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Einleitung Seite 1

1 Einleitung
Neben der Verbesserung qualitativer Merkmale wie Resistenzeigenschaften oder 

bestimmter morphologischer Ausprägungen hat in der Pflanzenzüchtung die Anpas­

sung von Sorten an bestimmte Umweltbedingungen und Qualitätsbedürfnisse seit je­

her große Bedeutung. Die meisten agronomischen Eigenschaften und Qualitäts­

merkmale zeigen allerdings eine kontinuierliche Merkmalsausprägung, und damit 

quantitative Vererbung.

Die Aufklärung der genetischen Basis derartiger Eigenschaften in Kulturpflanzen ver­

spricht sowohl eine Erleichterung der Selektion durch genetische Marker als auch ein 

besseres Verständnis der Expressions- und Regulationsmechanismen von Genen. 

Für Gerste (Hordeum vulgare L.) existieren über vierzig Studien, in denen QTLs 

analysiert und Versuche zur Marker gestützten Selektion durchgeführt wurden. Die 
meisten Autoren setzten zur Erstellung der Kopplungskarten die gut untersuchten 

RFLP-Marker ein. Deren Nachteil für eine Verbreitung in der praktischen Pflanzen­

züchtung ist jedoch der große experimentelle Aufwand.

Durch die Entwicklung von Markertechniken, die durch ihre leichte Handhabung auf 

der Grundlage von PCR und nicht radioaktiven Markierungsmethoden auch in gro­

ßem Maßstab effektiv einsetzbar sind, wird der Pflanzenzüchtung die Möglichkeit 

geboten, auf breiter Basis Selektion mit molekularen Markern anzuwenden. Der Fort­

schritt der Datenverarbeitung ermöglicht zusätzlich, die Markerinformationen mit spe­

ziellen Computerprogrammen auszuwerten und weiter zu verrechnen.

Besonders für die Analyse der Brauqualität von Gerste sind Verfahren notwendig, 
welche sehr kostenaufwendig sind und eine große Menge an Saatgut erfordern, so 

dass diese Analysen erst relativ spät im Züchtungsgang genutzt werden können. Ge­

rade für solche Merkmale wäre eine Marker gestützte Selektion von Vorteil.

Ziel der vorliegenden Arbeit war es, zu zeigen, dass durch die Anwendung von fluo­

reszenzmarkierten PCR-Markern und computergestützter Auswertung eine effektive 

Genomkartierung möglich ist. Durch die Lokalisierung von QTLs für argonomische 

Merkmale und Qualitätseigenschaften sowie von Resistenzen gegen Krankheiten 
sollte ein Überblick über die Verteilung von Einflussfaktoren auf quantitative Merk­

male im Gerstengenom gegeben und der Vergleich mit anderen Ergebnissen ermög­

licht werden. Die Analyse über verschiedene Umwelten sollte Rückschlüsse auf die 
Wechselwirkungen zwischen Genotyp und Umwelt ermöglichen.




