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Minimizing ergot infection in hybrid rye by a SMART breeding approach

Zusammenfassung

In Hybridsorten bei Winterroggen fiihrt das Restorergen
Rfp1 zu einer vollstdndigen Restauration der ménnlichen
Fertilitdt und trégt dazu bei, die Kontamination des Ern-
tegutes mit Mutterkorn zu minimieren. Wir beschreiben
Ergebnisse zur Validierung neuer Rfp1-Selektionsmarker
an Elitezuchtmaterial des Roggens. Fiir alle per moleku-
larer Markeranalyse genotypisierten Individuen wurde
eine perfekte Ubereinstimmung zwischen der postulier-
ten genetischen Konstitution am Restorerlocus RfpI und
dem Pollenschiittungsvermogen in den Testkreuzungs-
nachkommenschaften beobachtet. Rekombination zwi-
schen den untersuchten Rfpl-Markern zeigt, dass die
neuen Selektionsmarker dazu geeignet sind, rekombina-
tiv verkleinerte, RfpI-tragende Genomsegmente zu iden-
tifizieren. Es konnte gezeigt werden, dass die mit Rfp1 as-
soziierten, eng gekoppelten Markerallele diagnostisch
fiir Rfp1 sind. Die vorgestellten Ergebnisse belegen, dass
die neuen Selektionsmarker eine effiziente Genotypisie-
rung aktueller Elitezuchtlinien im Hinblick auf das
Rfp1-Restorergen ermdglichen. Fiir die mit Rfp1 assozi-
ierten Selektionsmarker konnte in der vorliegenden Stu-
die auch Kopplung mit dem Restorergen RfcI nachgewie-
sen werden. Diese Kopplungsbeziehungen lassen die va-
lidierten Marker daher fiir eine indirekte Selektion von
Maintainer-Genotypen des C-Plasmas geeignet erschei-
nen. Die beobachtete Kopplung von STS-Markern zu

Rfp1 bzw. Rfcl bestitigt frithere Vermutungen, dass in
dieser Region auf Chromosom 4RL entweder mehrere
Restorergene lokalisiert sind oder es sich bei den betref-
fenden Restorergenen um Allele desselben Genortes han-
delt.

Stichworter: Secale cereale, Hybridziichtung, Claviceps
purpurea, molekulare Marker, CMS, Restorer

Abstract

The restorer gene Rfp1 results in an almost complete res-
toration of male fertility in hybrid rye varieties and, thus,
contributes to minimize harvest contamination with er-
got. Here, we report on the validation of recently estab-
lished Rfp1 markers located on chromosome 4RL in elite
breeding lines of rye. The Rfp1 genotypes, as deduced by
molecular-marker analysis, perfectly corresponded with
the degree of male fertility assessed in test crosses of in-
dividual genotpes with male sterile testers. Recombina-
tion could be observed between Rfp1 markers indicating
their potential to reduce the donor chromosome segment
carrying Rfp1. These marker alleles proved to be diagnos-
tic for Rfp1 in current breeding lines. Taken together, re-
sults presented qualify the novel markers as efficent mo-
lecular tools to assess the restorer gene Rfpl in elite
breeding lines of rye. In addition, we have observed link-
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age of the RfpI markers to the restorer gene Rfc1. Thus,
the validated markers should be applicable for mark-
er-assisted selection strategies of maintainer genotypes
of the male sterility inducing C cytoplasm, which occur at
low frequency in European rye populations as well. The
observed linkage of the STS markers to both Rfpl and
Rfcl supports the assumption that the restorer genes
identified on chromosome 4RL are either alleles of a
single restorer gene or represent different linked genes
located in this sub-genomic region.

Key words: Secale cereale, hybrid breeding, Claviceps
purpurea, molecular markers, cms, restorer

Roggen (Secale cerale L.) ist unter den kleinkérnigen Ge-
treidearten die einzige fremdbefruchtende Art. Aufgrund
seiner Bliihbiologie ist er in besonderem Mal3e anféllig
fiir die Ausbildung von Mutterkorn, welches durch die In-
fektion der Narben mit dem parasitischen Pilz Claviceps
purpurea (Fr.) Tul. hervorgerufen wird. Als Mutterkorn
werden die Uberdauerungsorgane (Sklerotien) des Pilzes
bezeichnet, die sich nach Infektion auf den Ahren bilden.
Die Sklerotien enthalten als bedeutende Inhaltsstoffe
Mutterkornalkaloide, welche bei Mensch und Tier Vergif-
tungen hervorrufen kénnen. Eine technische Entfernung
der Sklerotien aus dem Ernte- oder Saatgut ist 6kono-
misch aufwendig, so dass der Mutterkornbefall sowohl
durch pflanzenbauliche als auch durch ziichterische
Mafinahmen verringert werden muss.

Beim Roggen ermoglicht Hybridziichtung eine optima-
le Ausschopfung des Ertragspotenzials von Erbkompo-
nenten durch Maximierung der Heterozygotie in der Hy-
bridsorte. Fiir die Produktion von Hybridsaatgut hat sich
beim Roggen ein System der Befruchtungskontrolle
durchgesetzt, welches auf der Nutzung der cytoplasmati-
schen méannlichen Sterilitat (CMS) beruht. Obwohl ver-
schiedene sterilitdtsinduzierende Cytoplasmen beschrie-
ben worden sind (taApiNski, 1972; AporF und WINKEL,
1985; KoBYLJANSKU et al., 1994; WARZECHA und SALAK-WAR-
ZECHA, 1996), dominiert die Nutzung des Pampa (P)-Cy-
toplasmas (GEIGER und ScHNELL, 1970). Restorergene aus
europdischem Zuchtmaterial konnen die ménnliche Fer-
tilitdt im P-Cytoplasma nur unvollstdndig restaurieren.
Die unvollstandige Restauration erhoht insbesondere bei
ungiinstiger, feuchter Witterung zum Zeitpunkt der Rog-
genbliite das Risiko einer Infektion der Ahrchen mit C.
purpurea (GEIGER und MIEDANER, 1996). Effektivere, zu ei-
ner vollstdndigen Restauration der ménnlichen Fertilitéat
fiihrende Restorergene sind in ziichterisch nicht-adap-
tierten (,exotischen“) genetischen Ressourcen identifi-
ziert worden (GEIGER und MIEDANER, 1996). Diese als Rfp1
und Rfp2 bezeichneten, dominanten Restorergene sind
auf Chromosom 4RL kartiert worden und bedingen eine
sehr gute Restauration der ménnlichen Fertilitdt im P-Cy-
toplasma (MIEDANER et al., 2000). Gene fiir die Restaura-
tion der ménnlichen Fertilitdt im C-Cytoplasma (SToJa-

rOWSKI et al., 2004, 2005) und G-Cytoplasma (BORNER et
al., 1998) wurden ebenfalls beschrieben und werden
dementsprechend als Rfc- bzw. Rfg-Gene bezeichnet.

Fiir die Restorergene Rfpl und Rfp2 konnten flankie-
rende, einem dominanten Erbgang folgende PCR-Marker
entwickelt werden (STRACKE et al., 2003). Von diesen
wurde der Marker SCXX04 fiir die markergestiitzte Selek-
tion von Rfp1 in kommerziellen Ziichtungsprogrammen
eingesetzt. Mit der Uberfithrung der neuen Restorergene
exotischer Provenienz in adaptiertes Zuchtmaterial wur-
den auch unerwiinschte Gene fiir grofsere Wuchshohe
iibertragen (MIEDANER et al., 2000). Die Wuchshohe ist
dabei eng gekoppelt mit der Restaurationsfahigkeit. Um
diese genetische Korrelation von Restauration und
Wuchshohe aufzubrechen, sind weitere molekulare Se-
lektionsmarker erforderlich, die enger als die bislang ver-
fligbaren Marker mit der Restaurationsfahigkeit gekop-
pelt sind und es somit erlauben, bei der ziichterischen Se-
lektion auf gute Restauration die unerwiinschten Wuchs-
hohe-Gene auszuklammern. Durch einen vergleichenden
Ansatz der Genkartierung und die Nutzung des vollstén-
dig entschliisselten Reisgenoms als Modell sind kiirzlich
fiir Rfp1 sequenzspezifische (sequence tagged site, STS)
Marker beschrieben worden (HACKAUF et al., 2006,
2007). Die enge Kopplung sowie der kodominante Erb-
gang dieser STS-Marker er6ffnen neue Perspektiven, um
Zuchtmaterial des Pollenelter-Genpools markergestiitzt
und mit einer zuvor nicht méglichen Prazision mit dem
Restorergen Rfpl auszustatten und damit das Pollen-
schiittungsvermogen von Hybriden zu verbessern.

In vorliegender Arbeit beschreiben wir Ergebnisse zur
Validierung der neuen RfpI-Selektionsmarker an Elite-
zuchtmaterial des Roggens. Dariiber hinaus berichten
wir {iber die Charakterisierung der durch die Selektions-
marker definierten Region auf Chromosom 4RL in einer
fiir das Restorergen Rfc1 aufspaltenden Kartierungsfami-
lie, um zu priifen, ob diese STS-Marker auch fiir marker-
gestiitzte Selektion in anderen CMS-Systemen des Rog-
gens nutzbar sind.

Fiir die Markeranalysen standen neben Elitezuchtmateri-
al der Hybro GmbH & Co. KG, Kleptow, sowie der KWS
Lochow GmbH, Bergen, eine fiir das Restorergen Rfcl
spaltende F2-Familie im C-Cytoplasma aus der Kreuzung
der méannlichen sterilen Inzuchtlinien 544cms-C und der
Restorerlinie Ot0-20 (StojaLowskI et al., 2004, 2005) zur
Verfiigung. Zur Validierung der RfpI1-Marker wurden 482
Individuen aus Elitelinien der KWS Lochow, in die das
dominante Restorergen Rfp1 eingelagert worden ist, mit
Hilfe der Marker Xiac69, Xiac86, Xiac76 und SCXX04 ge-
notypisiert. In einem weiteren Experiment wurden 281
S2-Linien aus dem Pollenelterformenkreis der Hybro im
Hinblick auf die Présenz der Rfp1-Allele fiir die Marker-
loci Xiac69, Xiac86, Xiac76 untersucht. Fiir die Markera-
nalysen wurden jeweils 8 Einzelpflanzen einer S2-Linie
zu einer Mischprobe zusammengefasst. Um die Expres-
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sion des Rfp1-Gens im Untersuchungsmaterial zu bestim-
men, wurde das beschriebene Material auf mannlich ste-
rile Tester ausgekreuzt. Der Grad der Fertilitdt in den
Testkreuzungsnachkommenschaften wurde durch visuel-
le Bonitur der Antheren nach dem Schema von GEIGER
und MORGENSTERN (1975) erfasst. Die Analyse der Marker
erfolgte wie zuvor beschrieben (Hackaur et al., 2006,
2007). Die statistische Auswertung zur Beurteilung der
Beziehung zwischen ménnlicher Fertilitdt und molekula-
ren Markern erfolgte wie frither dargestellt (SToJarowski
et al., 2004; StojaLowski, 2007).

Ergebnisse

Elitelinien mit eingelagertem Rfp1

Unter Verwendung des dominanten Markers SCXX04
konnte lediglich in 50 (10,4%) von 482 untersuchten In-
dividuen das mit der Anwesenheit von Rfpl assoziierte
DNA-Fragment (,,Allel“) dieses Markers nachgewiesen
werden; 432 (89,6%) der Individuen waren hingegen
SCXX04-negativ. In 36 (72%) der 50 SCXX04-positiven
Proben konnte auch fiir die kodominanten Marker
Xiac69, Xiac86 und Xiac76 das jeweilige mit Rfp1 assozi-
ierte Marker-DNA-Fragment nachgewiesen werden. Un-
ter den verbliebenen 14 Proben war in 12 der Marker
Xiac76 indikativ fiir die Prasenz von Rfpl; zwei weitere
Proben wurden anhand ihres Xiac86-Markergenotyps als
Rfp1-positiv eingestuft. Unter den SCXX04-negativen Ge-
notypen offenbarte sich Rekombination zwischen den
untersuchten Markern auf Chromosom 4RL (Abb. 1). In
365 (84,5%) der fiir SCXX04-negativen Proben liefs min-
destens einer der beiden kodominanten Marker, Xiac86
oder Xiac76, auf die die Prasenz von RfpI im homo- oder
heterozygoten Zustand schlief3en.

Die Zuverlédssigkeit der mittels markergestiitztem
DNA-Fingerprinting durchgefiihrten Genotypisierung
wurde anschliel3end durch die Phanotypisierung dersel-
ben Pflanzen validiert. Als Phanotyp wurde dabei das
Pollenschiittungsvermogen von Testkreuzungsnachkom-
men verwendet. Fiir alle per molekularer Markeranalyse
genotypisierten Individuen wurde eine perfekte Uberein-
stimmung zwischen der postulierten genetischen Konsti-
tution am Restorerlocus Rfp1 und dem Pollenschiittungs-
vermogen in den Testkreuzungsnachkommenschaften
beobachtet (nicht gezeigt).

S2-Linien aus dem Rfp1-Einlagerungsprogramm

Mit den Markern Xiac69, Xiac86 und Xiac76 wurden 281
S2-Linien genotypisiert. Fiir den Marker Xiac86 waren im
untersuchten Material drei Fingerprint-Fragmente - A
(Nullallel) sowie B und IR mit 1000bp bzw. 1100bp Gro-
Be — zu beobachten (nicht gezeigt). Am Locus Xiac76
konnten im untersuchten Material nach Haelll-Verdau
des PCR-Produktes ebenfalls 3 Allele — A, B und IR mit
600bp, 800bp bzw. 700bp Grofle — nachgewiesen wer-
den (nicht gezeigt). Fiir beide Marker lassen sich die aus
dem Rfpl-Donor stammenden Allele Xiac86-IR bzw.
Xiac76-IR eindeutig von den jeweils anderen Allelen nach
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Agarosegelelektrophorese differenzieren (nicht gezeigt).
Im Untersuchungsmaterial waren diese beiden Allele nur
in geringer Frequenz nachweisbar. Ubereinstimmend mit
den Pedigree-Daten war das Allel Xiac86-IR nur in einer
S2-Familie (0,4%) zu beobachten, wihrend das Mar-
kerallel Xiac76-IR in 5 Familien (1,8%) auftrat. Die mole-
kulare Markeranalyse ermdglichte eine Gruppierung des
Materials in 9 dihybride Markergenotyp-Klassen
(Abb. 2). In vier der 281 Linien zeigte das Markerallel
Xiac76-IR (Markerklassen M8 und M9) sowie die alleli-
sche Konstitution am Markerlocus Xiac69 die Présenz des
Restorergens Rfp1 an. Diese vier Linien erwiesen sich in
der Phanotypisierung als die einzigen, die eine vollstin-
dige Restauration der ménnlichen Fertilitdt mit mehr als
80% voll fertiler Testkreuzungsnachkommen bewirken
konnten (Abb. 2). Die auf der Grundlage des molekula-
ren Fingerprintings postulierte genetische Konstitution
am Restorer-Genort Rfpl stand somit in Ubereinstim-
mung mit dem Restaurationsverhalten der untersuchten
Linien.
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Abb.1. Genetischer Fingerabdruck von 15 Roggenpflanzen zum
Nachweis des Restorergens Rfp1 (A). Die Abfolge der dargestellten
Marker (a-d) entspricht ihrer Reihenfolge auf Roggenchromosom 4RL
(Hackaur et al., 2006). In Pflanze #2 liegt eine Rekombination zwi-
schen dem Marker SCXX04 (d) und den proximal lokalisierten Markern
Xiacy6 (c), Xiac86 (b) und Xiacé9 (a) vor; Pflanze #1ist durch eine dop-
pelte Rekombination zwischen SCXXo04 (d) und Xiac76 (c) sowie zwi-
schen Xiacy6 (c) und Xiac86 (b) charakterisiert. Das Restorergen Rfp1
kann mit Hilfe molekularer Marker (Pfeil) nachgewiesen werden. Fehlt
das Restorergen, vermag die Pflanze keinen oder nur wenig Pollen zu
produzieren (B) und die Bliite wird leicht zugénglich fiir den Mutter-
kornpilz. Die Gegenwart von Rfp1 fiihrt zu einer zu einer starken Pol-
lenschiittung (C), die Roggenbliite wird unzugénglich fiir den gefahr-
lichen Ahrenparasiten.
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Anzahl S2-Linien

Anteil vall fertiler Testkreuzungsnachkommen

Abb. 2. Hiufigkeitsverteilung des Pollenschiittungsvermdgens in
Testkreuzungsnachkommenschaften aus 281 S2-Linien, aufgeschliis-
selt nach 9 Markerklassen. Fiir das Pollenschiittungsvermogen sind
die Obergrenzen der Phdnotypklassen in % voll fertiler Testkreu-
zungsnachkommen angegeben. Markerklasse M1: Xiac86-A/Xiac76-A,
M2: Xiac86-B/Xiac76-A, M3: Xiac86-IR/Xiac76-A, M4:
Xiac86-A/Xiac76-B, M5: Xiac86-B/Xiac76-B, M6: Xiac86-A/Xiac76-H,
M7: Xiac86-B/Xiac76-H, M8: Xiac86-A/Xiac76-IR, Mo:
Xiac86-B/Xiac76-IR. Xiac76-H bezeichnet einen Genotyp, der beide
Markerallele A und B am Locus Xiac76 tragt. Fiir eine Erlduterung der
anderen Allelsymbole dieser beiden Marker siehe Text.

Rfc1-Kartierungsfamilie

Zur weiteren Charakterisierung der durch die Selektions-
marker definierten Region auf Chromosom 4RL wurde
die F2-Familie [544cms-C x Ot0-20] genotypisiert, die
fiir ein im C-Cytoplasma restaurierendes Restorergen,
Rfcl, aufspaltet. Die in dieser Familie erstellte Kopp-
lungskarte fiir Chromosom 4R beschreibt die Position
von 25 Markern und definiert einen subgenomischen Be-
reich von 80,1 ¢cM (Abb. 3). Dieser Bereich wird nicht
gleichmaf3ig durch die Marker abgedeckt. Wahrend im
proximalen Bereich 5 Marker ein genetisches Intervall
von 55,5 cM definieren, gruppieren sich die verbleiben-
den 20 Marker in einem Bereich von 24,6 cM. Zur Loka-
lisation des Restorergens Rfcl wurde eine QTL-Inter-
vallkartierung auf Grundlage einer visuellen Antheren-
bonitur durchgefiihrt, die eine enge Kopplung zwischen
Rfc1 und den Markern Xiac70, Xiac74, Xiac76, Xiac86,
SCP14M55, SCP15M55, SCP16M58 sowie SCXX04 offen-
bart (Abb. 4). Das in diesem Intervall lokalisierte Restor-
ergen Rfcl erklart 27,3% der phanotypischen Variation in
der F2-Familie [544cms-C x Ot0-20]. Mit Xiac74 konnte
ein weiterer, kodominanter Marker in der Zielregion auf
Chromosom 4RL kartiert werden, der bislang noch nicht
in Beziehung zu einem Restorergen im Roggen gesetzt
werden konnte.

Diskussion

Die Verbesserung des Pollenschiittungsvermégens in Hy-
bridsorten bei Winterroggen trégt dazu bei, die Kontami-
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Abb. 3. Eine genetische Karte von Chromosom 4R in der F2 Familie
544cms-C x Oto-20.

nation des Erntegutes mit Mutterkorn zu minimieren.
Das Pollenschiittungsvermoégen moderner Roggensorten
kann durch Restorergene, die in exotischen, fiir den An-
bau selbst nicht geeigneten Roggenherkiinften gefunden
wurden (MIEDANER et al., 2000), entscheidend verbessert
werden. Das direkte Erkennen solcher Gene in einer
Pflanze ist jedoch nicht ohne weiteres moglich und erfor-
dert zudem kostbare Zeit fiir Testkreuzungsprogramme
und visuelle Bonitur der méannlichen Fertilitdt zum Zeit-
punkt der Bliite. Die markergestiitzte Selektion von Res-
torergenen kann vor diesem Hintergrund wesentlich zur
Beschleunigung des Zuchtprozesses beitragen, da die ge-
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Abb. 4. LOD-score-Kurve iiber ein Marker-Intervall fiir die Restaura-

tion der mannlichen Fertilitdt durch Rfc1 in der Familie 544cms-C x
0Oto-20.

wiinschte Information {iber das Vorhandensein des Resto-
rergens frithzeitig und ohne aufwindige Testkreuzungen
erfasst werden kann. Uber einen vergleichenden Ansatz
der Genkartierung ist es kiirzlich gelungen, ein molekula-
res Diagnoseverfahren fiir das Restorergen Rfpl im Rog-
gen zu optimieren (HACKAUF et al., 2006, 2007). Um das
Potenzial der damit verfiigbaren, neuen Marker im Hin-
blick auf den erzielbaren Zuchtfortschritt einschitzen zu
konnen, ist es erforderlich, Zuchtmaterial verschiedener
ziichterischer Herkunft zu durchmustern und zu priifen, in
welchem Umfang die entwickelten molekularen Marker
diagnostisch fiir die Anwesenheit des Restorergens sind.
Die in vorliegender Arbeit vorgestellten Ergebnisse be-
legen, dass die neuen Selektionsmarker eine effiziente
Genotypisierung aktueller Elitelinien im Hinblick auf das
Rfpl-Restorergen ermoglichen. Die perfekte Uberein-
stimmung der iiber die Markeranalyse abgeleiteten
Rfp1-Genotypen mit dem Pollenschiittungsvermogen in
den korrespondierenden Testkreuzungsnachkommen-
schaften bestétigen die zuvor in zwei Experimentalpopu-
lationen (HACKAUF et al., 2006, 2007) postulierte Position
der Marker relativ zu Rfp1. In einem Satz S2-Linien konn-
ten die mit Rfpl assoziierten Markerallele nur nachge-
wiesen werden, wenn RfpI zuvor in dieses so genannte
Second-cycle-Material eingekreuzt worden ist. Dieser Be-
fund zeigt, dass die mit RfpI assoziierten, eng gekoppel-
ten Markerallele diagnostisch fiir Rfp1 sind. Unter Ver-
wendung des dominanten Markers SCXX04 waren fast
90% der untersuchten Einzelpflanzen beziiglich ihrer ge-
netischen Konstitution am RfpI-Locus nicht diagnosti-
zierbar, weil das dominante Donor-Allel dieses von Rfp1
relativ weit entfernten Markers infolge von Rekombinati-
on nicht mehr mit RfpI assoziiert war. Demgegeniiber
konnten sdmtliche der betreffenden rekombinanten Indi-
viduen mit einem oder mehreren der neuen Marker be-
zliglich der Prédsenz von Rfpl sicher genotypisiert wer-
den. Im Gegensatz zu den bislang verfiigbaren, dominan-
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ten Rfpl-Markern (STRACKE et al., 2003) ermoglichen es
die neuen Marker mit ihrer kodominanten Ausprédgung,
im Rahmen von Kreuzungsprogrammen die wertvollen
homozygoten RfpI-Genotypen unter den Kreuzungs-
nachkommen effizient und sicher zu erkennen.

Ein oftmals in Riickkreuzungsprogrammen auftreten-
des Problem ist der so genannte 'linkage drag' (BRINKMAN
und FrEy, 1977; TANKSLEY et al., 1989), d.h. die gemeinsa-
me Vererbung von erwiinschten und ziichterisch uner-
wiinschten Merkmalsgenen, die aus dem exotischen Do-
nor in das ziichterisch adaptierte Elitematerial {iberfiihrt
wurden. Das Aufbrechen solcher Genkomplexe durch die
nattirliche, zuféllige Rekombination erfolgt selten; daher
ist es um so wichtiger, giinstige Rekombinanten schnell
und sicher zu erfassen. Die in der vorliegenden Arbeit be-
schriebene Rekombination zwischen den untersuchten
Rfpl-Markern zeigt, dass die neuen Selektionsmarker
dazu geeignet sind, rekombinativ verkleinerte, Rfp1-tra-
gende Genomsegmente zu identifizieren. Ob damit auch
die beobachtete Korrelation von Restauration der mann-
lichen Fertilitdt und unerwiinschter Wuchshoéhe (MIEDA-
NER et al., 2000) aufgebrochen werden kann, ist in weite-
ren Untersuchungen zu priifen. Zusammen mit weiteren,
an anderer Stelle im Roggengenom kartierten molekula-
ren Markern (SaaL und WRICKE, 1999; KorzuN et al.,
2001; Hackaur und WEHLING, 2003; KHLESTKINA et al.,
2004, 2005; HAcKAUF et al., 2008) ermoglichen die das
Restorergen Rfpl eng flankierenden Marker eine wir-
kungsvolle Strategie, die Rfpl-Zielregion im Roggenge-
nom markergestiitzt in Elitezuchtmaterial zu iibertragen
und effizient gegen den unerwiinschten genetischen Hin-
tergrund des Donorgenoms zu selektieren. Diese als Pré-
zisionsziichtung oder auch SMART (Selection with Mar-
kers and Advanced Reproductive Technologies) Bree-
ding (Davis et al., 1997) bezeichnete Ziichtungsstrategie
ist beispielsweise beim Reis zur Verbesserung der Tole-
ranz gegeniiber mehrere Wochen andauernde Uber-
schwemmungen der Felder erfolgreich angewendet wor-
den (Xu et al., 2006).

Mittels Intervallkartierung konnten wir in der vorlie-
genden Arbeit zeigen, dass die mit RfpI assoziierten Se-
lektionsmarker auch mit dem Restorergen Rfc1 gekoppelt
sind. Rfc1 restauriert eine durch das C-Cytoplasma indu-
zierte mannliche Sterilitdt (Stojarowski et al., 2004,
2005). Im Gegensatz zum P-Plasma ist es aufgrund einer
hohen Frequenz an Restorergenotypen in Roggenpopula-
tionen schwierig, fiir das C-Plasma, ebenso wie fiir ande-
re Plasmen des Vavilov (V)-Typs (GEIGER, 1982; MELz et
al., 2003), geeignete Maintainergenotypen zu identifizie-
ren. Bislang sind insbesondere RAPD- sowie die drei do-
minanten SCAR-Marker SCP14Mb55, SCPI15Mb55,
SCP16M58 als gekoppelt zu Rfcl beschrieben worden
(Stosarowski et al., 2004, 2005). Die enge Kopplung der
in vorliegender Arbeit validierten Marker mit Rfc1 lassen
diese Marker auch fiir eine indirekte Selektion von
Maintainer-Genotypen des V-Plasmotyps geeignet er-
scheinen.

Die in vorliegender Studie beobachteten Kopplungsbe-
ziehungen von STS-Markern zu Rfpl bzw. Rfcl liefern
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weitere Evidenz fiir frithere Vermutungen (BORNER et al.,
1998; Stojarowski et al., 2005), nach denen in der betref-
fenden Region auf Chromosom 4RL entweder mehrere
Restorergene lokalisiert sind oder es sich bei den betref-
fenden Restorergenen um Allele desselben Genortes han-
delt.
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