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2000; Wagner 1996). Ein grolRer Nachteil der Klassifizierung anhand von morphologischen Merkmalen ist, dass sie
einer mehr oder weniger starken Variation unterliegen, so dass eine falsche Einordnung nicht immer auszuschlieRen
ist (Remmy und Gruber 1993). Die zusitzliche Uberpriifung mit molekularen Markern ist zwar arbeits- und
kostenaufwandig, schlieft aber umweltbedingte Schwankungen bei der Einstufung in echte und hybridisierte
Wildapfelformen aus. Weiterhin kénnen die einzelnen morphologischen Merkmale hinsichtlich ihrer Aussagekraft
fur die Klassifizierung der Wildapfel-Akzessionen Uberprift werden (Coart et al. 2003; Jacques et al. 2009; Larsen
et al. 2006). Beispielsweise zeigten Vergleiche mit molekularen Markern, dass der Grad der Blattbehaarung nicht
immer ein eindeutiges Zeichen fiir den Wildapfel ist (Coart el al. 2003; Jacques et al. 2009).

Von den 220, in dieser Arbeit analysierten, Akzessionen wurden nach Verrechnung der genetischen und
morphologischen Daten 57 Individuen als Hybrid und 154 als ,echt® eingestuft. Diese Einstufung war abweichend
von der augenscheinlichen Beurteilung, die anhand der morphologischen Merkmale durchgefiihrt wurde, wobei 106
Individuen als Hybrid und 114 als ,echte* Malus sylvestris Akzessionen eingruppiert wurden. Vergleichbare
Ergebnisse zeigten Larsen et al. (2006), nach der genetischen Analyse wurde ein GroRteil der augenscheinlichen
Hybriden in die Gruppe der echten Individuen eingeordnet wurde. Diese unterschiedliche Festlegung kann mit einer
héheren bisher unbekannten phénotypischen Variation innerhalb der Art Malus sylvestris begriindet werden.
Zusétzlich vermuten Larsen et al. (2006), dass die morphologischen Merkmale nicht miteinander gekoppelt sind
und einem einfachen Erbgang folgen. Auch in einer Reihe weiterer Arbeiten wurde beobachtet, dass die
morphologischen Merkmale nicht immer mit den genetischen Daten korrespondieren (Coart et al. 2003; Jacques et
al. 2009; Rieseberg und Ellstrand 1993; Watano et al. 2004).
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Einfluss der Fermentation auf gefriergetrocknete Zellen des antagonistischen Bakteriums
Pseudomonas fluorescens, Stamm Pf153

Influence of the different fermentation parameters on freeze-dried cells the biocontrol bacterium Pseudomonas
fluorescens strain Pf153

Zusammenfassung

Pseudomonas fluorescens ist ein effektiver Antagonist zur Kontrolle verschiedener Pflanzenkrankheiten. Um dieses
als wirksames Pflanzenschutz- oder Pflanzenstarkungsmittel zu entwickeln, miissen sowohl Produktion,
Formulierung als auch Anwendungstechnik optimiert werden. Die Gefriertrocknung ist eine wichtige
Konservierunsmethode fiir Mikroorganismen. Stamm Pf153 wurde als Modellorganismus verwendet, um den
Einfluss der Fermentation auf das Uberleben und die Wirksamkeit von P. fluorescens nach Gefriertrocknung zu
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untersuchen. Stamm Pf153 wurde unter verschiedenen Bedingungen (unterschiedliche Fermentationszeiten,
Inkubationstemperaturen, Medienzusammensetzung und Anwendung von Temperatur-schocks) fermentiert und
anschlieBend unter optimierten Bedingungen gefriergetrocknet. Das Uberleben der Zellen wurde vor und nach der
Gefriertrocknung mit Hilfe der ,,Most Probable Number* Methode (MPN) bestimmt. Die Wirksamkeit wurde
mittels einem Botrytis cinerea/ Vicia faba Biotestsystem gepriift. Die Resultate zeigen, dass das Uberleben von
Fermentationszeiten, Inkubationstemperaturen und der Medienzusammensetzung beeinflusst wird, wéhrend die
Anwendung eines Temperaturschocks die Uberlenbensfahigkeit nicht beeinflusste. Nur die Experimente mit
unterschiedliche Inkubationstemperaturen zeigten Unterschiede in der Wirksamkeit von Pf153 gegen B. cinerea.

Stichworter: Pseudomonas fluorescens, Fermentation, Gefriertrocknung, Lebensféhigkeit, Botrytis cinerea
Abstract

Pseudomonas fluorescens is an effective antagonist to control several plant diseases. To develop it as a biocontrol
agent (BCA) production, formulation and application method have to be optimized. Freeze-drying is an important
preserve method for micro-organisms. Strain Pf153 was used as a model to investigate how the fermentation
process influences the viability and efficacy of P. fluorescens after freeze-drying. P. fluorescens strain Pf153 was
grown under different conditions (varying the fermen-tation times, growth temperatures, media composition and
applying a heat shock) and afterwards freeze-dried with an optimized procedure. The viability of the cells was
determined before and after freeze-drying by the most probable number method (MPN). The efficacy was tested on
a Botrytis cinerea / Vicia faba (broad bean) system. The results indicate that fermentation times, growth
temperatures and media composition influenced viability but a heat shock did not. Only a different growth
temperature had an influence on the efficacy of Pf153 against B. cinerea.

Keywords: Pseudomonas fluorescens, fermentation, freeze drying, viability, Botrytis cinerea
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Erste Ergebnisse zur Kartierung der Resistenz des Weizens (Triticum aestivum) gegen die Orange
Weizengallmicke (Sitodiplosis mosellana)

First results on mapping the resistance of wheat (Triticum aestivum) against the Orange wheat blossom midge
(Sitodiplosis mosellana)

Zusammenfassung

Die orange Weizengallmicke (Sitodiplosis mosellana) ist ein Schadling in allen Weizenanbaugebieten der
nordlichen Hemisphére, die neben Weizen auch Roggen und Gerste beféllt und in den vergangenen Jahren in
Deutschland sowie in GroRbritannien verstarkt aufgetreten ist. Um den Einsatz von umweltbelastenden
Insektiziden, die zur Minimierung von Ertrags- und Qualitatsverlusten eingesetzt werden, zu reduzieren, ist die
Nutzung von resistenten Sorten eine effektive und okologisch sinnvolle Methode. Fiir die Ubertragung dieser
Resistenz in Winterweizensorten sollen molekulare Marker entwickelt werden, um eine effektivere Selektion auf
Resistenz zu ermdglichen. Mit ersten phano- und genotypischen Daten konnte das bereits bekannte Resistenzgen
(Sm1) in einer doppelhaploiden Population (DH) Kartiert werden. Die DH-Linien (DHs) wurden phanotypisch im
Milchreifestadium auf Larvenbefall untersucht. Ab einem Befall von zwei Larven in 10 untersuchten Ahren wurde
eine Linie als anféllig eingestuft. Die genotypische Untersuchung wurde mit 20 auf dem Chromosom 2BS
lokalisierten Mikrosatelliten-Markern durchgefiihrt. Die Kartierung des Sm1-Gens erfolgte mit neun Mikrosatelliten
von denen zwei das Gen im Abstand von 2 und 6 cM flankieren. Diese ersten Ergebnisse sind die Grundlage fur
eine weitere Entwicklung von eng gekoppelten und diagnostischen Markern.

Stichworter: Weizen (Triticum aestivum), Orange Weizengallmicke (Sitodiplosis mosellana), Resistenz, DH-
Linien, molekulare Marker

Abstract

The Orange Wheat Blossom Midge (Sitodiplosis mosellana) is a pest in all wheat growing areas of the northern
hemisphere, which infects besides wheat also rye and barley. In recent years, the midge frequently occurred in
Germany and in the UK. To reduce the application of environmentally harmful insecticides, which are used to
minimize yield and quality losses, the utilization of resistant varieties is an effective and ecological friendly
approach. Therefore, the project aims at developing molecular markers for the efficient breeding for resistance
against the Orange blossom midge. Based on first phenotypic and genotypic data, the already known resistance
gene (Sm1) could be mapped in a doubled-haploid population (DH). The DH-lines (DHs) were phenotypically
analyzed in the milk stage on larval infestation. At an infestation of two larvae in 10 examined ears a DH-line was
classified as susceptible. Genotypic analysis was performed with 20 SSRs localized on chromosome 2BS. The
mapping of the Sm1 gene was carried out using nine polymorphic microsatellite markers. Two markers flanking the
gene at a distance of 2 and 6 cM were identified. These first results are the base for the development of closely
linked and diagnostic markers in the future.
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