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Zusammenfassung

Die Trockenstresstoleranz von Kulturpflanzen tritt aufgrund des Klimawandels zunehmend in den
pflanzenziichterischen Fokus. Eine sichere Selektion anhand des Phénotyps erfordert kontrollierte
Bedingungen, ist sehr arbeitsintensiv und damit nur schwer in den praktischen Zuchtbetrieb zu integrieren.
Aus diesem Grund sind molekulare Marker von besonderer Bedeutung im Hinblick auf eine Verbesserung
der Trockenstresstoleranz. Mdglichkeiten der Entwicklung und Nutzung molekularer Marker werden
aufgezeigt.

Stichworter: Trockenstresstoleranz, Molekulare Marker, markergestitzte Selektion
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Abstract

Tolerance to drought stress has gained evident importance due to climate change. For an efficient phenotypic
selection for drought stress tolerance controlled conditions are needed and besides this reliable phenotypic
selection is quite laborious and time consuming. Therefore, molecular markers are of special importance
with respect to enhancing drought stress tolerance. Possibilities for the development and use of molecular
markers are briefly reviewed.

Keywords: drought stress tolerance, molecular markers, marker assisted selection

Einleitung

Fir Deutschland werden als Folge des Klimawandels mildere und feuchtere Winter bzw. trockenere und
warmere Friihsommer- und Sommermonate prognostiziert. Da am Anfang jedweder pflanzlichen Produktion
das Saat- bzw. Pflanzgut steht, kommt der Pflanzenziichtung im Hinblick auf die Anpassung unserer
Kulturarten an den Klimawandel eine besondere Bedeutung zu. Stdrker als bisher tritt dabei eine
Verbesserung der Trockenstresstoleranz in den pflanzenziichterischen Fokus.

Pflanzen reagieren mit komplexen Anpassungsmechanismen auf Trockenstress. Dazu gehdrt zum Beispiel
die Verlagerung des Blihzeitpunktes in Abhéngigkeit des Auftretens von Trockenheit (,,escape”, Siddique et
al. 2001). Andere Merkmale, die diese Anpassung bedingen, sind z. B. das Wasseraufnahmevermdgen durch
die Wurzel, das Wasserhaltevermdgen in den Zellen, die Wasserabgabe durch die Stomata. Im Rahmen
dieser Anpassungsprozesse produzieren Wurzeln Molekile, welche eine Wasseraufnahme aus immer
trockener werdenden Bdden ermdglichen, Zellen entgiften reaktive Sauerstoffradikale, welche wéhrend der
Dehydration entstehen, und produzieren Molekiile, die zu einer osmotischen Adaption fuhren (Ashraf und
Foolad 2007, Pennisi 2008).

An diesen komplexen Vorgédngen, die die Trockenstresstoleranz bedingen, ist dementsprechend eine
Vielzahl von Genen beteiligt (z. B. Cativelli et al. 2008), wodurch die Selektion erschwert wird. Darliber
hinaus gestaltet sich eine sichere Selektion auf Trockenstresstoleranz anhand des Phanotyps neben der
Komplexitdt des Merkmals selbst durch die dementsprechend vielfdltigen Wechselwirkungen mit den
Umweltbedingungen schwierig, welche den Selektionserfolg (R), der in seiner einfachsten Form als das
Produkt aus dem Selektionsdifferential (SD) und der Heritabilitat (h?), d. h. dem Anteil der genotypischen
Varianz an der phénotypischen Varianz, definiert ist, einschrénken. Molekulare Marker kdnnen daher zu
einer effektiveren Selektion auf Trockenstresstoleranz beitragen, da sie bei hinreichend enger Kopplung
einen sicheren Ruckschluss vom Genotyp auf den Phéanotyp, unabhdngig von den herrschenden
Umweltbedingungen, erlauben.

Molekulare Marker Techniken

War die Selektion bis in die 1990er Jahre im wesentlichen auf den Phanotyp, d. h. das Erscheinungsbild,
beschrankt, so finden seit dieser Zeit verstarkt molekulare Techniken, welche im Wesentlichen auf der
Polymerase-Ketten-Reaktion (PCR) beruhen, im Rahmen markergestiitzter Selektionsverfahren Eingang in
die praktische Pflanzenziichtung. Entsprechende Marker erlauben, wenn sie hinreichend eng mit dem
Zielgen gekoppelt sind, oder auf Sequenzunterschieden im Gen selbst beruhen, eine sichere,
umweltunabhédngige Selektion auf DNA- bzw. RNA-Ebene flir Majorgene bzw. Quantitative Trait Loci
(QTL) in frihen Entwicklungsstadien (vgl. Ordon 2008). Wahrend die Identifikation von Markern bis vor
Kurzem auf die simultane Analyse weniger Marker (z. B. SSRs) in bi-parentalen Populationen beschrankt
war, erlauben heute molekulare Markertechniken wie die Diversity Array Technology (DArTs, Wenzl et al.
2004) oder die Verfugbarkeit einer Vielzahl von Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs), die z. B. im
Hochdurchsatzverfahren mittels des lllumina GoldenGateAssays nachgewiesen werden konnen (Close et al.
2009), die Nutzung genomweiter assoziationsgenetischer Verfahren in der Pflanzenziichtung (Waugh et al.
2009) bzw. genomischer Selektionsverfahren (Heffner et al. 2009).
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Durch neue Sequenzierungstechniken (z. B. Munroe und Harris 2010) haben sich bzw. werden sich die
Kosten fiir die Sequenzierung von 1Mb von ca. 10000 Dollar mittels Sanger Sequenzierung iber 1000 Dollar
mittels 454-Sequenzierung bis auf ca. 1 Dollar reduzieren (Delseney et al. 2010, Deschamps und Campbell
2009). Diese Kostenreduktion ermdglicht zukiinftig die umfangreiche Resequenzierung kompletter Genome
unserer Kulturarten und damit eine gezielte Selektion auf allelischer Ebene (vgl. Ordon 2011).

Madglichkeiten der markergestitzten Selektion auf Trockenstresstoleranz

Voraussetzung fir die Entwicklung molekularer Marker ist zunéchst eine verlassliche Phénotypisierung,
welche eine reproduzierbare Erfassung der Trockenstresstoleranz erlaubt. Hierfur eignen sich einerseits
GeféaBversuche unter kontrollierten Bedingungen bzw. im Optimalfall automatisierte Hochdurchsatz-
Phénotypisierungsplattformen (Schurr 2009). Unter dem Gesichtspunkt der Praxisrelevanz konnen
andererseits auch Rain-out Shelter Versuche unter semikontrollierten Freilandbedingungen zum Einsatz
kommen. Sind entsprechende ph&notypische Daten zur Trockenstresstoleranz vorhanden, z. B. Unterschiede
im Chlorophyllgehalt (Arunyanark et al. 2008), der Chlorophyllfluoroszenz (Oukarroum et al. 2009), der
Biomasseproduktion etc., so gilt es basierend auf molekularen Markerkarten (s. 0.), Genomregionen zu
identifizieren, die flr diese Merkmalsunterschiede verantwortlich sind. Dies kann einerseits mittels
klassischer QTL-Analyse in bi-parentalen Populationen erfolgen, anderseits heute, aufgrund der zu
erzielenden Markerdichte, mittels genomweiter assoziationsgenetischer Verfahren, bei denen eine moglichst
wenig strukturierte Population verschiedener Genotypen einer Kulturart phanotypisiert und genotypisiert
wird. So konnten beispielsweise in der Gerste sowohl mittels klassischer QTL-Analysen als auch mittels
genomweiter assoziationsgenetischer Verfahren QTL fiir Trockenstresstoleranz nachgewiesen werden
(Comadran et al. 2008).

Darliber hinaus erfolgte inzwischen insbesondere in Modellpflanzen die Identifikation einer Vielzahl von
Genen, welche an der Trockenstresstoleranz beteiligt sind. Eine Ubersicht iiber diese Gene und ihre Funktion
geben z. B. Cattivelli et al. (2008), Friedt und Link (2007), Bhatnagar-Mathur et al. (2007). Sind
entsprechende Gene bekannt, kann gezielt nach wirkungsvolleren Allelen, z. B. in Genbankkollektionen,
gesucht werden, und diese in adaptierte Genotypen mittels klassischer Riickkreuzungsverfahren, aber auch
gentechnischer Methoden (Park et al. 2009), eingelagert werden. Variabilitdt in der Trockenstresstoleranz
kann jedoch auch durch unterschiedliche Expressionsniveaus bzw. -zeitpunkte beteiligter Gene bedingt sein
(Talame et al. 2007). Entsprechende Unterschiede konnten beispielsweise in eigenen gPCR-Arbeiten bei der
Kartoffel nachgewiesen werden (Ordon et al. 2011).

Schon heute steht eine Vielzahl verschiedener Methoden zur Verfligung, welche es erlauben das Phdnomen
der Trockenstresstoleranz auf der Ebene der DNA bzw. RNA aufzukléren und ziichterisch zu bearbeiten.
Daneben gewinnen in der pflanzenziichterischen Forschung zunehmend Verfahren der Metabolomanalyse an
Bedeutung (Fernie und Schauer 2008) - auch im Hinblick auf die Verbesserung der Trockenstresstoleranz
(Papdi et al. 2009).

Ausblick

Der Pflanzenziichtung stehen heute effektive molekulare Markertechniken, eine standig zunehmende
Sequenzinformation sowie leistungsfahige Methoden der Transkriptom- und Metabolomanalyse zur
Verfligung, welche es erlauben in zunehmendem MaRe Gene bzw. genetische Netzwerke zu identifizieren.
Eine Kenntnis entsprechender Gene erlaubt eine zunehmende Verlagerung der Ziichtung vom Phénotyp auf
den Genotyp d. h. auf die DNA- bzw. RNA-Ebene und wird zukiinftig eine allelbasierte Selektion
erméglichen. Die Pflanzenzichtung wird damit in die Lage versetzt, schneller und gezielter auf die
zukunftigen Herausforderungen, d.h. eine Verbesserung der Trockenstresstoleranz, zu reagieren.
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