Linien eingesetzten mole-
kularen Marker haben ihre Eignung zum sicheren Nachweis
der drei Resistenzallele in den verschiedenen Genotypen
bestétigt und erlauben somit eine Pyramidisierung dieser
Resistenzloci im praktischen Zuchtbetrieb (vgl. WERNER
et al. 2006). Zur Verifizierung der Ergebnisse werden die
Feldversuche in dieser Vegetationsperiode an den genannten
Standorten wiederholt. Am Ende der Arbeiten werden somit
phénotypisch und genotypisch charakterisierte DH-Linien
beider Kreuzungskombinationen mit hoher BYDV-Toleranz
bzw. -Resistenz stehen, die gemeinsam mit den entspre-
chenden Markern als Ausgangspunkt fiir eine ziichterische
Verbesserung der BYDV Toleranz dienen konnen.

Danksagung

Die dargestellten Arbeiten sind Teil eines Projektes, das im
Rahmen des Programms zur Innovationsférderung durch das
Bundesministerium fiir Erndhrung, Landwirtschaft und Ver-
braucherschutz (BMELV), sowie durch die Gemeinschaft
zur Forderung der privaten deutschen Pflanzenziichtung
e.V. (GFP) finanziert wird. Wir danken fiir die finanzielle
Unterstiitzung. Unser weiterer Dank gilt der KWS-Lochow
GmbH und der Saaten-Union Resistenzlabor GmbH fiir die

Erstellung der DH-Linien. Fiir die Durchfiihrung der sehr
arbeitaufwendigen Feldversuche danken wir Herrn Dr.
Claus EINFELDT (Dr. J. ACKERMANN und Co - Saat-
zucht Irlbach), Herrn Dr. Eberhard LAUBACH (Nordsaat
Saatzuchtgesellschaft mbH) sowie Herrn Martin KOCH
(KWS Lochow GmbH).

Literatur

COLLINS, N.C., N.G. PALTRIDGE, C.M. FORD and R.H. SYMONS,
1996: The Yd2 gene for barley yellow dwarf virus resistance maps
close to the centromere on the long arm of barley chromosome 3.
Theor. Appl. Genet. 92, 858-864.

D’ARCY, C.J. and L.L. DOMIER, 2005: Family Luteoviridae. In: FAU-
QUET, C.M., MAYO, M.A., MANILOFF, J., EIGHTH DESSEL-
BERGER, U., BALL, L.A. (eds): Virus Taxonomy. Classification and
Nomenclature of Viruses. Report Internat. Committee Taxonomy of
Viruses. Elsevier, Acad. Press, 891-900.

FORD, C.M., N.G. PALTRIDGE, J.P. RATHJEN, R.L. MORITZ, R.J.
SIMPSON and R.H. SYMONS, 1998: Rapid and informative assays
for Yd2, the barley yellow dwarf virus resistance gene, based on the
nucleotide sequence of a closely linked gene. Molecular Breeding
4,23-31.

HABEKUSS, A., E. SCHLIEPHAKE, P. MATTHES, H. HARTLEB, S.
MEHNER, M. GRUNTZIG und E. FUCHS, 2002: Zum Auftreten des
Gerstengelbverzwergungsvirus und seiner Vektoren in Sachsen-An-
halt. Bericht iiber die 53. Tagung der Vereinigung der Pflanzenziichter
und Saatzuchtkaufleute Osterreichs BAL Gumpenstein, 111-114.

HUTH, W., 2002: Faktoren, welche die Ausbreitung der Verzwergungsviren
im Getreide fordern und MaBinahmen, welche eine Schadensbegren-
zung ermoglichen. Bericht tiber die 53. Tagung der Vereinigung der
Pflanzenziichter und Saatzuchtkaufleute Osterreichs BAL Gumpen-
stein, 95-97.

LISTER, M.R. and R. RANIERI, 1995: Distribution and Economic
Importance of Barley Yellow Dwarf. In: D°ARCY, C.J., BURNETT,
P.A. (eds.): Barley Yellow Dwarf-40 Years of Progress. APS Press,
St. Paul, 29-53.

NEUHAUSER, M. and K.-H. JOCKEL, 2006: A Bootstrap Test for the
Analysis of Microarray Experiments with a Very Small Number of
Replications. Applied Bioinformatics 5, 173-179.

NIKS, R.E., A. HABEKUSS, B. BEKELE and F. ORDON, 2004: A novel
major gene on chromosome 6H for resistance of barley against the
barley yellow dwarf virus. Theor. Appl. Genet. 109, 1536-1543.



Verbesserung der Toleranz der Gerste gegeniiber Barley yellow dwarf virus (BYDV) durch Pyramidisierung von QTL 105

OBERFORSTER, M., 2002: Virose Gelbverzwergung bei Wintergetreide
in Osterreich - Sortenreaktion und Gegenstrategien. Bericht iiber die
53. Tagung der Vereinigung der Pflanzenziichter und Saatzuchtkauf-
leute Osterreichs BAL Gumpenstein. 99-106.

RIEDELL, W.E., R.W. KIECKHEFER, S.D. HALEY, M.A.C. LANG-
HAM and P.D. EVENSON, 1999: Winter wheat responses to bird
cherry-oat aphids and barley yellow dwarf virus infection. Crop Sci.
39, 158-163.

SCHALLER, C.W., 1984: The genetics of resistance to barley yellow
dwarf virus in barley. In. Barley Yellow Dwarf, a Proceeding of the
Workshop. Burnett, P.A. (ed.), CIMMYT, Mexico, 93-99.

SCHALLER, C.W., C.0. QUALSET and J.N. RUTGER, 1964: Inheritance
and linkage of the Yd2 gene conditioning resistance to barley yellow
dwarf virus disease in barley. Crop Sci. 4, 544-548.

SCHEURER, K.S., W. FRIEDT, W. HUTH, R. WAUGH and F. ORDON,
2001: QTL analysis of tolerance to a German strain of BYDV-PAV

in barley (Hordeum vulgare L.). Theor. Appl. Genet. 103, 1074-
1083.

SCHEURER, K.S., W. HUTH, W. FRIEDT and F. ORDON, 2000: First
results on BYDV-tolerance in barley estimated in pot experiments. J.
Plant Diseases and Protection 107, 427-432.

SUNESON, C.A., 1955: Breeding for resistance to yellow dwarf virus in
barley. Agron. J. 47, 283.

STEIN, N., G. HERREN and B. KELLER, 2001: A new DNA extraction
method for high-throughput marker analysis in a large genome species
such as Triticum aestivum. Plant Breeding 120, 254-356.

WERNER, K., W. FRIEDT and F. ORDON, 2006: Localisation and
combination of resistance genes against soil-borne viruses of barley
(BaMMYV, BaYMV) using doubled haploids and molecular markers.
Euphytica 158, 323-329.






Saatqut
“+Qsterreich

59. Tagung der Vereinigung der Pflanzenziichter und Saatgutkaufleute Osterreichs 2008, 107 — 110

ISBN:978-3-902559-28-9

Einfluss von Genotyp und Umwelt auf den Blatt-Glucosinolatgehalt bei Raps

Stijn Cleemput'* und Heiko C. Becker!

Abstract

Glucosinolates are secondary plant metabolites, which
are believed to have numerous functions in plant-patho-
gen interactions. In this study resynthesized rapeseed
lines were examined for their variation in glucosinolate
content in leaves and stems. Alkenyl glucosinolates are
the most dominant glucosinolate group in the leaves
(82%) followed by indolyl glucosinolates (17%) and
phenylglucosinolates (1%). Only one resynthesized line
shows a low alkenyl and high indolyl content in its leaves
and stems, indicating a different gene action for indolyl
and alkenyl synthesis in the green material. There was
a significant correlation (r*=0.66; p=0.05) between the
content of glucosinolates in the stems and leaves. The
glucosinolate content in the leaves varied considerably
(0.16-4.64 umol/g D.M.) with an average of 0.81 pmol/g
D.M. The average glucosinolate content in the stems
was higher as in the leaves with a value of 1.29 pmol/g
D.M. The heritability of the total glucosinolates and the
individual glucosinolate groups (alkenyl and indolyl)
in the leaves and the stems was between 0.40 and 0.71.

Keywords: rapeseed, glucosinolate, alkenyl, resynthe-
sized rapeseed

Einleitung

Ein zukiinftiges Anwendungsgebiet von Raps konnte die
Verwendung von Biomasse fiir die Biogasproduktion sein.
Aufgrund des hohen Schwefelgehalts ist Raps daftir weniger
geeignet. Glucosinolate sind schwefelhaltige Verbindun-
gen und haben auflerdem moglicherweise eine hemmende
Wirkung auf Bakterien, welche fiir die Biogasproduktion
verantwortlich sind. In dieser Arbeit wird die Vererbung in
dem Griinmaterial der Rapspflanze untersucht.

Es ist zu vermuten, dass eine unterschiedliche genetische
Kontrolle und Biosynthese der beiden Hauptgruppen,
nédmlich der Alkenyle und der Indol-Glucosinolate vorliegt
(RUCKER und ROBBELEN 1994). Die Zusammenhinge
zwischen den Alkenylen und Indolen werden in einem
breiten genetischen Material untersucht.

Vor allem werden Resynthesen verwendet, die durch Art-
kreuzung zwischen Riibsen und Kohl hergestellt wurden.
Es sollen die genotypische Varianz und der Einfluss der
Umwelt in einem mehrortigen und mehrjahrigen Feldver-
such bestimmt werden.

Material und Methoden

Pflanzenmaterial und Feldversuche

Das Ausgangsmaterial fiir die Feldversuche besteht aus 22
Resynthesen und einem Standard (Winterraps Express).
Diese Population wurde 2008 in Einbeck und Géttingen
angebaut. Die Pflanzen sind in Doppelreihen von 2 m Lange
ausgesat worden. Im Frithjahr wurden Blatt- und Sténgel-
Proben geerntet. Aus Gottingen sind fiir zwei Jahre (2007
und 2008) Proben von einem Grofiteil der Population (14
Akzessionen) vorhanden, die ebenfalls im Frithjahr ge-
erntet wurden. Fiir die Bestimmung der Heritabilitdt wird
die Population um Kreuzungen erweitert, die 2008 an den
gleichen beiden Standorten angebaut waren.

Extraktion und Bestimmung
der Glucosinolate

Alle Proben wurden bei 55°C fiir 2 Tage getrocknet. Nach
der Extraktion wurden die Glucosinolat- Gehalte mittels
HPLC (Hochdruckfliissigkeitschromatografie) (THIES
1979) bestimmt. Neben dem Gesamtglucosinolatgehalt
wurden auch die wichtigsten Glucosinolat-Typen der
Alkenyl- (Progoitrin, Gluconapin, Glucobrassicanapin,
Gluconapoleiferin) und Indol- (4-Hydroxyglucobrassicin,
4-Methoxyglucobrassicin, Neoglucobrassicin, Glucobras-
sicin) Gruppe bestimmt.

Ergebnisse

Glucosinolatmuster in den

Blattern und Stangeln

Die Alkenyl- und Indol-Glucosinolate kommen sowohl in
Sténgeln als auch in Bléttern vor. In den Bléttern sind die
Alkenylglucosinolate die dominante Glucosinolatgruppe
(82%), gefolgt von Indol- (17%) und Phenyl-Glucosino-
laten (1%). Auch in den Stingeln dominieren die Alkenyl-
Glucosinolate fiir Blatt und Stidngel von 23 Akzessionen im
Mittel der beiden Standorte.

Die Korrelationen zwischen Alkenyl- und Indol-Glucosino-
late sind hoch signifikant (r?Blatt=0,57 und r*Sténgel=0,42;
p=0,05). Die Resynthese R53 zeigt als einzige Genotyp
einen hohen Indol-Glucosinolatgehalt und einen niedrigen
Alkenyl-Gehalt sowohl in den Blittern als auch in den
Sténgeln (Abbildung 1).
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Abbildung 1: Zusammenhang zwischen Alkenyl- und Indol-Glucosinolate

Variation in Blatt und Stangel-
Glucosinolaten im Resynthesierten Raps

Die Korrelation zwischen den Gesamt-Blatt- und Sténgel-
Glucosinolaten ist signifikant (r>=0,66, p=0,05). Abbildung
2 zeigt die Glucosinolatgehalte fiir die unterschiedlichen
Resynthesen, wobei H4 in den Bléttern den niedrigsten
Wert (0,16 umol/g TM) und S3 den hochsten Wert (4,64
pmol/g TM) aufweisen. Der Mittelwert aller Genotypen
im Blatt-Glucosinolatgehalt ist 0,81 pumol/g TM und im
Sténgel-Glucosinolatgehalt 1,29 umol/g TM.

Abbildung 3 zeigt die Werte fiir 14 Resynthesen in drei
Umwelten. Der Mittelwert fiir Gottingen ist 1,14 pmol/g
TM fiir das Anbaujahr 2007 und 1,37 umol/g TM fiir 2008.
Der Mittelwert fiir Einbeck in 2008 betrdgt 0,93 umol/g
TM. Damit zeigt der Standort auf die Blatt-Glucosinolate
einen hoheren Einfluss als das Jahr. In allen drei Umwelten
hat S3 den hochsten Wert.

Heritabilitat

Die Heritabilitdt fiir Glucosinolate in Blattern und Sténgeln
ist im Allgemeinen relativ hoch (Tabelle 1). Die Variation
fiir den Glucosinolatgehalt sowohl in den Bléttern als auch
in den Sténgeln ist also stark genetisch bedingt. Die He-
ritabilitét ist fir die beiden Hauptgruppen (Alkenyle und
Indole) vergleichbar hoch. Der Umwelteinfluss scheint fiir
die Sténgel-Indole im Vergleich zu den Blatt-Indolen eine
geringere Rolle zu spielen.
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Diskussion

In den Blédttern und Stdngeln von resynthetisiertem Raps
sind Progoitrin, Gluconapin und Glucobrassicanapin die
dominanten Glucosinolat-Typen. Dies bestitigt dhnliche
Untersuchungen von BECKMANN et al. (2007). Im
Allgemeinen sind Alkenyl- und Indol-Glucosinolate hoch
korreliert, wobei die Resynthese R53 eine bemerkenswerte
Ausnahme ist.

Obwohl signifikant korreliert, libersteigt der Stingelglucosi-
nolatgehalt den Blattglucosinolatgehalt. Dies ist vermutlich
auf unterschiedliche Transportwege der Glucosinolate in
der Pflanze zurlickzufiihren (BENNERT 1992). Untersucht
wurde sowohl der Standorteinfluss als auch der Jahresein-
fluss. Der Einfluss der Jahre war nur gering, dies miisste aber
durch Untersuchungen in weiteren Jahren bestétigt werden.
Die Heritabilitét fiir die Glucosinolate in den Blattern und
Sténgeln ist relativ hoch, wenn man beriicksichtigt, dass
fiir deren Berechnung ein Versuch ohne Wiederholung an
einem Standort in zwei Jahren verwendet wurde.

Glucosinolate haben eine Bedeutung fiir den Schutz gegen
Krankheiten (MITHEN 2001), Indol-Glucosinolate konnen
aullerdem eine physiologische Funktion haben (BENNERT
1992), die fungizide Wirkung der Alkenyl-Glucosinolaten
ist dagegen nicht immer eindeutig (GIAMOUSTARIS
and MITHEN 1997). Noch weniger bekannt ist {iber eine
mogliche bakterizide Wirkung der Glucosinolate z.B. bei
der Biogaserzeugung. Dazu sind weiterfithrende Untersu-
chungen vorgesehen.
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Abbildung 2: Genotypische Variation fiir Blatt und Stiingel-Glucosinolate, Mittel iiber 2 Standorte
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Tabelle 1: Heritabilitit fiir die Glucosinolate und Glucosinolatgruppen in den Blittern und Stiingeln

Pflanzenteil N Progoitrin Alkenyl-Glucosinolate Indol-Glucosinolate totale Glucosinolate
Stéingel 58 0,54 0,50 0,71 0,54

Blatter 62 0,54 0,53 0,56 0,40
Danksagung und Pflanzenentwicklung. Dissertation, Freie Universitdt Berlin,
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Raps als Modell zur Untersuchung der
,fixierten Heterosis* bei allopolyploiden Pflanzen

Franziska Wespel'" und Heiko C. Becker!

Zusammenfassung

Allopolyploidie spielte bei der Evolution der Pflanzen
eine groe Rolle. Die hohe Leistung allopolyploider
Pflanzen kann unter anderem mit giinstigen Wechsel-
wirkungen zwischen den homeologen Genen der Eltern-
linien (,,fixierte Heterosis*) erkldrt werden. Durch eine
vergleichende QTL-Analyse zwischen resynthetisiertem
Raps (Brassica hapus) und seinen diploiden Elternlinien
(Brassica rapa und Brassica oleracea) sollen Loci detek-
tiert werden, die zur Auspriagung von fixierter Heterosis
beitragen. Hierzu wurden drei segregierende RIL-Popu-
lationen entwickelt und auf ihre Biomasseleistung hin
untersucht. Fiir die Markeranalyse werden AFLP-Marker
sowie Mikrosatelliten verwendet, um einen Vergleich mit
anderen Arbeitsgruppen zu ermoglichen.

Die spontane Hybridisierung verwandter Arten durch
Kombination ihrer Genome (Allopolyploidie) spielte bei
der Evolution der Pflanzen eine wichtige Rolle. Trotzdem
sind die Mechanismen fiir den Erfolg der Allopolyploiden
noch kaum verstanden (OSBORN et al. 2003, SOLTIS and
SOLTIS 2000). Ein Grund fiir ihren Erfolg kénnten die posi-
tiven Interaktionen zwischen den homologen Chromosomen
sein. Positive Interaktionen zwischen den homeologen
Loci sollten auch bei homozygoten Genotypen zu einer
Mehrleistung der Allopolyploiden im Vergleich zu ihren
Elternlinien fithren (Abbildung 1). Da diese epistatischen
Interaktionen im Gegensatz zur klassischen Heterosis nicht
in der F1 aufspalten, werden sie als , fixierte Heterosis*
bezeichnet (ABEL et al. 2005). Brassica napus (mit sei-
ner Genomzusammensetzunge AACC) ist ein optimales
Modellsystem, um fixierte Heterosis mit Hilfe eines QTL-
Mappings genauer zu untersuchen, da hier neue Resynthesen
einfach aus den diploiden Elternarten B. rapa (AA) und B.
oleracea (CC) hergestellt werden konnen.

Fiir die Untersuchungen wurden eine Brassica rapa var.
trilocularis Linie (RO18 = A|A|) vom John Innes Center,
eine Brassica rapa var. oleifera Linie (6748-1430 = A A))
von Agri Food Canada und zwei Brassica oleracea var.
alboglabra Linien (A12 = C,C, and S2C3-4-1=C,C,) (John
Innes Center und Crucifer Genet. Cooper.) verwendet. Die
Linien sind entweder Doppelhaploide oder Inzuchtlinien.
Die vier Linien wurden anhand der fixierten Elternmittel-
heterosis von 49,9% und 70,5% ausgewahlt, die die daraus
resynthetisierten Genotypen A A C,C, and A,A,C,C,
aufzeigten.

So wurden, um den Beitrag einzelner Gene zur fixierten
Heterosis mit QTL-Mapping zu messen, drei segregierende

Abstract

We propose an experimental approach to quantify “fixed
heterosis” in resynthesized Brassica napus and to detect
loci contributing to “fixed heterosis” via comparative
QTL mapping in B. napus and its parental species B.
rapa and B. oleracea. To identify the contribution of
individual genes to the fixed heterosis by QTL mapping,
three segregating RIL populations were developed and
analyzed for early biomass. The marker analysis will
be performed with AFLPs and SSR markers allowing a
comparison with results of groups working with Brassica
and Arabidopsis.

Key words: fixed heterosis, allopolyploidy, QTL-analy-
sis, Brassica, early biomass

A: Klassische Heterosis
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Abbildung 1: Vergleich von klassischer und fixierter Heterosis

Populationen aus rekombinanten Inzuchtlinien (RIL) in F5/
F6 erstellt. Zwei in den diploiden Elternlinien, die je fiir das
A-und C-Genom aufspalten (A A,, C,C,) und eine Dritte,
die aus der korrespondierenden Allopolyploiden (A | A,C,C))
erstellt wurde. Diese spaltet fiir Loci in beiden Genomen
auf. In den diploiden Populationen wurden 150 RIL ge-
notypisiert und phénotypisiert und in der allopolyploiden
waren es 222 RIL, um eine vergleichbare Detektionsstérke
zu gewihrleisten.

Fiir die phénotypischen Daten der QTL-Analyse wurde
die frithe Biomasse der RIL bestimmt. Das Merkmal friihe
Biomasse wurde gewéhlt, da aufgrund der hohen Inzuchtge-
neration der getesteten Linien Schwierigkeiten bei Blithver-
halten, Fertilitdt und Saatgutentwicklung erwartet wurden.
Die Anzucht der Pflanzen erfolgte unter kontrollierten
Bedingungen im Gewéchshaus. Jeweils acht Pflanzen je RIL
wurden in vier Wiederholungen in einer unvollstindigen
Gitteranlage, die mit Plabplan (UTZ 1994) erstellt wurde,
getestet. Die Ernte der oberirdischen Biomasse erfolgte

! Georg-August-Universitit, Department fiir Nutzpflanzenwissenschaften, Von-Siebold-Strae 8, D-37075 GOTTINGEN

* Ansprechpartner: Dipl. Agr. Biol. Franziska WESPEL, fwespel@gwdg.de
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Tabelle 1: Adjustierte Mittelwerte (Mean), Grenzwerte bei 5% (LSD), Extremwerte (Min, Max) und Ergebnisse der Varianz-
analyse fiir die bestimmten Merkmale Frischmasse (FM), Trockenmasse (TM) und Wachstumsrate (FM 2-FM 1, TM 2-TM 1)

in den drei RIL Populationen

Merkmale Mean LSD Min Max Var. komp. F-Wert
AA,

FM 1 1.04 0.39 0.31 1.90 0.0487 3.25 **
™ 1 0.07 0.03 0.02 0.13 0.0002 2.95 **
FM 2 2.30 0.67 0.87 3.68 0.2452 5.10 **
™ 2 0.17 0.05 0.05 0.26 0.0012 4.82 **
FM2-FM 1 1.26 0.71 0.48 2.16 0.0853 221 **
™2-TM 1 0.09 0.05 0.03 0.17 0.0005 2.30 **
C.C,

FM 1 0.84 0.23 0.40 1.26 0.0179 3.52 **
™ 1 0.06 0.02 0.03 0.09 0.0001 2.83 **
FM 2 1.69 0.41 1.05 2.48 0.0596 3.79 **
™ 2 0.13 0.03 0.08 0.18 0.0004 3.52 **
FM2-FM 1 0.85 0.42 0.34 1.60 0.0129 1.57 **
T™2-TM 1 0.07 0.03 0.02 0.13 0.0001 1.54 ns
AACC,

FM 1 1.40 0.57 0.19 2.44 0.1313 4.10 **
™ 1 0.09 0.04 0.02 0.18 0.0006 3.86 **
FM 2 2.96 1.10 0.87 5.39 0.4143 3.62 **
™ 2 0.20 0.08 0.06 0.38 0.0023 3.79 **
FM2-FM 1 1.57 1.13 0.22 3.46 0.0713 1.43 *
T™2-TM | 0.11 0.10 0.00 0.49 0.0005 141 %

** signifikant mit einer Irrtumswahrscheinlichkeit von 0,01, * signifikant bei 0,05 und + signifikant bei 0,10
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Abbildung 2: Vergleich der adjustierten Mittelwerte fiir Frischmasse (A) und Trockenmasse (B) in den RIL-Populationen A1A2,

A1A2C3C4 und C3C4; (Konfidenzintervall (95%)

18 und 22 Tage nach der Aussaat. Als Merkmale wurde
die Frischmasse (FM), Trockenmasse (TM) zu beiden
Erntezeitpunkten erfasst und die absolute Wachstumsrate
(FM2-FM1, TM2-TM1) zwischen beiden Ernteterminen
bestimmt. Die Varianzanalyse und Korrelationen wurden
mit Plabstat (UTZ 2004) berechnet.

Zwischen den verschiedenen Genotypen der drei unter-
suchten Populationen wurde bei allen Merkmalen bis auf
TMI1-TM2 in C,C, ein signifikanter Unterschied beobachtet
(Tabelle 1).

Vergleicht man das Mittel der A A, und C,C, Linien mit
dem Mittel der A A,C,C, Linien, so wiesen letztere eine
groBere Biomasse fuir die Frisch- und Trockenmasse an
beiden Erntezeitpunkten auf (Abbildung 2).

In allen drei RIL-Populationen waren Frisch- und Trocken-
masse beider Erntezeitpunkte hochkorreliert. Ebenso sind
die Ergebnisse der beiden Erntezeitpunkte mit 0,72 bis 0,81
miteinander korreliert (Tabelle 2).

Der Trockensubstanzgehalt betrug zum ersten Ernte-
zeitpunkt 6,7% bei A|A,, 7,1% bei C,C, und 7,1% bei
A A,C,C,. Zum zweiten Erntezeitpunkt war der Trocken-
substratgehalt bei A A, 7,4%, bei C,C, 7,7% und 7,1% bei
AACC,

In unserem Projekt wurden fiir die Biomasseversuche und
den Vergleich mit den Resynthesen diploide Linien statt
autotetraploider verwendet, da die Autotetraploiden weni-
ger fertil und wiichsig waren als die Diploiden. So haben
ABEL und BECKER (2007) beobachtet, dass tetraploide
Linien einen um 2-64% geringeren Biomasse aufwiesen
als die korrespondierenden diploiden Linien. Dies konnte
auf Meiosestorungen hindeuten und Schwierigkeiten bei
der Entwicklung der RILs und auch bei der Markeranalyse
und Interpretation der Ergebnisse verursachen.

Des Weiteren hatten die Diploiden und Allopolyploiden
einen dhnlichen Trockensubstratgehalt, was mit den Beob-
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Tabelle 2: Korrelationen zwischen Trockenmasse und Frisch-
masse

Variable M 1 ™ 1 FM 2
T™ 1 0.95 **

FM 2 0.79 ** 0.73 **

™ 2 0.73 ** 0.72 ** 0.96 **
C3C4

™ 1 0.95 **

FM 2 0.78 ** 0.72 **

T™ 2 0.73 ** 0.72 ** 0.95 **
A1A2C3C4

™ 1 0.97 **

FM 2 0.81 ** 0.78 **

™ 2 0.80 ** 0.80 ** 0.97 **

** Signifikant mit einer Irrtumswahrscheinlichkeit von 0,01, * signifikant bei 0,05
und + signifikant bei 0,10

achtungen von ABEL und BECKER (2007) iibereinstimmt,
die ebenfalls keinen signifikanten Effekt des Ploidiegrades
auf den Trockensubstratgehalt feststellen konnten.

In den Biomasseversuchen wiesen die Allopolyploiden
eine signifikant héhere Biomasse auf als die Diploiden
(Abbildung 2), somit ist das von uns ausgewéhlte Material
geeignet, um QTL fiir fixierte Heterosis zu identifizieren.
Fiir eine QTL-Analyse ist es aulerdem notwendig, dass es
Unterschiede zwischen den RILs einer Mappingpopulation
gibt. So war hier die Variation innerhalb einer Population
hochsignifikant und die Linien der A A, Population zeigten
einen hohere Variabilitit als die RIL der C,C, Population.
Dies stimmt mit der von ABEL et al. (2005) bestimmten
genetischen Distanz nach Jaccard von 0,741 fiir A, und A,
und von 0,313 fiir C, und C, iiberein.

Material AlA;L X AA, C3C3 x C4Cy A1AC3Cs X ApACyCy
AA, CsCy A1AC5Cy
RIL-Population RIL-Population RIL-Population
QTL-Mapping A'A'/AA cc AATIAA CC
an einem
spezifischen
Locus
Typ | Loci
QTL kein QTL QTL? kein QTL
AA c'ciicc AA C'C’ICC
Typ Il Loci l l l l
kein QTL QTL kein QTL QTL?
AATTAA c'cricc A'ATIAA C'ClICC
Typ I Loci l l l l
QTL QTL QTL QTL
fixierte Heterosis?

Abbildung 3: Prinzipien des QTL-Mappings um fixierte He-
terosis zu analysieren (Erliduterungen siehe Text).

Fiir die Markeranalysen wurden AFLP und SSR Marker
verwendet. AFLPs sind eine giinstige und schnelle Me-
thode, um DNA-Polymorphismen zu detektieren und eine
Frameworkmap zu erstellen (VOS et al. 1995). Die zusétz-
lich verwendeten SSR-Marker sind moglichst gleichmaBig
iiber das Genom verteilt, um ein Alignment mit anderen
Kopplungskarten zu ermoglichen und die Chromosomen
zuordnen zu kdnnen. So wurden schon in fritheren Studien
(SAAL et al. 2001) Mikrosatellitenmarker in B. oleracea,
wie auch in B. rapa und B. napus, angewandt, um erfolg-
reich die homeologen Beziehungen aufzuzeigen. Eine
Kopplungskarte, basierend auf molekularen Markern, die
es erlauben, zwischen homologen und homeologen Regio-
nen zu unterscheiden, ist notwendig fiir eine vergleichende
Analyse in Brassica-Arten.

In den Populationen von A A, und C,C, wurden bereits
QTL fiir Biomasse detektiert (Daten werden hier nicht
gezeigt) und wir hoffen, dieselben QTL in der A A,C.C,
Population zu finden. Fiir die beobachteten QTL kdnnen
drei verschiedene Fille klassifiziert werden (Abbildung
3): QTL, die im A-Genom detektiert werden, aber nicht
an der korrespondierenden Position im C-Genom (I).
QTL, die im C-Genom detektiert werden, aber nicht an
der entsprechenden Position des A-Genoms (II) und QTL
die sowohl im A-Genom als auch im C-Genom an den
korrespondierenden Positionen bestimmt werden. Das
Prinzip des QTL-Mappings ist es, jene QTL, die jeweils im
A-und C-Genom identifiziert wurden, mit denselben QTL
in der allopolyploiden Situation zu vergleichen. Unter der
Annahme von fixierter Heterosis sollten sich die Effekte bei
der Allopolyploiden unterscheiden. Zumindest einige der
QTL, die nur im A-Genom (I) detektiert wurden, sollten in
der Allopolyploiden nicht mehr nachweisbar sein, da das
C-Genom ein positives Allel mit maskierendem Effekt auf
das andere Genom haben konnte. Entsprechend sollten
einige der QTL, die im C-Genom (II) detektiert werden,
verschwinden, da sie von positiven Allelen im A-Genom
maskiert werden. QTL, die jedoch in beiden Genomen
(IIT) detektiert werden, sollten nicht verschwinden, aber
es sollte epistatische Effekte zwischen ihnen geben, da
(A"A*CC + A'AC'C") eine groBeren Effekt haben sollte
als (ATA"C*'C* + A'A'CC") (Tabelle 3). Da in unserem
Versuch nur homozygote Linien verwendet wurden, kon-
nen nur additive Effekte und additive x additive Epistasie
auftreten. In der Annahme, dass nur additive Geneffekte
(keine Epistasie/fixierte Heterosis) auftreten, sollten alle
im A- und C-Genom detektierten QTL dieselben Effekte in
der allopolyploiden Situation aufweisen. Sollte es jedoch
Unterschiede geben, so ist dies ein Hinweis auf fixierte
Heterosis. Diese Annahmen sind nur giiltig, wenn der Effekt
eines negativen Allels in einem Genom vollstdndig durch

Tabelle 3: Mogliche Allelkombinationen in der Allopolyploiden
an zwei homeologen Loci und das erwartete Auftreten von
fixierter Heterosis

Genotyp fixierte Heterosis
ATATCC* nein
AACC nein
ATACC ja
AACC ja
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ein positives Allel im anderen kompensiert werden kann,
ansonsten wird der QTL nicht vollstdndig verschwinden,
sondern nur einen geringeren Effekt haben.

Mit diesem Ansatz wird es moglich sein, zumindest eini-
ge QTL fir fixierte Heterosis zu identifizieren, die dann
in weiteren Forschungsvorhaben detaillierter untersucht
werden konnen. Durch die Verwendung der SSR-Marker
wird auBerdem erméglicht, unsere Ergebnisse mit den Er-
gebnissen von QTL-Mappings in anderen Arbeitsgruppen
zu vergleichen, die mit Brassica oder Arabidopsis arbeiten.
Dies alles wird dazu beitragen, den Einfluss der fixierten
Heterosis auf den Erfolg von Allopolyploiden besser zu
verstehen.

Danksagung

Stefan ABEL, Roland STUBE, Torben SCHULZ-STREECK.

Diese Arbeit wird im Rahmen des Forschungsschwerpunk-
tes ,,Heterosis in Plants* von der DFG finanziert.

Literatur

ABEL, S. and H.C. BECKER, 2007: The effect of autopolyploidy on bio-
mass production in homozygous lines of Brassica rapa and Brassica
oleracea. Plant Breeding 126:642-643.

ABEL, S., C. MOLLERS and H.C. BECKER, 2005: Development of
synthetic Brassica napus lines for the analysis of ,,fixed heterosis“ in
allopolyploid plants. Euphytica 146:157-163.

OSBORN, T.C., J.C. PIRES, J.A. BIRCHLER, D.L. AUGER, Z.J. CHEN,
H.S.LEE, L. COMAIL A. MADLUNG, R.W. DOERGE, V. COLOT
and R.A. MARTIENSSEN, 2003: Understanding mechanisms of novel
gene expression in polyploids. Trends in Genetics 19:141-147.

SAAL, B., J. PLIESKE, J. HU, C.F. QUIROS and D. STRUSS, 2001:
Microsatellite markers for genome analysis in Brassica. II. Assign-
ment of rapeseed microsatellites to the A and C genomes and genetic
mapping in Brassica oleracea L. Theoretical and Applied Genetics
102:695-699.

SOLTIS, P.S. and D.E. SOLTIS, 2000: The role of genetic and genomic at-
tributes in the success of polyploids. Proceedings of the National Aca-
demy of Sciences of the United States of America 97:7051-7057.

UTZ, H.F., 1994: Plabplan, Computerprogramm zum Erstellen von Plédnen
fiir Block- und Gitteranlagen. Institut fiir Pflanzenziichtung, Saatgutfor-
schung und Populationsgenetik der Universitdt Hohenheim, Stuttgart.

UTZ, H.F., 2004: PLABSTAT. Ein Computerprogramm zur statistischen
Analyse von pflanzenziichterischen Experimenten. Version 3. Institut
fiir Pflanzenziichtung, Saatgutforschung und Populationsgenetik,
Universitdt Hohenheim.

VOS, P., R. HOGERS, M. BLEEKER, M. REIJANS, T.V.D. LEE, M.
HORNES, A. FRITERS, J. Pot, J. PALEMAN, M. KUIPER and M.
ZABEAU, 1995: AFLP: a new technique for DNA fingerprinting.
Nucl. Acids Res. 23:4407-4414.



Saatqut
“+Qsterreich

59. Tagung der Vereinigung der Pflanzenziichter und Saatgutkaufleute Osterreichs 2008, 115 118

ISBN: 978-3-902559-28-9

Einflussfaktoren auf den samenbiirtigen Infektionskreislauf
bei Streifenkrankheit und Netzfleckenkrankheit der Gerste
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Abstract

Factors influencing the seed borne infection cycle of leaf
stripe disease were investigated in a three-year project.
Important factors concerning the relationship between
seed and field infection levels are environmental condi-
tions (e.g. low temperature during field emergence) on
one hand, as well as varieties showing a wide variation
in susceptibility. Furthermore significant differences
between varieties have been detected, concerning the
infection level of the harvested seeds of plots which
were neighboured by high infected field, but none of the
tested varieties was resistant in this part of the infection
cycle.

The results of the studies on net blotch confirmed the
importance of the seed borne component of this disease.
Especially in early growing stages the disease is highly
influenced by the seed infection level. During the gro-
wing season factors like variety and environment gain in
importance, nevertheless the statistical analysis indicated
significant influence of the seed infection in late growing
stages as well. The observed yield reduction could be
verified by statistical methods in some cases.

Key words:

seed infection, leaf stripe disease, net blotch, field in-
fection rate

Einleitung

Im Rahmen eines Forschungsprojekts von 2005 bis 2007
wurden die Bedeutung und die Einflussfaktoren auf die Sa-
menbiirtigkeit bei Streifen- und Netzfleckenkrankheit unter
den Bedingungen des biologischen Landbaus untersucht.

Hauptaugenmerk bei den Arbeiten zur Streifenkrankheit
(Drechslera graminea) lag in der Bestimmung und Quan-
tifizierung der Einflussfaktoren des obligat samenbiirtigen
Infektionszyklus wie z.B. Hohe der Saatgutinfektion,
Vegetationsbedingungen, Ausmaf3 des Einflusses von infi-
zierten Nachbarparzellen oder Sortenauspragungen. Speziell
Keimtemperatur und Sortenresistenz/-toleranz werden als
sehr wichtige Einflussfaktor beschrieben. (WALTHER 1980,
MULLER 2006, NIELSEN 2002)

Netzfleckenkrankheit (Drechslera teres) weist ebenfalls
eine samenbiirtige Komponente auf, wird jedoch auch
iiber weitere Vektoren beeinflusst. Speziell unter den

Bedingungen des biologischen Landbaus ist jedoch auch
die Samenbiirtigkeit dieser Krankheit von entscheidender
Bedeutung. Die Rolle der Samenbiirtigkeit der Netzflecken-
krankheit wurde insbesondere in skandinavischen Landern
in letzter Zeit ebenfalls bearbeitet (PINNSCHMID et al.
2005, BRODAL 2006).

Material und Methode

Von 2005 bis 2007 wurden insgesamt 8 Versuche zur
Streifenkrankheit durchgefiihrt, die Versuchsstandorte
deckten weitgehend die Sommergerste-Hauptanbaugebiete
Osterreichs ab.

Das verwendete Sortenspektrum umfasste jene 10 Som-
mergerstensorten, die zum Projektstart die grofite Anbaube-
deutung im biologischen Landbau in Osterreich hatten. Die
Anlage der Versuche erfolgte in einer adaptierten Split-plot
Anlage in vierfacher Wiederholung (Abbildung 1). Die
wichtigsten erfassten Parameter waren:

* Saatgutinfektion mit Drechslera graminea
* Feldbefall mit Streifenkrankheit der Gerste
* Infektionsgrad des Erntegutes mit Drechslera graminea

Zum Projektteil Netzfleckenkrankheit wurden insgesamt
zwolf Versuche in denselben Anbaugebieten wie bei der
Streifenkrankheit durchgefiihrt. Saatgut mit drei unter-
schiedlichen Infektionsniveaus (niedrig - mittel - hoch) und
vier Sorten mit unterschiedlichen Anfélligkeitsauspragun-
gen gegeniiber Netzfleckenkrankheit wurden verwendet.
Die wichtigsten erfassten Parameter waren:

* Saatgutinfektion mit Drechslera teres

* InfektionsausmaB im Zwei- bis Dreiblattstadium

» Zwei (drei) weitere Bonituren im Laufe der Vegetations-
periode am Feld

Fiir die Saatgutuntersuchungen wurde die Agar-Methode

gemal ISTA Working Sheet No. 6 (ANONYMUS 1) an-

gewendet.

Ergebnisse und Diskussion

Das Infektionsausmalf} mit Streifenkrankheit an den Ernteg-
utproben von gesunden Parzellen, allerdings benachbart von
befallenen Parzellen, schwankte stark und war signifikant
unterschiedlich zwischen den Jahren und Orten. Der durch-
schnittliche Infektionsgrad mit Streifenkrankheit der Gerste
lag zwischen 1,6% und 31,1% (Tabelle 1). Bei Erntegut
von Parzellen, die bereits mit Drechslera gramina infiziert

! Osterreichische Agentur fiir Gesundheit und Erndhrungssicherheit, Institut fiir Saatgut, SpargelfeldstraBe 191, A-1220 WIEN

2 Bio Forschung Austria, Rinnbockstrafie 15, A-1110 WIEN

* Ansprechpartner: Dipl.-HLFL-Ing. Manfred WEINHAPPEL, manfred.weinhappel@ages.at
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Gesundvariante der Sorte, Priifung auf Befall mit Streifenkrankheit in der nachsten Generation

Infizierte Variante de Sorte, Priifung der Krankheitsentwicklung des Bestandes

/7] Infektionsmantel

Abbildung 1: Anbauplan der Streifenkrankheitsversuche 2005-2007

Tabelle 1: Durchschnittlicher Befall des geernteten Saatguts mit Drechslera graminea abhiingig vom Gesundheitsstatus des

Feldbestandes und abhiingig von Jahr und Ort

Anbauort und -jahr

ASP 2005 ASP 2006 WAV 2006 KAP 2006 ASP 2007 WAV 2007 LOB 2004
gesunde Parzellen 4,0% 12,9% 1,6% 31,1% 2,6% 6,2% 15,3%
befallene Parzellen 6,1% 14,8% 2,3% -N- 3,2% 6,5% 19,4%

Durchschnitt aller Versuche 2005-2007
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Abbildung 2: Befall mit Drechslera graminea des Erntegutes
der Gesundparzellen in Abhiingigkeit der Sorte

waren, konnte keine weitere deutliche Erhdhung des Befalls
mehr festgestellt werden im Vergleich zu zwar selbst gesunden
Parzellen, die aber von erkrankten Parzellen benachbart waren.
Die Befallswerte des Erntegutes wurden weiters mittels
ANOVA und Duncan-Test verrechnet. Die Befallswerte des
Erntegutes von urspriinglich gesunden Parzellen, die aber
von erkrankten Parzellen umgeben sind, zeigten auch im
Hinblick auf den Faktor ,,Sorte” Signifikanz. Bei drei der
Sorten konnten signifikant hohere Befallswerte festgestellt
werden (Abbildung 2). Weiters war tiber die gesamte Ver-

suchsserie von 2005 bis 2007 war die Rangfolge der Sorten
hinsichtlich des Erntegutbefalles vergleichbar.

Das Verhiltnis von Saatgutbefall zu Feldbefall war bei
nahezu allen Versuchen im Rahmen dieses Projektes auf
durchschnittlichem bis niedrigem Niveau, bedingt durch
den relativ spét ermdglichten Anbau 2005 und 2006 bzw. die
tiberdurchschnittlich hohen Aufgangstemperaturen speziell
2005 und 2007. Bei fritheren Streifenkrankheitsversuchen
(mit ein bis zwei anfilligen Sorten) zu anderen Fragestel-
lungen wurde hiufig (v.a. bei frithen Anbauterminen) ein
Verhiltnis Saatgutbefall zu Feldbefall von 1:0,8 und fall-
weise auch hoher festgestellt (WEINHAPPEL 2004).

Im Rahmen der Bewertung des Feldbefalles der Infiziert-
Varianten wurden auch Priifglieder festgestellt, wo trotz
entsprechend hohem Ausgangssaatgutbefall kein bzw.
sehr niedriger Feldbefall festgestellt wurde (Abbildung 3).
Insbesondere bei der Sorte Hanka war dies ausgeprigt. Die
Sorten Tunika und Felicitas, als auch Xanadu, Eunova und
Elisa wiesen ebenfalls, trotz hoher Saatgutinfektion, hohe
Ausbreitungstoleranz im Feldbestand auf. Die im Projekt
gepriiften Sorten zeigen in dieser Eigenschaft breite Dif-
ferenzierungen auf. Diese Ergebnisse als auch die Sorten-
rangfolge decken sich recht gut mit den Ergebnissen aus
anderen Projekten (MULLER 2006, NIELSEN 2002).
Die Projektversuche zeigten, dass das Infektionsausmal3
mit Netzfleckenkrankheit der Gerste (Drechslera teres) in
frithen Entwicklungsstadien (EC12-13) hoch signifikant
vom Befall des Saatguts abhédngig ist. In diesen frithen
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O Saatgutbefall m Feldbefall

Durchschnitt aller Versuche 2005-2007
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1y MIELSEN B.J,, 2002: Screening for resistance to leaf stripe (P. graminea) in barley.

2] MULLER K.1., 2006: Die Anfiligkeit gegentiber der Streifenkrankheit (P, graminea) in deutschem Sormergerstensortiment

Abbildung 3: Zusammenhang zwischen Saatgutbefall und Befall des

Feldbestandes in Abhiingigkeit der Sorte

Entwicklungsstadien konnte beim Faktor ,,Sorte” kein
nachweisbarer Einfluss festgestellt werden. Im Zuge des
fortschreitenden Vegetationsverlaufes stieg der Einfluss
der Sortenanfalligkeit und der am Versuchsstandort herr-
schenden Vegetationsbedingungen an. Nichts desto trotz
blieb auch bei spiteren Boniturterminen bei den meisten
Versuchen eine Abhingigkeit des Befalles mit Netzflecken-
krankheit basierend auf den Befall des Ausgangssaatgutes
evident, insbesondere bei Bedingungen, die fiir die Entwick-
lung der Netzfleckenkrankheit generell forderlich sind.

Ein Durchwirken der Saatgutinfektion letztendlich hin bis
zum Ertrag war in der iiberwiegenden Zahl der Versuche
arithmetisch eruierbar. Mehrertrdge von der Variante
»Saatgutbefall niedrig” zur Variante ,,Saatgutbefall hoch*
von 100-250 kg wurden oftmals errechnet, wobei diese
Differenzen nicht immer statistisch abgesichert werden
konnten.

Schlussfolgerung

Die Ergebnisse der Streifenkrankheitsversucher zeigten,
dass die Hohe der Erntegutinfektion (=das Saatgut fiir die
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Abbildung 4: Einfluss unterschiedlicher Saatgutbefallshéhen auf
die Etablierung der Netzfleckenkrankheit der Gerste im Bestand
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nichste Generation) neben der Befallshohe im Bestand
selbst wesentlich von der Infektion der Nachbarfelder,
den Umweltbedingungen wéhrend der Vegetationspha-
se, dem Anbauort und der Sorte abhéngt. Dariiber hinaus
zeigten sich deutliche Unterschiede im Hinblick auf den
Zusammenhang zwischen Saatgut- und Feldinfektion;
bestimmte Sorten erkrankten am Feld nur sehr gering,
obwohl das Saatgut in hohem Ma@ infiziert war.

Im Rahmen der Arbeiten konnte bei Netzflecken-
krankheit der Gerste ein sehr starker Zusammenhang
zwischen Saatgutbefall und Infektionsausmall von
Jungpflanzen festgestellt werden. Speziell in frithen
Entwicklungsstadien ist das Ausmal} der Saatgutinfek-
tion der wichtigste Einflussfaktor.

Wihrend der weiteren Bestandes- bzw. Krankheits-
entwicklung gewinnen jedoch andere Kriterien wie
»dorte” oder ,,Umwelteinfliisse* an Bedeutung, der
Einfluss des Saatgutbefalls blieb jedoch bis zu einem
gewissen Grad evident.

Speziell fiir den biologischen Anbau zeigten die Projekt-
arbeiten, dass die Gesundheit des Saatguts eine wichtige
vorbeugende MaBinahme zur Vermeidung dieser Krankhei-
ten darstellt. Ein weiterer wichtiger Aspekt von gesundem
Saatgut ist die Sicherstellung eines hohen phytosanitiren
Niveaus in den einzelnen Anbauregionen.
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Enzymatische Loslichkeit von Glutenin als Indikator
fiir die Anfalligkeit gegen Wanzenstich

Manfred Werteker'” und Gabriela Kramreither!

Abstract

Trials of winter wheat, harvested in 2003 were severely
infested by naturally occurring bugs (Eurygaster sp.).
Bug damage was determined in these trials by selecting
and weighing the infested kernels. The determination of
Glutenin degradation was done by the addition of meal
from bug-infested kernels to meal from sound kernels
from the same trials. So sample mixtures representing
a degree of bug attack of 6 % were prepared. Mixtures
and blanks made from sound meal were incubated for
digestion of Glutenin. RP-HPLC-analysis was used for
the measurement oft the reduction in glutenin content
due to the activity of bug proteinases and the results
of damaged and sound samples were compared. Good
correlations between the degree of bug attack and the
digestibility of glutenin could be observed. The variety
specifity of both parameters could be confirmed. The
determination of digestibility of glutenins was repeated
in material from a trial harvested in 2005 in another lo-
cation in eastern Austria for confirmation of the results.
A correlation with the degree of bug attack in trials from
the harvest 2003 was found again.

Key words: Wheat bugs, degradation of glutenin, baking
quality, HPLC

Einleitung

Durch Getreidewanzen (Eurygaster spp., Aelia spp.) wird
in Jahren mit besonders heifler und trockener Witterung
erheblicher Schaden an Vulgare- und Durumweizen ver-
ursacht. Die dsterreichischen Qualitdtsweizengebiete sind
infolge ihres semi-ariden Klimas bei ungiinstigem Verlauf
der Jahreswitterung erheblich durch diesen Schédling
bedroht. Insbesondere durch die allgemein beobachtete
Klimaerwirmung ist langfristig mit einer Zunahme der
Schéden zu rechnen.

Wanzenstich wirkt sich durch erhebliche Beeintrachtigung
der technologischen Qualitdt von Weizen aus. So wird etwa
von einer Verringerung des Tausendkorngewichtes berich-
tet. Wesentlich ist jedoch vor allem die Beeintrachtigung
der teigrheologischen Eigenschaften und die Entstehung
von klebrigen Teigen (SARIC et al. 2004, BERGER et al.
1974). Schéadigungen sind jedoch nicht nur bei Vulgarewei-
zen zu beobachten. Auch die Kocheigenschaften der aus

befallenem Durumweizen hergestellten Teigwaren werden
negativ beeinflusst (PETROVA 2002).

Die Qualitatsverluste werden durch proteolytische Enzyme
verursacht, die durch den Wanzenspeichel wihrend des
Saugaktes in das bestochene Korn eingebracht werden,
verursacht. Durch Wanzenproteasen wird ausschlieflich
Glutenin abgebaut, wobei sich die Substratspezifitiat der
Speichelenzyme der Wanzen der nordlichen Hemisphére
(Eurygaster spp., Aelia spp.) sowohl auf HMW- als auch auf
LMW-Glutenine erstreckt (SIVRI et al. 1998). Die Intensitit
des Abbaues wird aber auch durch genetische Faktoren der
Sorte des befallenen Weizens beeinflusst (ROSELL et al.
2002, SIVRI et al. 2002).

Methoden

In der vorliegenden Studie wurden die Sorten Altos, Antoni-
us, Astardo, Atrium, Capo, Edison, Eurofit, Josef, Komfort,
Levendis, Ludwig, Lukas, Renan, Saturnus, SW-Kronos,
SW-Maxi und Xenos sowie die Priifstimme SE 310/01,
SZD 271/90-3, SZD 2319 AB and SZD 4055 aus den Sor-
tenversuchen in Albrechtsfeld und Staasdorf (Ernte 2003)
herangezogen. Weitere Versuche wurden mit den Sorten Al-
tos, Antonius, Astardo, Capo, Edison, Ludwig, Saturnus and
SW-Maxi aus Grofinondorf (Ernte 2005) durchgefiihrt.

Die Abbaubarkeit des Glutenins wurde durch Zugabe von
6 % Schrot aus wanzenstichigen Kornern der Sorte Saturn
(Albrechtsfeld, Ernte 2003) zu Schrot aus wanzenstich-
freien Koérnern der zu untersuchenden Sorte untersucht.
Der Gluteninabbau erfolgte durch Bebriitung bei 35°C auf
einem Schiittler wihrend 45 Minuten. Zur Bestimmung
des Gluteninabbaues gelangte eine Osborne-Trennung mit
anschlieBender HPLC-Analyse zum Einsatz (WIESER et
al. 1998). Die Berechnung des Gluteninabbaues erfolgte
durch Bildung der Differenz aus den Gluteningehalten der
kiinstlich kontaminierten Proben und der gesunden Proben.
Die Bestimmung des Wanzenstichbefalles wurde nach der
EU-Norm (EC) No. 824/2000 durchgefiihrt.

Ergebnisse und Diskussion

Zwischen natiirlichem Wanzenstichbefall und Gluteni-
nabbau unter standardisierten Bedingungen konnten gute
Korrelationen gefunden werden (Albrechtsfeld: R?>=0.69,
P<0.01; Staasdorf: R?>=0.36, P<0.01). Diec Abbauversuche
wurden an Proben der Ernte 2005 (GroBnondorf) wiederholt.

! Osterreichische Agentur fiir Gesundheit und Ernshrungssicherheit, Institut fiir Sortenwesen, Spargelfeldstrae 191, A-1220 WIEN

* Ansprechpartner: Dr. Manfred WERTEKER: manfred. werteker@ages.at
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Die Ergebnisse korrelierten ebenfalls mit dem Wanzenstich-
befall aus Albrechtsfeld der Ernte 2003 (R?>=0.61, P<0.01).
Der Gluteninabbau lag bei allen Versuchen im Bereich
zwischen 5 und 25mg/g Schrot.

Aus den Ergebnissen resultiert, dass eine genetisch bedingte
leichtere Abbaubarkeit des Glutenins in doppeltem Sinne
negativen Einfluss auf die Qualitit des Getreides nimmt.
Einerseits ist die Beeintrachtigung der technologischen
Qualitit bei Sorten mit leichter abbaubarem Glutenin eine
starkere. Andererseits wird aber auch der Wanzenstichbefall
des Getreides erhoht, wodurch sich eine weitere Schadigung
der Qualitat ergibt.

Die Tatsache, dass der Gluteninabbau bei allen 3 unter-
suchten Versuchen etwa im gleichen Bereich liegt, ldsst
den Schluss zu, dass Umwelteinfliisse kaum eine Rolle fir
die Anfilligkeit des Glutenins gegen enzymatischen Abbau
spielen. Hingegen wurde durch die Wiederholbarkeit des
Zusammenhanges zwischen kiinstlichem Gluteninabbau
an Proben aus der Ernte 2005 von einer bisher in der
Versuchsanordnung nicht beriicksichtigten Versuchsstelle
mit den Ergebnissen der Wanzenstichbestimmung aus der
Ernte 2003 die Heritabilitdt des Gluteninabbauverhaltens
deutlich bestitigt.

Die Durchfiihrung des Gluteninabbaues mit Wanzenprote-
inasen unter standardisierten Bedingungen bietet durch den
Zusammenhang dieses Parameters mit dem Wanzenstich-
befall die Moglichkeit, die Anfalligkeit einer Sorte gegen
Wanzenstich zu priifen.

Anmerkung

Die Studie wurde in ausfithrlicher Form veroffentlicht in:
WERTEKER, M. und G. KRAMREITHER, 2008: Relation

between susceptibility to wheat bug attackand digestibility
of glutenin. Journal of Cereal Science 47. 226-232
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Virusfreimachung von alten Kartoffelsorten mittels
Gewebekulturtechniken unter Einsatz von Ribavirin

M. Granilschikova, E. Kopper!*, M. Schwab und R. Zederbauer

Zusammenfassung

Als arbeits- und kostensparende Alternative zur traditio-
nellen Virusfreimachung durch Meristemkultur wurde der
Einsatz von Ribavirin, einem synthetischen Replikations-

hemmer erfolgreich an einigen Kartoffelherkiinften aus der
Genbank AGES-LINZ erprobt.

Vorkultur
1. Kartoffelhlften in eine Magenta-Box auf steriles Sera-
mis-Substrat legen und mit etwas Seramis bedecken.

2. Die Knollenhalften mit filtersterilem MSO+GA3 2 mg/L
beschichten und

3. bei 28°C im Dunkeln inkubieren

Sterilisation
1. Die ganze Knolle mit Seife waschen und unter flieen-
dem Wasser 20 Minuten spiilen.
. In 70% ETOH=+25 mg/L Saponin 20 Minuten rithren.
. In 20% Danchlor 20 Minuten rithren.
. In 2% HgCl, 20 Minuten riihren, halbieren und
. 3x mit sterilem Wasser spiilen und trocknen lassen.

hn AW N

Akklimatisierung

2-3 cm lange, bewurzelte Pflanzen pikieren, 3-4 Wochen
akklimatisieren, umtopfen und in einer vektorfreien Qua-
rantdnekabine bis zur Knollenreife kultivieren.

' AGES, Spargelfeldstrafie 191, A-1220 WIEN
* Ansprechpartner: Dr. Elisabeth KOPPER, elisabeth.kopper@ages.at

Kultivierung

Knollenhilften bei Pilzbefall sofort mit einem dafiir zuge-
lassenen Fungizid behandeln und wochentlich mit sterilem
MS0+GA3, 2 mg/L beschichten.

Virusbefreiung

Triebspitzen von pathogenbefreiten Pflanzen schneiden und
in Eprouvetten mit MS-Medium+IBA 0,1 mg/L+GA3 0,3
mg/L+Ribavirin 50 mg/L+2% Saccharose+0,8 % Agar/L
3-4 Wochen bei 24°C, 12 Stunden Licht, kultivieren.
ELISA-Test auf Virusbefall durchfiihren. Falls die Pflanzen
nicht virusfrei sind, sind wie unter Punkt 1 beschrieben,
erneut Triebspitzen zuschneiden.
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Survey of winter barley fields for leaf spot diseases: epidemic spread of
Ramularia leaf spot in Hungary in 2008

Klara Manninger'",T. Matrai’ and 1. Muranyi’

Summary

Winter barley fields were surveyed for leaf spot diseases
in Hungary in the vegetation periods 2005 to 2008. Based
on microscopic examination, Pyrenophora species were
the dominant pathogens on winter barley in 2006. There
were no necrotic spots on the upper leaf of winter barley
in experimental plots until flowering, in the middle of
May 2007. However, little spotty marks appeared on
the upper leaves in Rojtokmuzsaj (West-Hungary) after
the florescence of winter barley. The microscopic test of
infected leaves proved the leaf spots were caused by Ra-
mularia collo-cygni (SUTTON et WALLER). Ramularia
leaf spot disease was recorded for the first time on winter
barley in Hungary. Spread of Ramularia collo cygni was
confirmed in different geographical areas of Hungary
in 2008. Occurrence of the pathogen was sporadic in
East-Hungary, while a heavy attack on winter and spring
barley was seen in West-Hungary. An epidemic spread
of Ramularia leaf spot disease was noticed on irrigated
field in Székkutas (South-Hungary).

The examined Hungarian winter barley varieties in Szék-
kutas showed a wide range of Ramularia leaf spot disease
reaction, from nearly resistant to very susceptible. Some
genotypes used for breeding were with high resistance.

Keywords: winter barley, Pyrenophora species, Ramula-
ria collo-cygni, Ramularia leaf spot, epidemic

Introduction

Barley is an intensively cultivated cereal grown worldwide.
Fungal pathogens causing leaf spot on barley such as Py-
renophora species, Rhynchosporium secalis, and Bipolaris
sorokiniana are important pathogens wherever barely is
grown. Since the early 1990’s another emerging leaf spot
pathogen Ramularia collo-cygni has spread on barley, too.
Ramularia leaf spot has become one of the most important
diseases of barley in Central and Northern Europe. Still now
Ramularia leaf spot disease was not known in Hungary.
Objectives of our research were:

1) Survey of barley fields for leaf spot diseases in Hungary
during 2005-2008.

2) Recording of the occurrence and distribution of Ramula-
ria leaf spot disease in Hungarian barley growing areas.

! Plant Protection Institute, Hungarian Academy of Sciences, Budapest
2 Agromag Ltd, Szeged

3 Karoly Robert University, Fleischmann Rudolf Research Institute, Kompolt

“! Contact person: Klara Manninger: sman@nki.hu

3) Determination of the level of resistance to Ramularia
leaf spot in cultivated Hungarian barley varieties and in
genotypes used for breeding.

Materials and Methods

Leaf samples with necrotic spot symptoms were collected
from various barley varieties during 2005-2008 at six loca-
tions in Hungary (Debrecen, Kompolt, Mosonmagyarovar,
Rojtokmuzsaj, Székkutas, and Szombathely/Téaplanszent-
kereszt). Infected leaves were placed in Petri dishes and
kept at natural room lighting at 18-20 °C for two days. Leaf
spots were scrutinised with stereo and light microscope.
Determination of disease severity was based on examination
of samples collected after flowering. Barley varieties were
grouped on the basis of disease severity (leaf area covered
with necrotic spots): weak (1-10 %), medium (10%-30 %)
and severe (30 % or more).

Results and Discussion

A progressive increase in the occurrence and spread of leaf
spot pathogens was detected in Hungary in 2006. Pyreno-
phora species were the predominant pathogens on winter
barley. However, a new infection episode was defined in
2007. It was expected that Pyrenophora species can cause
again severe leaf spot diseases, but the drought limited the
spread of these pathogens in April. In this year, we detected
little necrotic spots on the upper leaves after the flowering of
winter barley. The microscopic examination of the spotted
leaves suggested that these leaf spots were caused by Ramu-
laria collo-cygni. The shape and size of conidiophores and
conidia demonstrated the presence of this pathogen.

This new disease, Ramularia leaf spot was recorded for the
first time on winter barley in Hungary in 2007. Spread of Ra-
mularia collo cygni was confirmed in different geographical
areas of Hungary in 2008. Occurrence of the pathogen was
sporadic in Kompolt and Debrecen (East-Hungary), while a
heavy attack on winter and spring barley was in R6jtokmuz-
saj and Szombathely (West-Hungary). An epidemic spread
of Ramularia leaf spot disease was noticed on irrigated
research field in Székkutas (South-Hungary).

The resistance of Hungarian varieties and genotypes used
for breeding to Ramularia leaf spot was characterised. All
examined Hungarian winter barley varieties were suscep-
tible. Severity of disease on winter barley varieties showed
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a wide range: from nearly resistant to very susceptible. A
number of winter genotypes were resistant.

Conclusions

Our survey results justify the necessity of a strategy to
control the new dangerous disease, Ramularia leaf spot of
barley, which widespread in Hungary. A close collaborati-
on of scientists from neighbouring countries is especially
required.
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Wirkung langjdhriger Erhaltungsziichtung auf Anbaueigenschaften, Ertrag
und Qualitit der Roggensorte EHO-Kurz

Michael Oberforster'”, Konrad Schulmeister? und Wolfgang Kainz?

Einleitung

Die Zichtung der Winterroggensorte (Secale cereale L.)
Edelhofer Neu wurde im Jahr 1949 begonnen. Er entstammt
der Kreuzung von Edelhofer, eines frither im Waldviertel
vielfach angebauten Roggens, mit Petkuser Kurzstroh. Am
14. Oktober 1965 erfolgte die Aufnahme in das Osterreichi-
sche ,,Zuchtbuch fiir Kulturpflanzen®. Im Jahr 1970 wurde
die Bezeichnung in EHO-Kurz abgedndert (BODEN 1970).
Die Sorte ist nach wie vor am Markt, ihre Hochbliite hatte
sie in der Zeit von 1980 bis 2000. Bis dato umfassen die
inlédndischen Saatgutvermehrungen von EHO-Kurz 23.706
Hektar (1966 bis 2008). Zeitweilig war die Hélfte der Rog-
genfliche Osterreichs mit EHO-Kurz bestellt. Kleinere Pro-
duktionen gab es in auch in anderen europdischen Landern.
EHO-Kurz stand vorwiegend auf mittleren und geringeren
Bdden, in raueren Lagen des Miihl- und Waldviertels war
er allgemein verbreitet. Die Kombination aus mittelfrither
Reife, iiberdurchschnittlicher Ertragsstabilitét und giinstiger
Kornausbildung wurde von vielen Landwirten geschitzt.

Material und Methoden

Wie sich die genetische Leistungsfahigkeit einer Sorte durch
MaBnahmen der Erhaltungszucht dndert, wird iiblicher-
weise nicht analysiert. Im vorliegenden Fall konnten wir
den methodischen Problemen durch einen Riickgriff auf

Ausgangspopulation
3000-5000 Einzelpflanzen

[ ]
1.Jahr | e
8 werden geerntet

2. Jahr schaften werden als Parzelle

I 700-1000 Nachkommen-
8,5 m2 angebaut (1 WH)

65-150 Stdmme werden in
8,5 m? Parzellen (3 WH)
angebaut und geerntet

3. Jahr

Rickgriff auf Restsaatgut,
Gemeinsame Vermehrung
der besten 10-15 Stamme

4. Jahr

Abbildung 1: Schema der Sortenerhaltung (Restsaatgutmetho-
de) bei der Winterroggensorte EHO-Kurz

tiefgekiihltes Saatgut entgehen. Eine zu Beginn der 1970er
Jahre in die Genbank der ehemaligen Landwirtschaftlich-
chemischen Bundesversuchsanstalt Linz eingelagerte
Akzession von EHO-Kurz (BVAL 113002) wurde nach
einmaliger Zwischenvermehrung mit dem Aufwuchs aus
zertifiziertem Saatgut der Ernten 1999 und 2000 verglichen.
Die insgesamt 19 Ertragsversuche und 2 Schneeschim-
melregister (Microdochium nivale) waren in die offizielle
Sortenwertpriifung 1999/2000 und 2000/01 integriert. Die
Datenerhebung erfolgte geméll den Methoden fiir Saatgut
und Sorten (BUNDESAMT 2002). Es handelte sich um
Blockanlagen und Zweisatzgitter mit vierfacher Wieder-
holung der Objekte. Bei den Ertragspriifungen variierte die
Saatstirke im Bereich von 280 bis 350 keimf. Kornern/m?
und die Parzellengr6fe von 10,0 bis 13,8 m?. Fiir die statis-
tische Analyse stand das Programmpaket SPSS Vers. 16.0
zur Verfiigung (JANSSEN und LAATZ 2007).

Ergebnisse und Diskussion

Fiir fremdbefruchtende Arten sind mechanische Vermi-
schungen, Mutationen, die natiirliche Einkreuzung von sor-
tenfremden Besténden oder Pflanzen und die genotypische
Variation innerhalb einer Sorte von Bedeutung (SCHNELL
1977). Ziel der Erhaltungszucht war es, die Leistungsfa-
higkeit der Sortenpopulation unter Beriicksichtigung der
Homogenitédt und Besténdigkeit zu steigern. Die im Jahr
1921 von LAUBE (1925) eingefiihrte Restsaatgutmethode
ermoglicht eine begrenzte Befruchtungslenkung. Dabei
werden positiv bewertete Nachkommenschaften im Folge-
jahr mit iiberlagertem Saatgut nochmals angebaut. Die von
diesen Nachkommen produzierte Pollenwolke enthélt in
hoherer Haufigkeit gute Erbanlagen (MIEDANER 1997).

Durchfiihrung der Erhaltungsziichtung

Die Mafinahmen der ziichterischen Erhaltung von EHO-
Kurz haben im Lauf der Zeit gewisse Anpassungen erfah-
ren (vgl. BODEN 1970, SCHULMEISTER 1990, GRAF
2001).

Zuletzt wurden von 3.000 bis 5.000 nach ihrem dufleren
Erscheinungsbild selektierten Pflanzen zwischen 700 und
1.000 Nachkommenschaften ausgesit. Eine Einengung auf
100 bis 150 Stdmme fand statt. Diese wurden wiederum
hinsichtlich ihrer Leistung beurteilt. Bei den besten 10 bis

I Osterreichische Agentur fiir Gesundheit und Ernéhrungssicherheit GmbH, Institut fiir Sortenwesen, SpargelfeldstraBe 191, A-1220 WIEN
2 Landwirtschaftliche Fachschule Edelhof Saatzucht, Edelhof 1, A-3910 ZWETTL
3 Osterreichische Agentur fiir Gesundheit und Ernidhrungssicherheit GmbH, Institut fiir Kartoffel und pflanzengenetische Ressourcen, Wieningerstr. 8,

A-4020 LINZ
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Tabelle 1: Vergleich von Anbau- und Resistenzeigenschaften, von Kornertrag, Ertragskomponenten sowie Qualititsmerkmalen

der Roggensorte EHO-Kurz (zertifiziertes Saatgut) mit einem EHO-Kurz aus der Genbank

Merkmal Anzahl EHO-Kurz Genbank EHO-Kurz Z-Saatgut Differenz Signifikanz
Anbaueigenschaften

Ahrenschieben (BBCH 59) 18 07.Mai 07.Mai +0 ns.
Gelbreife (BBCH 87) 16 11.Juli 11.Juli +0 n.s.
Wuchshohe, cm 19 156 150 -6 n.s.
Lagerung, 1-9 34 5,6 4,0 -1,6 sign.
Halmknicken, 1-9 7 3,9 3,1 -0,8 n.s.
Resistenzeigenschaften

Mehltau, 1-9 12 3,7 4,1 +0,4 n.s.
Braunrost, 1-9 34 5,4 58 +0,4 n.s.
Schwarzrost, 1-9 5 34 2.8 -0,6 n.s.
Rhynchosporium, 1-9 4 4.7 4.8 +0,1 n.s.
Schneeschimmel, 1-9 10 3,0 2.5 -0,5 n.s.
Auswuchs (Erntegut), Gew.-% 3 6,9 7,0 +0,1 n.s.
Auswuchs 1 (Labor), 1-9 19 4.6 5,4 +0,8 n.s.
Auswuchs 2 (Labor), 1-9 19 7,7 8,4 +0,7 n.s.
Kornertrag, Ertragskomponenten

Kornertrag (86% TS), dt/ha 19 60,0 62,7 +2,7 n.s.
Kornfeuchte bei Ernte, % 19 14,6 14,4 -0,2 n.s.
Bestandesdichte, Ahren/m? 19 444 408 -36 n.s.
Kornzahl pro Ahre 19 46,7 49,3 +2,6 n.s.
Einzeldhrengewicht (86% TS), g 19 1,37 1,56 +0,2 n.s.
Geerntete Kornzahl pro m2 19 20.530 19.877 -653 n.s.
Tausendkorngewicht (86% TS), g 19 29,1 31,6 +2,5 n.s.
Qualitit

Hektolitergewicht, kg 19 73,0 72,7 -0,3 n.s.
Fallzahl, s 19 123 113 -10 n.s.
Amyl.-Viskosititsmaximum, AE 18 469 468 -1 n.s.
Amyl.-Verkleisterungstemperatur, °C 17 65,1 65,1 +0,0 n.s.
BBCH: Entwicklungsstadien bei Getreide Boniturnote 1-9: 1 = kein, ... 5 = mittleres, ... 9 = sehr starkes Auftreten Signifikanz: T-Test (a- Fehler = 0,05)

15 Stammen wird auf das Restsaatgut zuriickgegriffen
(Abbildung 1). Dieser Zyklus wiederholte sich in zeitlichen
Absténden.

Ergebnisse

Die aufwindigen MaBnahmen der Sortenerhaltung hatten
einen um 6 cm kiirzeren Wuchs, ein signifikant geringeres
Lager (-1,6 Boniturnoten), ein geringeres Halmknicken
(-0,8 Noten) und eine tendenziell hohere Toleranz (-0,5
Noten) gegeniiber Schneeschimmel (Microdochium nivale)
zur Folge. In der Beschreibenden Sortenliste wiirde die Gen-
bankherkunft von EHO-Kurz im Merkmal Lagerung um
zwel Auspriagungsstufen schlechter bewertet. Zur verbesser-
ten Standfestigkeit diirfte neben der reduzierten Halmlange
insbesondere die gednderte Ertragsstruktur beigetragen
haben. Die Bestandesdichte war durchschnittlich um 8 %
(36 Ahren/m?) geringer. Im Gegenzug stiegen die Kornzahl
pro Ahre um 6 % (2,6 Korner) und das Tausendkorngewicht
um 9 % (2,5 g) an. Allerdings lassen sich diese Unterschiede
bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von 5 % statistisch
nicht absichern. Von Mehltau (Blumeria graminis) und
Braunrost (Puccinia recondita) waren die aus zertifiziertem
Saatgut erwachsenen Bestinde etwas mehr infiziert (+0,4
Noten). Der Kornertrag nahm vergleichsweise wenig und
nicht signifikant um +2,7 dt/ha zu (Tabelle 1). Auf eine
Zeitspanne von 25 Jahren bezogen, sind das lediglich 0,18
% jahrlich. Dagegen gibt PANSE (1970) eine mittlere
Steigerung von 0,4 bis 0,5 % pro Jahr an. Auf zunehmende
Bodenbonitit, ausgedriickt als mittleres Ertragsniveau von

sieben Roggensorten, reagieren beide trotz unterschiedli-
cher Standfestigkeit identisch (b = 0,94 bzw. 0,95, siche
Abbildung 2). In Hinblick auf die Auswuchsfestigkeit und
Fallzahlstabilitat brachte die Erhaltungsziichtung keine
positiven Wirkungen.

Zusammenfassung

Es wurden Effekte der Erhaltungsziichtung bei der im Jahr
1965 in Osterreich registrierten Roggensorte EHO-Kurz
analysiert. Die Aufwiichse aus zertifiziertem Saatgut und
einem zu Beginn der 1970er Jahre eingelagerten Genbank-

e %1 A EHO-Kurz Z-Saatgut
] 85 1 X EHO-Kurz Genbank
g s
CII) 65 - r=0,97*
& b =0,95
@ 55 4 r=0,97*
s b =0,94
e 45
g 35
25 : T T T T T T
25 35 45 55 65 75 85 95
Kornertrag Versuchsmittel, dt/ha

Abbildung 2: Ertragsreaktion der Roggensorte EHO-Kurz
(zertifiziertes Saatgut) und EHO-Kurz aus der Genbank auf
unterschiedliche Bodenbonitiit
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muster standen im Vergleich. Zu diesem Zweck wurde
in den Jahren 1999/2000 und 2000/01 eine mehrortige
Priifung (insgesamt 19 Versuche mit Ertragsauswertung,
2 Schneeschimmelregister) angelegt. Die Maflnahmen der
Erhaltungsziichtung zeigten folgende Ergebnisse: kiirzerer
Wauchs (-6 cm), geringere Lagerung (-1,6 Noten), geringere
Bestandesdichte (-36 Ahren/m?), hoheres Tausendkornge-
wicht (+2,5 g), hohere Kornzahl pro Ahre (+2,6 Korner),
gesteigerter Kornertrag (+2,7 dt/ha). Zumeist waren die
Unterschiede statistisch nicht signifikant. Fiir den landes-
kulturellen Wert war die Verbesserung der Standfestigkeit
bedeutsam.

Summary

The effects of maintenance breeding on open-pollinated
winter rye (Secale cereale L.) were analyzed in cultivar
‘EHO-Kurz’, which was registered in 1965 in Austria. The
studied populations derived from (1) up-to-date certified
seed and (2) from seed material which was stored in a
genebank in the early 1970s. Several examinations on the
development of plants were carried out in 19 field trials
in the years 1999/2000 and 2000/2001. Tolerance against
snow mould (Microdochium nivale) was evaluated in two
additional field trials with small plots. Maintenance bree-
ding led to the following results: shorter straw length (-6
cm), lower lodging (-1.6 score), lower density (-36 ears
per square meter), higher thousand kernel weight (+2.5 g),
more kernels per ear (+2.6 kernels), higher yield (+0.27

tons per hectare). In almost all cases the differences were
statistically not significant. However, for the value for
cultivation and use (VCU) the improvement in lodging
tolerance was important.
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Identifizierung von Resistenzgenen in Winterweizen (Triticum aestivum)
gegeniiber Fusarium graminearum

Markus Rhiel'”, Manuela Diethelm?, Carola Wagner!, Giinther Schweizer? und Wolfgang Friedt!

Abstract

The aim of this project is the identification and mapping
of genes involved in Fusarium head blight resistance in
the winter wheat using the cross populations Dream x
Lynx, G16-92 x Hussar and SVP x Capo.

Keywords

Fusarium head blight, winter wheat, Affymetrix Gene-
Chip analysis, resistance, RT-PCR

Pilzpathogene der Gattung Fusarium haben weltweit erheb-
liche Auswirkungen auf den Ertrag und die Verarbeitungs-
qualitdt von Weizen. Fusarium-Befall der Weizendhren fiihrt
héufig zu Kontaminationen des Erntegutes mit Pilzgiften
(Mykotoxinen). Die toxische Belastung von Weizenmehl
und Brot birgt ein hohes Gesundheitsrisiko fiir Mensch
und Tier.

Ziel des hier vorgestellten Projektes ist die Identifizierung
von Genen in verschiedenen Winterweizensorten, die an der
Abwehrreaktion der jeweiligen Genotypen beteiligt sind.
Hierfiir werden die drei Kreuzungspopulationen Dream x
Lynx, G16-92 x Hussar and SVP x Capo verwendet.

Die Eltern der drei Winterweizen-Populationen Dream
(resistent), Lynx (anfallig), G16-92 (res.), Hussar (anf.),
SVP (res.) und Capo (anf.) wurden einer Einzeldhrchenin-
okulation mit dem Fusarium graminearum-Stamm IFA65
(Tulln) unterzogen. Fiir die mikroskopischen Untersu-
chungen wurden drei bis acht Tage nach der Inokulation
Ahrenproben genommen. Das Pilzgewebe wurde mit dem
Farbstoff WGA (wheat germ agglutinin) Komplex Alexa
Fluor® 488 angefirbt. Ahrenproben der Eltern Dream und
Lynx wurden 32 und 72 Stunden nach der Inokulation einer
Affymetrix GeneChip Analyse unterzogen.

Die differentielle Expression der interessantesten Gene
wurde mittels Real-time RT-PCR verifiziert. Zur Analyse der
Daten wurde die 2*2°r Methode herangezogen. Dabei diente

Ubiquitin als endogene Kontrolle, die Mock-Varianten der
jeweiligen Zeitpunkte wurden zur Kalibration verwendet.

Die Fluoreszenzmikroskopie der infizierten Ahren zeigte
Unterschiede zwischen den resistenten und anfélligen Ge-
notypen. Wihrend die infizierten Ahrchen der anfilligen
Genotypen einen vergleichbar starken Befall aufweisen, ist
die Rachis der resistenten Genotypen fiinf bis sicben Tage
nach der Infektion weniger stark befallen.

In der GeneChip Analyse wurden insgesamt 3175 Gene
bzw. ESTs differentiell exprimiert. In Ubereinstimmung
mit einer paralell durchgefithrten cDNA-AFLP Analyse
(LfL Freising) fallen hierbei vier WIR1 (wheat induced
resistance) Gene besonders auf, deren Expression bei dem
resistenten Elter Dream 72 Stunden nach der Infektion hoch
reguliert ist. Ein WIR1 Protein wurde zuerst in Weizen
nach Infektion mit Echtem Mehltau (Blumeria graminis)
beschrieben (BULL et al. 1992).

Die Hochregulierung der WIR1 Gene konnte durch quan-
titative RT-PCR bestitigt werden. Differentiell exprimierte
Kandidatengene, wie WIR1, konnen in bestehende Kartie-
rungspopulationen (HOLZAPFEL et al. 2008, SCHMOLKE
et al. 2008) integriert werden, um eine mogliche Korrelation
mit bereits kartierten QTL fiir Fusarium-Resistenz zu iden-
tifizieren und so den Einfluss der Kandidatengene auf die
Fusarium-Resistenz aufzuklaren.
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Selektion auf Frosttoleranz von Winterackerbohnen: Methodenoptimierung

Franziska Schrader'”, Regina Martsch' und Wolfgang Link'

Einleitung

Die Phénotypisierung der Frosthirte von Winterackerbohnen
erfolgt in Gottingen nach der von ARBAOUI et al. (2008)
entwickelten Methode. Hierbei werden Winterackerbohnen
mehrfach kontrolliertem Frost ausgesetzt und anschlieBend
auf Farbe und Turgeszenzverlust bonitiert. Die Versuche
enden mit frostnaher Bonitur der Pflanzen. Diese Methode
soll durch Verdnderung der Temperaturprofile, Einsatz von
Topfisolierung und Untersuchung des Wiederaufwuchses
der mehrfach gefrosteten Winterackerbohnen weiter opti-
miert werden. Der Wiederaufwuchs der Pflanzen soll erfasst
werden, um aussagekréftigere Ergebnisse hinsichtlich der
Frosttoleranz der Winterackerbohnen zu erhalten.

Material und Methoden

In einer Pflanzenwuchskammer (V6tsch) wurden Frost-
experimente durchgefiihrt, um die Frosttoleranz von 36
Winterackerbohnengenotypen (Gottinger Material) zu
evaluieren und dabei die Methode von Arbaoui zu opti-
mieren. Die Versuchsanlage war eine 4x9 Gitteranlage mit
drei Wiederholungen. Bei jedem der beiden Durchgénge
wurden zwei Varianten (A, B) angelegt. Winteracker-
bohnen der Variante A waren in unisolierten Tépfen und
wurden einmal einer Temperatur von -13°C ausgesetzt.
In Variante B waren die Topfe mit Styropor isoliert. Die
Pflanzen wurden zwei aufeinander folgenden Néchten bei
-13°C und -15.5°C gefrostet (Abbildung 1). Alle Topfe
enthielten ein Sand-Komposterde-Gemisch (1:3) bei einer

Wasserhaltekapazitit von 70%. Die Hértung der Pflanzen
beider Varianten erfolgte ab dem Zweiblattstadium 11 Tage
lang. Am Ende der Hértungsphase wurden die Pflanzen
auf Wuchshdhe bonitiert und die Anzahl der Laubblitter
bestimmt. Je acht Stunden nach Frostende erfolgte eine
Bonitur der Frostmerkmale Turgenszenzverlust und Farbe
der Blétter analog zur Methode von Arbaoui. Je fiinf Tage
nach dem letzten Frost wurden diese Bonituren erneut
durchgefiihrt und die Pflanzen oberhalb der zweiten Blatt-
achsel zur Frischmassebestimmung abgeschnitten. 28 Tage
nach dem Schnitt erfolgte die Schlussernte mit Bestimmung
des Wiederaufwuchses.

Ergebnisse

Versuchsvariante A zeigt, dass ohne Topfisolierung bei
keinem der Winterackerbohnengenotypen nach der ersten
Froststufe von -13°C ein Wiederaufwuchs stattfindet. Hin-
gegen gibt es mit Isolierung der Topfe (Variante B) nach
-13°C und -15.5°C Frost Differenzierung. Aus Tabelle 1
ist ersichtlich, dass die bonitierten Merkmale der Pflan-
zenmorphologie mit dem Turgeszenzverlust ab der zweiten
Froststufe korrelieren. Letzterer ist allerdings nur leicht
negativ mit Wiederaufwuchs korreliert (Tabelle 1). Somit
stellt der Trugeszenzverlust kein taugliches Merkmal fiir
Frosttoleranz und Uberleben von Winterackerbohnen nach
Frostversuchen in der Frostkammer dar. Die Uberlebensrate
und der Wiederaufwuchs der Winterackerbohnen in Variante
B sind signifikant mit r = 0,62 korreliert (Tabelle 1).
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Abbildung 1: Temperaturverlauf und Bonituren, Schnitt und Ernte der Frostversuche mit Winterackerbohnen, Variante B.
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Tabelle 1: Korrelationskoeffizient (Spearman) zwischen Morphologie, Turgoreszenzverlust (T.), Wiederaufwuchs und Uberle-

bensrate in Variante B.

Turgeszensverlust

Wuchshohe Blattanzahl BlattgroBe! -13°C -15.5°C Schnitt Wiederaufwuchs
Blattanzahl -0.20
BlattgroBe ! 0.03 0.15
T.-13°C 0.20 0.17 (0.54%%*
T. -15.5°C 0.32 0.36* 0.41%* 0.60%*
T. Schnitt 0.49%* 0.03 0.29 0.25 0.68%*
Wiederaufwuchs -0.05 0.08 -0.10 -0.12 -0.23 -0.34*
Uberlebensrate -0.32 -0.5 -0.01 -0.16 -0.36% -0.56%* 0.62%*

* ** Signifikanznineau 0.05 und 0.01

! Bonitur der Blattgrofien wurde in einem weiteren Versuch im Folienhaus durchgefiihrt.

Ausblick

Die eng an die von M. ARBAOUI etablierte Methode an-
gelehnte Variante A (ohne Topfisolierung) soll in folgenden
Versuchen durch Variante B mit Topfisolierung ersetzt
werden, um auch bei niedrigeren Frostgraden besser Diffe-
renzierung der iiberlebenden Winterackerbohnengenotypen
zu erreichen. Desweiteren soll die Temperatur der zweiten
Froststufe auf -17.5 °C erniedrigt werden. Hierdurch wird

eine bessere Aussagekraft der Wiederaufwuchsergebnisse
erwartet und eine bessere Selektion der frosttolerantesten
Winterackerbohnengenotypen moglich.
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Barley Yellow Dwartf Virus detection and assessment of
virus spread in susceptible and resistant barley plants

Viola Spamer'*, Christian Obermeier! and Wolfgang Friedt'

Abstract

Virus titers in different plant parts from controlled trans-
mission studies between susceptible and resistant plants
are compared to understand the mechanisms underlying
the reduction of virus replication/spread in resistant
plants and characterize and potentially differentiate
between distinct mechanisms of BYDV resistance or
tolerance.

Keywords: Barley yellow dwarf virus, aphids, barley,
PCR, titer

The aphid transmitted Barley yellow dwarf virus (BYDV)
causes stunting, reduced root growth and yellowing or red-
dening of leaves of barley plants and affects to a number of
yield parameters. It is one of the major diseases of barley
resulting in substantial yield losses worldwide.

This is aggravated by complex detection methods in aphids
and insufficient knowledge about tolerance or resistance
to the virus and/or aphids in barley. Up to now only three
virus-resistance genes were described. Additionally quan-
titative trait loci (QTL) have been identified and mapped in
two different DH-populations originating from the cultivar
"Post’[1].

For identifying resistance genes and/or QTL, which are res-
ponsible for an early and/or systemic response to virus infec-
tion, it is necessary to detect the replication and movement
of the virus during the early infection phase in plants.

A simplified RNA extraction method and BYDV-specific
PCR was established for subsequent BYDV detection in
single aphids of the species Ropalosiphum padi. Barley
plants were grown under controlled growth chamber con-
ditions for 3 varieties, Post, Rubina and Vixen, representing
different resistance sources. A total number of 270 plants
for every variety were inoculated at one-leaf stage with 3
viruliferous aphids each and 3 whole plants were sampled
and dissected into leaves, roots and stems every 12 hours up
to day 9 after inoculation or every day up to 21 days after
inoculation and stored at -20°C. Virus titers of infected leave
tissue of different age gathered from three barley varieties
with differential resistance will be analyzed by real time RT-
PCR. The results will be compared among the varieties and
different ages. Data of infected root tissue derived from the
same plants will be included in the final analysis also.

Establishment of a sensitive real-time RT-PCR method for
BYDV should allow to monitor replication and virus spread
within different tissues, organs and developmental stages.
This will enable us to compare virus titers in different plant
parts in controlled transmission studies between susceptible
and resistant plants to understand the mechanisms under-
lying the reduction of virus replication/spread in resistant
plants and characterize and potentially differentiate between
distinct mechanisms of BYDYV resistance or tolerance.
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Correlation between maize genotypes and
the stalk rot caused by maize Fusarium

Csaba Sz6ke!, Janos Pintér' and Csaba L. Marton'

Introduction

The stalk strength of maize is of vital importance for the
success of maize production. Stalk strength depends on
two factors: the mechanical structure and the occurrence of
stalk rot caused by various Fusarium and Macrophomina
species. When attacked by these species the stalk tissues
are destroyed by the cell-wall decomposing enzymes of the
fungi (SZECSI 1975, LORENZO et al. 1997, SZOKE et
al. 20006). Substantial differences in resistance to fusarium
stalk rot have been observed in various maize hybrids and
inbred lines (JUGENHEIMER 1940, MESTERHAZY 1981,
KOVACS et al. 1988, LEDENCAN et al. 2003).

This paper discusses the major role of Fusarium species in
the damage caused by stalk rot in maize.

Keywords: maize, stalk rot, Fusarium graminearum, re-
sistance

Material and methods

Six SC hybrids and their twelve parental lines were in-
oculated with Fusarium graminearum isolate (FG36) in
2005 and 2006. This isolate was chosen after preliminary
pathogeneity tests on ten different F. graminearum isolates.
The collection and processing of the samples was begun
on October 29", One severely infected and one slightly

infected hybrid were chosen and stalk tissue extracts were
prepared from naturally infected and artificially inoculated
samples. These were used to measure the activity of the
CMC-ase enzyme using a modified version of the method
reported by Dingle.

Results

The results indicated that the genotype and the level of
infection had the greatest effect on the investigated traits
in the two experimental years. Stalk infection was more
severe in 2005, probably due to the weather conditions
during flowering and harvesting. The relative values of
infection after artificial inoculation are illustrated in Figure
1, averaged over the six hybrids and twelve parental lines.
Six of the lines exhibited above-average infection. Two of
these (C, G) were used as the female parent in the hybrids,
while the other four (B, D, H, L) were male components.
Among the female components, lines A and K exhibited the
least infection. Among the hybrids, two genotypes (MV2
and MV4) had an above-average level of infection.

Both of these hybrids involved female components that
became severely infected. Although line L had a substanti-
ally higher value of infection than the average of the lines
(being the most severely infected of the male lines), hybrid
MV6 had the second smallest negative deviation from the
hybrid mean. In hybrids MV1 and MV3, which exhibited
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Figure 1: Level of Fusarium stalk infection relative to the experimental mean (100%) for the hybrids and their female and male

parental lines
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below-average infection, the female component suffered
less severe infection than the male component. The lowest
level of infection was recorded for hybrid MV5, which
was the only hybrid where the female component was
more heavily infected than the male. The relative values of
artificial infection for the female and male parents and for
the hybrids were used to calculate correlation coefficients
between the female and male parents and the hybrids. The
female parent-hybrid correlation coefficient was found
to be r = 0.88, while the male parent-hybrid correlation
coefficient was r = 0.39. Similar values were reported by
Georgiev (1977) and MARTON (2002). These results sug-
gest that the inheritance of resistance to Fusarium stalk rot
is more closely correlated with the resistance of the female
component.

The CMC-ase enzyme activity measurements gave the
following results: in the case of the MV7 hybrid, which was
least infected in the field, the enzyme activity of the tissue
extract was lower than that of MV2, the hybrid that was
damaged to the greatest extent by the Fusarium gramine-
arum isolate in the field and which had significantly higher
enzyme activity (Figure 2). This suggests that isolates with
greater cellulase activity are more aggressive cell-wall
decomposers, and that there is a correlation between the
cellulase activity of the isolates and their aggressiveness.
This will be clarified in further experiments.
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Sortenabhiingige und zeitliche Entwicklung von Fruchtfiule bei Olkiirbis
(C. pepo var. styriaca)

Johanna Winkler'", Bianca Freistetter’> und Herbert Huss?

Zusammenfassung

Die Sorte ,,Gleisdorfer Diamant* zeigt in der Phase der
Fruchtreife ein deutlich verlangsamtes Fortschreiten der
Fruchtfiulnis gegeniiber der Sorte ,,Gleisdorfer Olkiir-
bis*“. Dies ermdglicht ein ldngeres Zuwarten der Ernte bis
zur optimalen Ausbildung der Kerne, wodurch auch eine
hohe Olqualitit gewihrleistet wird. Fruchtfiulnisschaden
trat unabhingig vom Alter der Friichte auf. Die in der
mehrwdchigen Blithperiode zuerst angesetzten Friichte
wiesen bei beiden Sorten wenig Fruchtfaulnis auf. Bei
der faulnistoleranten Sorte ,,Gleisdorfer Diamant® faul-
ten die mittel- und spét angesetzten Friichte weniger stark
als beim ,,Gleisdorfer Olkiirbis*.

Verursacht wurde die Fruchtfaule im Jahr 2008 von dem
Pilz Didymella bryoniae und dem Bakterium Erwinia
carotovora.

Schlagwdrter: Oil pumpkin, tolerance to fruit rot,
Didymella bryoniae, Gleisdorfer Olkiirbis, Gleisdorfer
Diamant

Hintergrund

Der Steirische Olkiirbis (Cucurbita pepo var. styriaca)
mit seinen weichschaligen dunkelgriinen Samen gewinnt
zunehmend kulinarisch und wirtschaftlich an Bedeutung.
In den letzten Jahren ist allerdings auch ein verstérktes
Krankheitsauftreten zu beobachten. Die grofiten Probleme
verursacht dabei eine von dem Pilz Didymella bryoniae
verursachte Fruchtfaule (HUSS et al. 2007). Im heurigen
Jahr war auch eine Beteiligung des Bakteriums Erwinia
carotovora an der Féaulnisbildung nachweisbar.

In den Jahren 2006 bis 2008 betrug der faulnisbedingte
Ertragsausfall bei der anfélligen Hauptsorte ,,Gleisdorfer
Olkiirbis“ 15,5 % (GREIMEL, 2008a).

Tabelle 1: Prozentuelle Fruchtfiulnis in Praxisversuchen
Quelle: GREIMEL, 2008a, Arbeitskreis Ackerbau, Landwirtschaftskam-
mer Steiermark

Sorte Anzahl
Jahr Gleisdorfer Olk. GI. Diamant Versuche
2006 16,0 10,0 7
2007 10,0 4,0 7
2008 20,5 14,4 6
(%) 15,5 9,5

! Saatzucht Gleisdorf, Am Tieberhof 33, A-8200 GLEISDORF

Abstract

The oil pumpkin variety ,,Gleisdorfer Diamant™ shows
during the period of fruit ripening a very reduced incre-
ase of fruit rot compared with the variety ,,Gleisdorfer
Olkiirbis*. This enables to harvest when the seeds are
fully filled without having reduced seed yields.

During the maturing period there was no relationship
between fruit rot and the age of fruits. The early fruit set
in the about 4 weeks lasting period of fruit set had been
less affected by fruit rot at both varieties. The tolerant
variety “Gleisdorfer Diamant” showed less fruit rot with
respect to medium and late fruit set.

Fruit rot was mainly caused by the fungus Didymella
bryoniae, accompanied by the bacterium Erwinia ca-
rotovora.

Keywords: Oil pumpkin, tolerance to fruit rot, Didymella
bryoniae, Gleisdorfer Olkiirbis, Gleisdorfer Diamant

Die Olkiirbissorte ,,Gleisdorfer Diamant* erwies sich hin-
gegen als tolerant gegen Fruchtfaule (GREIMEL, 2008b).
Auf diese Toleranz wurde nicht gezielt selektiert. Um zu
eruieren, ob diese Toleranz auf ein bestimmtes Bliih- und
Fruchtansatzverhalten zuriickzufiihren ist, wurden im Jahr
2008 umfassende Beobachtungen wéhrend der mehrwo-
chigen Bliihperiode hinsichtlich des Fruchtansatzes und
des zeitlichen Auftretens der Fruchtfaule bei diesen beiden
Sorten durchgefiihrt.

Material und Methode

Inmitten des Praxisversuchsfeldes der Steirischen Land-
wirtschaftskammer am Standort St. Ruprecht/Raab im Jahr
2008 wurden je 3 Parzellen in der GroBe von 16,8 m? (4,2 x
4 m) als Beobachtungseinheiten bei den Sorten Gleisdorfer
Olkiirbis (GL) und Gleisdorfer Diamant (D) markiert. Ab
Blithbeginn (23.6.) bis Ende der Hauptbliite (16.7.) wurden
taglich alle weiblichen Bliiten mit Schlaufenetiketten ver-
sehen, wobei das Blithdatum notiert wurde. Am 7. August
erfolgte bereits die erste Auszahlung der gefaulten Friichte,
weitere 3 Auszdhlungstermine folgten (18. 8., 26.8. und
2.9.). Bei der letzten Auszidhlung war der Bestand bereits
erntereif.
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Ergebnisse

Bei beiden Sorten setzte nur ein Drittel der weiblichen
Bliiten Friichte an. Bereits 84 % der Friichte wurden im
Zeitraum 23. 6. bis 13.7. angelegt.

Die Sorte ,,Gleisdorfer Diamant* (D) bildete je Parzelle
deutlich mehr Friichte aus als ,,Gleisdorfer Olkiirbis“ (GL),
namlich 37 versus 26. Davon verfaulten durchschnittlich je
Parzelle bei D 6 und bei GL 7 Friichte. Dies ergibt 15,5 %
Fruchtfaulnis bei D und aufgrund der deutlich geringeren
Gesamtfruchtzahl 27,8 % Fruchtfaulnis bei GL.

Die untersuchten Sorten zeigten eine unterschiedliche zeit-
liche Entwicklung der Fruchtfaulnis. Bei der ersten Frucht-
zahlung am 7. August waren bei D 6 % und bei GL 5 %
der Friichte mit starken Féulnissymptomen zu beobachten.
Bis 18. August war bei D die weitere Faulnisentwicklung
allerdings deutlich geringer als bei GL (plus 1,8 % bzw.
plus 5,0 %). Die Faulniszunahme driftete bei den 2 weite-
ren Beobachtungsterminen (26. August und 2. September)
zuungunsten der Sorte GL noch stérker auseinander (weitere
plus 7,2 % bzw. 17,7 % Fruchtfaulnis).

Bei Gleisdorfer Olkiirbis begann die Fruchtfiulnis tenden-
ziell bei den frith angelegten Friichten und betraf letztlich
massiv die nach der Hauptbliite angelegten Friichte. Bei
Gleisdorfer Diamant mit der deutlich geringeren Anzahl
gefaulter Friichte war der Faulniseintritt in keinem Zusam-
menhang mit dem Alter der Friichte.
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Abbildung 1: Zeitliche Zunahme der prozentuellen Frucht-
fiulnis in Relation zur Gesamtfruchtzahl
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