
Aus dem Institut für Pflanzenbau und Pflanzenzüchtung I 

der Justus-Liebig-Universität Gießen 

Lehrstuhl für Pflanzenzüchtung 

Leiter: Prof. Dr. Dr. h.c. Wolfgang Friedt 

 

 

 

Verbesserung der Resistenz 

von Winterraps (Brassica napus L.) 

gegen Verticillium longisporum 

 
Dissertation zur Erlangung des akademischen Grades eines 

 

Doktors der Agrarwissenschaften 

– Dr. agr. – 

 

am Fachbereich 

 Agrarwissenschaften, Ökotrophologie und Umweltmanagement der  

Justus-Liebig-Universität Gießen 

 

 

vorgelegt von 

Dipl.-Ing. agr. Wiebke Rygulla 

geboren am 17. März 1979 in Landshut 

 

Gießen, im Januar 2008 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Mitglieder der Prüfungskommission: 

Vorsitzende:  Prof. Dr. K. Becker 

1. Gutachter:  Prof. Dr. Dr. h.c. Friedt 

2. Gutachter:  Prof. Dr. A. von Tiedemann 

3. Gutachterin: Prof. Dr. S. Schnell 

Prüfer:   Prof. Dr. B. Honermeier 

Prüfer:   Prof. Dr. M. Frisch 

 

Tag der mündlichen Prüfung: 17. September 2008 



INHALTSVERZEICHNIS 

- i - 

Inhaltsverzeichnis 
 

1 Einleitung ................................................................................................................... 1 

1.1 Anbaubedeutung von Raps............................................................................... 1 

1.2 Verticillium longisporum an Raps ..................................................................... 3 

1.3 Bedeutung von Krankheitsresistenzen in der Rapszüchtung und 

Pyramidisierung von Resistenzgenen ............................................................... 6 

1.4 Einsatz molekularer Marker in der Pflanzenzüchtung ................................... 7 

1.5 Entstehung und Verwandtschaft der Brassica-Arten ...................................... 9 

1.6 Erweiterung der genetischen Diversität und Einsatz von Resynthesen in 

der Rapszüchtung ........................................................................................... 10 

1.7 Genetische Kartierung von quantitative trait loci (QTL) ............................... 15 

2 Zielsetzung................................................................................................................ 17 

3 Publikationen............................................................................................................ 18 

3.1 Broadening the genetic basis of Verticillium longisporum resistance in 

Brassica napus by interspecific hybridization ................................................ 18 

3.2 Combination of resistance to Verticillium longisporum from zero erucic 

acid Brassica oleracea and oilseed Brassica rapa genotypes in 

resynthesized rapeseed (Brassica napus) lines ................................................ 25 

3.3 Identification of quantitative trait loci for resistance against Verticillium 

longisporum in oilseed rape (Brassica napus) ................................................. 33 

4 Diskussion................................................................................................................. 41 



INHALTSVERZEICHNIS 

- ii - 

4.1 Erweiterung der genetischen Diversität von Brassica napus und deren 

Nutzung in der Resistenzzüchtung ................................................................. 41 

4.2 Identifikation neuer Resistenzressourcen in den Ausgangsarten von 

Raps, B. rapa und B. oleracea ......................................................................... 42 

4.3 Einlagerung von Resistenzen gegen V. longisporum in den Brassica 

napus-Genpool mittels Resynthese ................................................................. 43 

4.4 Kombination von Resistenz- und Qualitätseigenschaften in 

resynthetisierten Rapslinien ........................................................................... 45 

4.5 Lokalisierung von Resistenz-QTL in Resyntheseraps-Nachkommen ........... 45 

5 Zusammenfassung.................................................................................................... 48 

6 Summary .................................................................................................................. 50 

7 Literaturverzeichnis................................................................................................. 52 

8 Abkürzungsverzeichnis ............................................................................................ 59 



EINLEITUNNG 

- 1 - 

1 Einleitung 

1.1 Anbaubedeutung von Raps 

Weltweit ist Raps (Brassica napus L.) eine der bedeutendsten Ölpflanzen. Die globale 

Ölsaatenproduktion wird für 2007 mit 406,6 Mio. t beziffert; dabei belegt Rapssaat mit 11,5% 

der Gesamtproduktion hinter der Sojabohne (58%) den zweiten Platz (TOEPFER 

INTERNATIONAL GmbH 2006). In Europa und insbesondere auch in Deutschland stellt 

Winterraps die mit Abstand wichtigste Ölpflanze dar und wurde 2007 auf 1.533.600 ha 

angebaut. In 2007 wurden insgesamt 5.282.800 t Rapssaat geerntet, was einem 

Durchschnittsertrag von 34,4 dt/ha entspricht (STATISTISCHES BUNDESAMT 2007).  

Während Ölraps noch zu Beginn der 1960er Jahre aufgrund unerwünschter Inhaltsstoffe eine 

wirtschaftlich relativ unbedeutende Pflanzenart war, konnte Rapssaat innerhalb von 20 Jahren 

durch die Züchtung von erucasäurefreien und glucosinolatarmen 00-Sorten zu einem 

hochwertigen Nahrungs- und Futtermittel entwickelt werden. Rapsöl und daraus hergestellte 

Margarine haben in den letzten Jahren einen deutlichen Imagegewinn erfahren und gelten als 

gesunde Lebensmittel. Dies kann begründet werden durch hervorragende 

ernährungsphysiologische Eigenschaften dieses Öles, die sich aus der Zusammensetzung der 

Fettsäuren ergeben. Der hohe Anteil einfach ungesättigter Fettsäuren (C18:1) sowie das 

Verhältnis von Omega-6- zu Omega-3-Fettsäuren ist in Rapsöl für die menschliche Ernährung 

so günstig wie in keinem anderen Pflanzenspeiseöl. Im Gegensatz beispielsweise zu Olivenöl 

weist es einen hohen Anteil an Alpha-Linolensäure (Omega-3) auf, einer Fettsäure, der – 

ähnlich wie den langkettigen, mehrfach ungesättigten Fettsäuren im Fischöl - positive 

Wirkungen auf den menschlichen Stoffwechsel zugeschrieben werden. Darüber hinaus ist 

Rapsöl reich an Vitamin E und Carotinoiden. So stuft die DEUTSCHE GESELLSCHAFT FÜR 
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ERNÄHUNG E.V. (2004) Rapsöl ernährungsphysiologisch günstiger als Olivenöl ein, mit der 

Empfehlung, Rapsöl in der Speisenzubereitung bevorzugt einzusetzen. Die beim Auspressen 

der Rapssaat zur Ölherstellung anfallenden Rückstände wie Rapskuchen und Rapsschrot 

stellen darüber hinaus auch ein hochwertiges Futtermittel für Schweine und vor allem Rinder 

dar, da sie sich aufgrund des hohen Eiweißanteils bei günstiger Aminosäurezusammensetzung 

positiv auf den Muskelaufbau und die Milchleistung auswirken. 

Die dominierende Stellung von Winterraps ist jedoch nicht allein in der Verbesserung der 

Ölqualität zur Verwendung als Speiseöl begründet, sondern auch in den vielseitigen 

Einsatzmöglichkeiten des Rapsöls im Nichtnahrungsbereich als Ausgangs- und Rohstoff für 

viele chemische und technische Produkte. Vollständig biologisch abbaubare Schmierstoffe 

aus Rapsöl und Verarbeitungsmöglichkeiten in der Oleochemie – beispielsweise zu Lacken, 

Tensiden für Wasch- und Reinigungsmittel oder als Basis für Kosmetika – sowie seine 

Eignung als Treibstoff in Form von Pflanzenöl oder Rapsmethylester (Biodiesel) haben Raps 

zur heute mit Abstand bedeutendsten Pflanze für die Produktion nachwachsender Rohstoffe in 

Deutschland gemacht (Abb. 1.1). 

 

 

 

 

 

 

 

 

Abb 1.1: Anbau nachwachsender Rohstoffpflanzen untergliedert in Industrie- und 

Energiepflanzen in Deutschland im Jahre 2007 (Quelle: FNR 2007; vorläufige Schätzung) 

 

Mit dem Ziel, der Überproduktion an Nahrungsmitteln entgegenzuwirken, sind Landwirte in 

der Europäischen Union bislang verpflichtet, jährlich einen Teil ihrer Anbauflächen 

stillzulegen.�Die Produktion nachwachsender Rohstoffe als Alternative zur Nahrungsmittel-

erzeugung bietet der Landwirtschaft insofern Vorteile, als Stilllegungsflächen genutzt werden 
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können, ohne auf Ausgleichszahlungen verzichten zu müssen. Dies hat dazu geführt, dass 

2005 ca. ein Drittel des für den Nichtnahrungsbereich angebauten Winterraps auf 

Stilllegungsflächen produziert wurde. Die gute Ertragsstabilität auf einem Niveau von bis zu 

40 dt/ha, hohe Preise über 22 �/dt (ZMP 2006) und mit anderen Kulturen vergleichbare 

Produktionskosten sichern Landwirten relativ hohe Gewinne. Die obligatorische Stilllegung 

von Ackerflächen wurde für die Aussaat Herbst 2007 und Frühjahr 2008 jedoch erstmalig seit 

ihrer Einführung ausgesetzt.  

Darüber hinaus wird der Vorfruchtwert von Winterraps positiv bewertet. CHRISTEN (2001) 

beschreibt beispielsweise eine Erhöhung der Ertragsstabilität von Weizen nach Raps als 

Vorfrucht. Begründet werden kann dieser Effekt, der mit deutlich höheren Kornerträgen bei 

Winterweizen nach Raps einhergeht, mit der Förderung der Strukturbildung und der 

Erhöhung der biologischen Aktivität des Bodens. So bildet Winterraps ein tiefgehendes und 

kräftiges Pfahlwurzelsystem aus, das den Boden lockert, nach der Ernte zusammen mit den 

Ernterückständen auf dem Feld verbleibt und somit zu einer positiven Humusbilanz führt 

(HONERMEIER und GAUDSCHAU 2001). Bei normaler Vorwinterentwicklung nimmt der Raps 

schon im Herbst beträchtliche Stickstoffmengen auf (40-80 kg N/ha). Er ist daher besonders 

geeignet, Bodennitrat zu binden und somit vor Verlagerung und Auswaschung über Winter zu 

schützen. 

1.2 Verticillium longisporum an Raps 

Die vielfältigen Nutzungsmöglichkeiten des Rapsöls haben in den vergangenen Jahren zu 

einer starken Erhöhung der Anbauintensität und damit auch zu phytosanitären Problemen 

geführt. So hat sich neben den bedeutenden Rapskrankheiten Wurzelhals- und Stängelfäule, 

verursacht durch Leptosphaeria maculans, und Weißstängeligkeit (Sclerotinia sclerotiorum) 

ein weiteres pilzliches Pathogen flächendeckend etabliert: Die krankhafte Abreife, bewirkt 

durch das Pathogen Verticillium longisporum, ist eine bodenbürtige Krankheit von B. napus. 

Das Auftreten von V. longisporum ist hauptsächlich im nördlichen Europa dokumentiert, 

insbesondere in Deutschland, Schweden, Polen, Frankreich, aber auch in Südrussland und der 

Ukraine (HEALE and KARAPAPA 1999, HAPPSTADIUS et al. 2003) und hat in den letzten Jahren 

deutlich zugenommen (DUNKER et al. 2006).  
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V. longisproum wurde gegen Ende der 1990er Jahre als eigenständige Art klassifiziert, 

nachdem sowohl morphologische als auch molekulare Unterschiede zu V. dahliae identifiziert 

wurden. So bildet V. longisporum längliche Sporen, wohingegen V. dahliae signifikant 

kürzere, rundlich-kompakte Sporen produziert. Ein weiterer Unterschied ist die Bildung von 

Conidiophoren mit 4-5 Phialiden bei V. dahliae und meist nur 3 Phialiden bei V. longisporum. 

Es wird vermutet, dass V. longisporum ein diploides Genom besitzt, da der DNA-Gehalt des 

Zellkerns mit 1,023 pg fast doppelt so hoch ist wie bei V. dahliae (DNA-Gehalt 0,575 pg) und 

durch UV-Bestrahlung keine auxotrophen Mutanten erzeugt werden konnten (KARAPAPA et 

al. 1997). Nach künstlicher Infektion können nach sieben Tagen signifikant höhere DNA-

Gehalte von V. longisporum als von V. dahlie in den Hypokotylen von Rapspflanzen 

nachgewiesen werden (Eynck et al. 2007). 

Die Infektion von Winterraps durch V. longisporum erfolgt vermutlich im Herbst. Es folgt 

eine langanhaltende Latenzphase, in der der Pilz bis zu beginnenden Reifeprozessen des Wirts 

im Hypokotyl und unteren Stängelabschnitt verbleibt, ohne dass zunächst typische Symptome 

sichtbar werden (HEALE and KARAPAPA 1999). Aufgrund der Ausbreitung des Pilzes in der 

Pflanze wird die Wasser- und Nährstoffversorgung z.T. erheblich gestört, sodass eine 

vorzeitige „Notreife“ stattfinden kann. Halbseitig vergilbte, schnell nekrotisierende Blätter 

mit Blattadern, die aufgrund der Mikrosklerotienbildung dunkel erscheinen, werden bei Befall 

mit V. longisporum häufig beobachtet (PAUL 2003). Eine eindeutige Diagnose kann allerdings 

oftmals erst kurz vor der Ernte erfolgen, wenn im absterbenden Gewebe vermehrt 

Mikrosklerotien im Stängelmark und unter der Epidermis gebildet werden, stark befallene 

Rapsstängel dadurch grau-schwarz verfärbt erscheinen und die Epidermis faserig abblättert 

(DUNKER 2006). Zur Erfassung der Befallshäufigkeit und Befallsschwere in Rapsbeständen 

wird dieses Symptom nach der Ernte an den Stoppeln bonitert. Die zu untersuchenden 

Pflanzen werden Boniturnoten von 1 (gesunde Pflanzen) bis 4 (starker Besatz mit 

Mikrosclerotien und Ablösung der Epidermis) zugeordnet. Bei einer Befallshäufigheit von 

50-60% ist in Rapsbeständen mit Ernteverlusten zu rechnen (VON TIEDEMANN und 

STEINBACH 2007). 

Die Vermehrung des Pilzes erfolgt über die Produktion von Mikrosklerotien und Konidien. 

Da die Mikrosklerotien von Verticillium-Arten länger als 10 Jahre im Boden überdauern 

können (KARAPAPA et al. 1997), führt ein in enger Fruchtfolge angebauter Raps zu einer 

schnellen Anreicherung pilzlicher Dauerorgane im Boden und damit zu einer Zunahme des 
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Krankheitsauftretens. Da auch andere Kreuzblütler zu den Wirtspflanzen von V. longisporum 

zählen, müssten langwierige Anbaupausen von Kruziferen eingehalten werden, um der 

Inokulumvermehrung entgegenzuwirken. Weite Fruchtfolgen sind jedoch aufgrund der 

Bedeutung von Raps für die Produktion von nachwachsenden Rohstoffen und der damit 

zusammenhängenden Erhöhung der Anbauintensität heute schwer realisierbar.  

Eine chemische Bekämpfung des Pathogens ist aufgrund fehlender zugelassener Fungizide 

nicht möglich. Der aussichtsreichste Lösungsweg für eine nachhaltige Rapsproduktion ist 

daher die Entwicklung widerstandsfähiger Pflanzen, auch wenn bisher keine Rapssorten mit 

ausgeprägter Resistenz gegen V. longisporum vorhanden sind. Da bisher auch im gesamten 

Primärgenpool von B. napus keine Verticillium-Resistenz bekannt ist, muss der sekundäre 

Genpool, insbesondere die Ausgangsarten von Raps (B. rapa, B. oleracea) auf potentielle 

Resistenzquellen untersucht werden.  

Es wird vermutet, dass V. longisporum auf allen landwirtschaftlich genutzten Flächen 

vorkommen kann und der Anbau von anfälligen Wirtspflanzen über Jahrzehnte hinweg zu 

einer Vermehrung der Bodenpopulation geführt hat, bis typische Symptome beobachtet 

werden können. Die Verbreitung des Pilzes erfolgt mit der Verschleppung infizierter 

Pflanzenrückstände. Andere Verbreitungsmechanismen werden als epidemiologisch 

unbedeutsam beschrieben (ZEISE und STEINBACH 2004). 

Die durch V. longisporum hervorgerufenen Ernteverluste sind schwer zu beziffern. In 

Inokulationsversuchen an Einzelpflanzen konnten sehr hohe Ertragsverluste bis zu 80% 

nachgewiesen werden (DUNKER et al. 2006, VON TIEDEMANN und STEINBACH 2007). Diese 

Zahlen spiegeln jedoch nur das Schädigungspotential des Pathogens wider und können nicht 

auf die Infektion unter natürlichen Bedingungen übertragen werden, da unter 

Feldbedingungen die Ernteverluste von infizierten und damit schwächer wüchsigen Pflanzen 

von benachbarten Pflanzen kompensiert werden können. Schätzungen zufolge kann die 

Infektion mit V. longisporum unter Feldbedingungen zu Ernteeinbußen von 10-50% führen 

(DUNKER et al. 2006).  
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1.3 Bedeutung von Krankheitsresistenzen in der Rapszüchtung 

und Pyramidisierung von Resistenzgenen 

Ertragsverluste landwirtschaftlicher Nutzpflanzen durch Beikräuter bzw. Ungräser, 

Krankheiten und Insekten werden auf 31-42 % der weltweiten Produktion geschätzt, wobei in 

Entwicklungsländern im Vergleich zu Industrieländern noch wesentlich höhere Verluste zu 

verzeichnen sind (AGRIOS 2005). Aufgrund von Beobachtungen an mehreren Kulturpflanzen 

wird das Potential von Pathogenen, Ertragsverluste zu verursachen, auf ca. 16% geschätzt 

(OERKE 2006) und mit ca. 220 Mrd. $ beziffert (AGRIOS 2005).  

In den industrialisierten Ländern stellen Pilzkrankheiten ein großes Problem in der 

Landwirtschaft dar, da aufgrund der feucht-gemäßigten Klimabedingungen pilzliches 

Wachstum relativ besser erfolgen kann als in anderen Regionen. Darüber hinaus kann die 

hohe Anbauintensität einzelner Kulturpflanzen eine einseitige Förderung einzelner 

Schaderregergruppen begünstigen.. Während in Entwicklungsländern häufig noch heterogene 

Landrassen kultiviert werden, kommen in Industrieländern hauptsächlich 

Hochleistungssorten, die aus genetisch weitgehend einheitlichen Pflanzen bestehen, zum 

Anbau. Letztere stellen eine ideale Grundlage für die rasche und starke Ausbreitung von 

Pflanzenkrankheiten dar. 

Um trotz des hohen Pathogendrucks stabile Erträge erzielen zu können, müssen entweder die 

Pathogene durch verstärkten Einsatz von Pflanzenschutzmitteln kontrolliert oder die 

Kulturpflanzen durch Resistenz widerstandsfähiger gemacht werden.  

Im Falle einer inkompatiblen Wirt-Pathogen-Beziehung wird zwischen zwei Formen von 

Resistenz, der horizontalen und der vertikalen Resistenz, unterschieden (VAN DER PLANK 

1968). Die vertikale Resistenz, gekennzeichnet durch eine hypersensitive Reaktion der 

Wirtspflanze, wird auch als spezifische oder qualitative Resistenz bezeichnet, da sie 

vollständigen Schutz gegenüber bestimmten Rassen bzw. Pathotypen bewirkt. Sie wird meist 

monogenisch, seltener auch oligogenisch vererbt, wobei nach der Gen-für-Gen Hypothese 

von FLOR (1971) jedem Resistenzgen der Pflanze ein Avirulenzgen des Erregers entspricht, so 

dass es zu einer inkompatiblen Interaktion von Pflanze und Pathogen kommt. Vertikale 

Resistenzen sind unter intensiven Anbaubedingungen i.d.R. nur eine gewisse Zeit wirksam, 

da sie von neuen Pathotypen eines Erregers überwunden werden können. Die horizontale 

Resistenz dagegen, auch als unspezifische oder quantitative Resistenz bezeichnet, beruht 
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sowohl auf passiven als auch auf aktiven Abwehrmechanismen. Sie wird i.d.R. polygenisch 

vererbt und wirkt über die Ausprägung verschiedener Abwehrmechanismen, die zusammen 

zwar meist keine vollständige Resistenz gegen bestimmte Pathotypen vermitteln, jedoch einen 

breiten Schutz gegenüber allen Rassen eines Pathogens bewirken. Aufgrund der 

unspezifischen polygenischen Wirkungsweise werden horizontale Resistenzen im 

Allgemeinen nicht so schnell überwunden wie vertikale Resistenzen. 

Horizontale Resistenzen können durch die Kombination einzelner Resistenzgene 

verschiedener Kreuzungspartner in mehreren Züchtungsschritten entwickelt werden. Diese 

sog. „Pyramidisierung“ einzelner Resistenzgene kann eine dauerhafte Widerstandsfähigkeit 

gegen ein Pathogen bewirken und bei Anreicherung von besonders wirksamen 

Resistenzgenen zu einer Erhöhung des Resistenzniveaus von Linien und Sorten führen 

(SANCHEZ et al. 2000). Um einen Abfall des Resistenzniveaus im Züchtungsverlauf zu 

verhindern, ist in jeder Generation eine Überprüfung notwendig, ob alle das Merkmal 

beeinflussenden Gene noch im Material vorhanden sind (WERNER et al. 2005).  

1.4 Einsatz molekularer Marker in der Pflanzenzüchtung 

Die Selektion von erwünschten Pflanzen ist bei oligogenisch oder polygenisch vererbten 

Merkmalen schwieriger als bei monogenischen Eigenschaften. Sichere Rückschlüsse vom 

Phänotyp auf den Genotyp können meist nur bei monogenischer Vererbung bzw. hoher 

Heritabilität gezogen werden. Bei quantitativen Eigenschaften beruht der Phänotyp auf einem 

Zusammenspiel mehrerer bis vieler Gene, so dass die Beteiligung einzelner Erbkomponenten 

an der Merkmalsausprägung nicht unmittelbar erkennbar ist. Zudem werden solche Merkmale 

i.d.R. durch Umwelteffekte modifiziert, so dass die Heritabilität häufig niedrig und der Erfolg 

phänotypischer Selektion daher oftmals gering ist.  

Vom Phänotyp können daher keine Rückschlüsse auf den genetischen Hintergrund gezogen 

werden. Dieses Informationsdefizit bezüglich der Auslese auf quantitative Eigenschaften kann 

durch den Einsatz molekularer Marker, die mit wesentlichen Schlüsselgenen für das 

betreffende Merkmal gekoppelt sind, behoben werden. Mittels molekularbiologischer 

Methoden können theoretisch für jeden Genlocus, der z.B. eine Resistenz bewirkt, eng 

gekoppelte Marker entwickelt und unabhängig voneinander nachgewiesen werden. Der 

Einsatz molekularer Marker in Zuchtprogrammen erlaubt einerseits die Selektion von 
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erwünschten Pflanzen anhand ihres Genotyps (markergestützte Selektion) sowie andererseits 

die Identifikation ganz bestimmter, erwünschter Genotypkombinationen in entsprechenden 

Kreuzungsnach-kommenschaften (MELCHINGER und UTZ 2002). Somit wird die Selektion, die 

bislang nur anhand sicht- oder messbarer Merkmale erfolgen konnte, durch gen- bzw. 

merkmalsgekoppelte molekulare Marker heute wesentlich unterstützt.  

Phänotypisch vermeintlich uninteressante Pflanzen können in der Züchtung von Bedeutung 

sein, wenn bei rezessiv vererbten Eigenschaften relevante rezessive Allele von dominanten 

Allelen maskiert werden. Brauchbare heterozygote Pflanzen können in diesem Fall mittels 

molekularer Marker zur weiteren Verwendung im Zuchtgang selektiert werden, während sie 

bei ausschließlicher Anwendung von phänotypischer Selektion im Zuchtprozess verworfen 

worden wären.  

Darüber hinaus bieten markergestützte Selektionsverfahren einen weiteren großen Vorteil für 

die praktische Pflanzenzüchtung: eine Beschleunigung des Zuchtgangs. Viele züchterisch 

interessante Eigenschaften, wie z.B. die Ölqualität, werden erst in späteren 

Entwicklungsstadien der Pflanze oder nur unter bestimmten Bedingungen ausgeprägt. Das gilt 

z.B. für induzierte Resistenzmechanismen infolge von Pathogenbefall. Während der Züchter 

bei phänotypischer Selektion oftmals Monate auf die Ausprägung des Merkmals warten oder 

die Merkmalsentwicklung erst induzieren muss, um selektieren zu können, erlauben 

markergestützte Selektionsverfahren eine Auswahl von Pflanzen bereits im Keimlings- oder 

Jugendstadium. Die Abkopplung der Selektion vom Entwicklungsstadium der Pflanze bewirkt 

eine Verkürzung des gesamten Zuchtprozesses, bis schließlich eine neue Sorte mit dem 

selektierten Merkmal zugelassen werden kann. Neben dem Zeitvorteil kann der Züchter 

zusätzlich Ressourcen (Versuchsfläche, Arbeit) einsparen, da unerwünschte Pflanzen bereits 

frühzeitig im Zuchtverlauf verworfen werden können.  

DUDLEY (1993) benennt folgende Voraussetzungen, unter denen die markergestützte einer 

rein phänotypischen Selektion überlegen ist: (1) Wenn das Merkmal nur in der Zielumwelt, 

nicht jedoch im Gewächshaus oder anderen Umwelten selektiert werden kann, (2) es erst nach 

der Blüte exprimiert wird, oder (3) die Bonitur der Eigenschaft sehr schwierig oder teuer ist, 

ist die relative Effizienz der Selektion mit Einsatz molekularer Marker grösser als diejenige 

konventioneller phänotypischer Selektion. 
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1.5 Entstehung und Verwandtschaft der Brassica-Arten 

Raps (Brassica napus, n=19) ist durch spontane Kreuzung der beiden diploiden Arten Kohl 

(Brassica oleracea, n=9) und Rübsen (Brassica rapa, n=10) entstanden. Der 

Entstehungszeitpunkt erster Rapspflanzen wird auf ca. 1000 n. Chr. geschätzt. Spätestens seit 

der Römerzeit wurde B. oleracea als Kohlgemüse oder zur Ölgewinnung in Europa genutzt 

und B. rapa in Südostasien angebaut (RÖBBELEN 1999). Mit dem Ausbau transkontinentaler 

Handelswege könnte Rübsensamen nach Europa gelangt sein und Kreuzungen mit Kohl 

stattgefunden haben. Es wird vermutet, dass Raps parallel an unterschiedlichen Orten sowie 

aus verschiedenen Formen der Elternarten entstanden ist (SONG et al. 1992). Urkundliche 

Belege und archäologische Samenfunde, die als B. napus identifiziert werden konnten, deuten 

darauf hin, dass Raps bereits etwa ab dem 16. Jahrhundert zur Ölproduktion genutzt wurde 

(KROLL 1994). 

Bei interspezifischen Kreuzungen enthalten die Zygoten bzw. Embryonen nach Fusion der 

Gameten je einen haploiden Chromosomensatz ihrer Eltern, so dass die primären Artbastarde 

i.d.R. nicht zur sexuellen Fortpflanzung imstande sind. Durch spontane Diploidisierung 

entstehen Zellen und daraus Pflanzen, die je einen vollständigen diploiden Chromosomensatz 

beider Elternarten enthalten. Differenzieren diese weiter Blütenanlagen und Blüten aus, so 

bilden sie Gameten mit je einem haploiden Chromosomensatz. Bei einer Befruchtung 

zwischen solchen Gameten entsteht eine Zygote, die je ein diploides Genom beider Eltern 

beinhaltet. Dieser Zustand wird als Amphidiploidie oder auch Allopolyploidie bezeichnet 

(HENNIG 1998). Die Diploidisierung kann auch künstlich, durch Behandlung mit dem 

Kernspindelgift Colchicin, erreicht werden. Amphidiploide Pflanzen zeigen i.d.R. wie 

diploide eine normale Feritilität. Viele wichtige Kulturpflanzenarten, neben Raps z.B. 

Weizen, Hafer, Baumwolle und Tabak, sind allopolyploid (BECKER 1993).  

Da die Genome der beiden Elternarten von Raps nur partiell homolog bzw. homoeolog sind, 

findet nur in sehr geringem Maße intergenomische Rekombination statt, so dass die beiden 

Genome intakt nebeneinander bestehen können (HENNIG 1998). LYDIATE et al. (1995) 

bezifferten die Häufigkeit von Rekombinationsereignissen zwischen den beiden Genomen mit 

0,2%.  

Die Verwandtschaftsbeziehungen zwischen Rübsen (B. rapa, AA), Schwarzem Senf (B. 

nigra, BB) und Kohl (B. oleracea, CC), sowie den drei natürlich vorkommenden 
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allopolyploiden Bastarden B. juncea (AABB), B. napus (AACC) und B. carinata (BBCC) 

wurden bereits 1935 von dem Koreaner U aufgedeckt (Abb. 1.2), und später auf 

cytogenetischer sowie biochemisch-molekularer Ebene genauer beschrieben (PRAKASH und 

CHOPRA 1993, SONG et al. 1995). 

 

Abb. 1.2: Verwandtschaftsbeziehungen der Brassica-Arten nach U (1935) 

1.6 Erweiterung der genetischen Diversität und Einsatz von 

Resynthesen in der Rapszüchtung 

Im Vergleich zu anderen ackerbaulichen Kulturpflanzen ist Raps eine relativ junge Art. Die 

parallele Entstehung von Raps an unterschiedlichen Orten und aus verschiedenen Formen der 

Ausgangsarten (KIMBER and MCGREGOR 1995) haben zwar zu einer gewissen genetischen 

Varianz innerhalb der Art geführt, jedoch konnte aufgrund der kurzen Zeitspanne zwischen 

der Entstehung der Art und ihrer Domestizierung kaum eine Weiterentwicklung stattfinden, 

welche mit der Zeit durch Mutation und Anpassung an neue Umwelten die genetische 

Diversität hätte erweitern können.  
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Die Qualitätszüchtung, die für die erfolgreiche Vermarktung von Körnerraps in jüngster Zeit 

essentiell war, hat die genetische Basis vermutlich zusätzlich eingeengt. So wiesen 

herkömmliche Rapssorten einen hohen Anteil an Erucasäure (C22:1) im Samenöl auf, das für 

die Verwendung im Nahrungsmittelbereich als Salatöl oder zur Margarineherstellung 

aufgrund der herzmuskelschädigenden Wirkung nachteilig ist. Darüber hinaus führten hohe 

Gehalte an Glucosinolaten zu einer Einschränkung der Verwendung des Koppelproduktes 

Rapsschrot in der Tierfütterung. Nachdem 1962 in der deutschen Sommerrapssorte ‚Liho’ 

Erucasäurefreiheit (0+-Qualität) entdeckt wurde und nur wenige Jahre später (1967) 

glucosinolatarme Pflanzen in der polnischen Sommerrapssorte ‚Bronowski’ identifiziert 

werden konnten, wurde 1981 ‚Librador’, die erste deutsche Sorte, die beide 

Qualitätsmerkmale vereint (00-Sorte), vom Bundessortenamt für den Anbau und Verkehr 

zugelassen (MAKOWSKI 2000). Somit sind die heutigen 00-Sorten auf wenige in den 1960er 

Jahren selektierte Pflanzen zurückzuführen. Dies hat zur Folge, dass für aktuelle, wichtige 

Zuchtziele die genetische Variation im Genpool von 00-Raps begrenzt ist, d.h. für bestimmte 

Merkmale die erwünschten Ausprägungsstufen, z.B. bezüglich Resistenz nicht vorhanden 

sind.  

Mit dem Ziel, die genetische Diversität zu erweitern und die neu erstellte Variabilität in der 

Rapszüchtung zu nutzen, wurden vielfach durch interspezifische Kreuzungen von Kohl und 

Rübsen neue Rapsformen experimentell synthetisiert oder Kreuzungen von Raps mit 

verwandten Brassica-Arten durchgeführt. Aufgrund der vielfach beschriebenen, 

unerwünschten agronomischen Eigenschaften, wie z.B. schlechte Fertilität, ungünstige 

Veränderung des Blütezeitpunktes und geringe Ertragsleistung der Resynthesen, die häufig 

nur ca. 60-70% des Kornertrags von angepassten Zuchtmaterial erreichen (GIRKE et al. 1999), 

werden Resynthesen hauptsächlich für Rückkreuzungen mit Elitezuchtmaterial und Sorten zur 

gezielten Verbesserung spezifischer Zuchtziele verwendet. Die direkte Verwendung von 

Resynthesen in semi-synthetischen Sorten, wie z.B. ‚Rapol’ und ‚Norde’ (LÜHS und FRIEDT 

1999), stellen Ausnahmen dar. Trotz der geringen Ertragsleistung sind Resynthesen für die 

Ertragszüchtung interessant. Anhand der Neukombination der Brassica A- und C-Genome 

können neue Genpools entwickelt werden, die in der Hybridzüchtung durch Kreuzung mit 

anderen genetisch diversen Formenkreisen in einer Erhöhung der potentiellen Heterosis 

resultieren können (GIRKE 2002).  
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Ein weiteres wichtiges Ziel, das durch interspezifische Kreuzungen erreicht werden soll, ist 

der Transfer von Resistenz gegen verschiedene Rapskrankheiten. CROUCH et al. (1994) haben 

Kreuzungen zwischen sechs verschiedenen B. rapa-Akzessionen und einer B. oleracea-Linie 

durchgeführt und die Nachkommenschaften hinsichtlich ihres Resistenzverhaltens nach 

Infektion mit Leptosphaeria maculans untersucht: Es konnten signifikante Unterschiede im 

Resistenzphänotyp zwischen den Linien festgestellt werden, wobei eine Linie sowohl im 

Gewächshaus nach künstlicher Infektion als auch unter Feldbedingungen hervorragende 

Resistenzeigenschaften zeigte. Für die Phoma-Resistenz der aus dieser Linie entwickelten und 

im Jahre 2000 zugelassenen Sorte ‚Surpass 400’ postulierten LI und COWLING (2003) eine 

dominante Vererbung. Dabei soll ein aus B. rapa ssp. sylvestris stammendes Resistenzallel, 

welches im Keimlingsstadium und in der adulten Pflanze exprimiert wird, für die Ausprägung 

der Resistenzeigenschaften verantwortlich sein. LI und SIVASITHAMPARAM (2003) berichteten 

vom „Zusammenbruch“ der monogenischen Resistenz von ‚Surpass 400’. So konnten bereits 

ein Jahr nach der Sortenzulassung Pflanzen mit ausgeprägten Krankheitssymptomen 

beobachtet werden. Weiterführende Versuche mit Einzelisolaten von L. maculans führten zu 

dem Ergebnis, dass bereits 4 von 18 getesteten Pilzisolaten in der  Lage waren, die 

monogenische Resistenz zu überwinden. 

Resistenzen aus B. rapa und B. oleracea gegenüber Plasmodiophora brassicae (Kohlhernie) 

wurden von DIEDERICHSEN und SACRISTAN (1996) mittels Resynthese in B. napus kombiniert 

und zwei Linien mit einem sehr hohen Resistenzniveau identifiziert. Vererbungsstudien mit 

diesen Linien lassen vermuten, dass dort zwei dominante, ungekoppelte Hauptgene für die 

Resistenz gegen Kohlhernie wirksam sind (DIEDERICHSEN et al. 1996). Zwei daraus 

entwickelte Winterrapssorten, ‚Mendel’ und ‚Tosca’, weisen jeweils eine rassenspezifische 

Resistenz auf. 

Resynthesen können ebenfalls für die Züchtung virusresistenter Rapslinien eingesetzt werden.  

DREYER et al. (2001) haben eine Resyntheselinie als Resistenzdonor zur Erstellung einer für 

das Rübsenvergilbungsvirus (TuYV) spaltenden DH-Population erstellt und einen Major-QTL 

nachgewiesen, welcher offenbar bis zu 50% der phänotypischen Varianz hinsichtlich 

Virusresistenz erklärt.  

Da im Genpool von Raps bislang keine Resistenz gegen die von Alternaria brassicae und A. 

brassicola verursachte Rapsschwärze nachgewiesen werden konnten, hat KLEWER (2005) ein 

umfangreiches Screening in acht verwandten Brassicaceae-Arten durchgeführt, um putative 
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Resistenzdonoren zu identifizieren. Interspezifische Kreuzungen zwischen B. napus und den 

vier Arten mit den besten Resistenzphänotypen (Brassica elongata, Sinapis alba, Diplotaxis 

tenuifolia und D. erucoides) wurden entwickelt und die Nachkommen sowie die erstellten 

Rückkreuzungsgenerationen hinsichtlich ihres Resistenzphänotyps untersucht. Nur 

Kreuzungen mit D. erucoides zeigten ein deutlich ausgeprägtes und stabiles 

Resistenzverhalten. Variable Spaltungsverhältnisse und variierende Chromosomenzahlen in 

allen Generationen sowie die geringe Fertilität dieses Materials verdeutlichen die 

Schwierigkeit des Einsatzes weiter Kreuzungen in der praktischen Züchtung. Bei der Nutzung 

von Resyntheseraps dagegen treten solche Schwierigkeiten nicht auf, da bei Vorhandensein 

der vollständigen Chromosomensätze von B. rapa und B. oleracea i.d.R. eine vollständige 

Kompatibilität mit herkömmlichem Raps (B. napus) besteht. 

Nachdem ein umfangreiches Screening auf Resistenz gegenüber V. longisporum im Genpool 

von Raps erfolglos geblieben war, haben HAPPSTADIUS et al. (2003) insgesamt 307 B. 

oleracea-Akzessionen untersucht und Resynthesen aus Kreuzungen mit den besten Kohl-

Herkünften regeneriert. Drei der sechs untersuchten Resynthesen zeigten signifikant weniger 

Krankheitssymptome als die als tolerant geltende Winterrapssorte ‚Express’. 

Neben der Introduktion von Krankheitsresistenzen ist die Erstellung von Raps-Resynthesen 

auch hinsichtlich anderer Merkmale wie z. B. der Samenfarbe von Interesse. SLOMINSKI et al. 

(1999) haben gezeigt, dass der Futterwert von Rapsmehl aus gelbsamigem Raps wegen des 

geringeren Faseranteils im Vergleich zu Mehl aus braun- oder schwarzsamigem Raps in der 

Geflügelproduktion signifikant erhöht ist. Mittels gezielter Kreuzung zweier Resynthesen, die 

sowohl im A- als auch im C-Genom Gene für Gelbsamigkeit trugen, und anschießender 

Selbstung, konnten gelbsamige Rapslinien identifiziert werden, deren Samenfarbeloci sowohl 

im A- als auch im C-Genom mit den jeweils rezessiven Allelen für Gelbsamigkeit homozygot 

vorlagen (RAHMAN 2001). 

Hinsichtlich der Qualitätszüchtung von Raps wurden mehrfach Resynthesen entwickelt, um 

die Fettsäurezusammensetzung des Rapsöls zu verändern. SEYIS et al. (2005) haben gezeigt, 

dass die genetische Diversität auch unter Berücksichtigung von Qualitätseigenschaften 

erweitert werden kann. Aus Kreuzungen zwischen erucasäurefreien Pflanzen der B. oleracea-

Varietäten ‚Ladozhskaya’ und ‚Kashirka’ und der erucasäurefreien B. rapa-Sorte ‚Asko’ 

wurden Resynthesen mit 0-Qualität (Erucasäurefreiheit) regeneriert. Ein weiteres 

Qualitätskriterium für 00-Raps – insbesondere in Kanada und den USA - ist der Gehalt an 
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gesättigten Fettsäuren (SCARTH und TANG 2006). RANEY et al. (1999) konnten in 

Zuchtpopulationen verringerte Anteile an gesättigten Fettsäuren von <6% identifizieren und 

nachweisen, dass der reduzierte Gehalt mit einer Reduktion aller gesättigter Fettsäuren 

einhergeht. Zur Verwendung als Nahrungsmittel ungeeignet, finden Öle mit hohen Gehalten 

an Erucasäure und Erucasäurederivaten in mehr als 200 technischen Anwendungen 

Verwendung (SCARTH und TANG 2006); MIETKIEWSKA et al. (2004) berichten sogar, dass 

mehr als 1000 Anwendungen von Erucasäure oder deren Derivaten patentiert wurden. Der 

natürliche Gehalt an Erucasäure im ursprünglichen Rapsöl liegt bei ca. 50%. Eine Steigerung 

dieses Gehalts dürfte auf ca. 67% limitiert sein, da die native sn-1-Acylglycerin-3-phosphat-

acyltransferase (LPAAT) von Raps die C22:1-Fettsäure nicht als Substrat akzeptiert und so 

die Besetzung aller drei Glycerinpositionen mit Erucasäure normalerweise nicht möglich ist 

(FRENTZEN und WOLTER 1999). FRIEDT und LÜHS (1998) beschreiben, dass die 

Erucasäuregehalte in den Elternarten von Raps zwischen 30-61% (B. rapa) und 28-63% (B. 

oleracea) variieren; die Autoren konnten anhand der Resynthese neue Rapslinien mit einem 

Erucasäuregehalt von bis zu 60% entwickeln.  

Während in den diploiden Brassica-Arten ein Selbstinkompatibilitätssystem wirksam ist, sind 

aktuelle Rapssorten normalerweise selbstkompatibel und daher zur Selbstbefruchtung in der 

Lage. RAHMAN (2005) hat die Kombination der Selbstinkompatibilitätsallele aus B. oleracea 

und B. rapa in Raps untersucht und mehrere Resynthesen mit einer deutlich ausgeprägten, 

dominanten Selbstinkompatibilität beobachtet, die untereinander kreuzbar waren. Die 

Nutzung dieser Linien zur Hybridsaatguterzeugung kann nur über einen Ramsch zweier aus 

unterschiedlichen Mutterlinien entwickelten Einfachhybriden [(AxB)+(CxD)] erfolgen, da die 

beiden Einfachhybriden (single crosses) AxB und CxD jeweils selbstinkompatibel, jedoch 

miteinander kreuzbar sind. 

Die neue Variation in der Merkmalsausprägung von Resynthesen ist nicht allein in der 

Kombination des Kohl- und Rübsengenoms begründet. Vielmehr entwickeln Polyploide 

oftmals neuartige, von ihren Eltern abweichende Phänotypen. So wiesen Rapslinien, die durch 

Selbstbestäubung derselben Primärresynthese entwickelt wurden und somit genetisch 

identisch sein sollten, signifikante Unterschiede in mehreren Merkmalen auf (SCHRANZ und 

OSBORN 2004). Die genetischen Mechanismen, die diese phänotypische Variation bewirken, 

sind noch nicht genau geklärt, es wird jedoch vermutet, dass umfangreiche genomische 

Neuordnungen, wie z.B. nicht-reziproke Transpositionen (OSBORN et al. 2003, UDALL et al. 
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2005), der Ursprung bzw. mit verantwortlich für phänotypische Veränderungen sind (PIRES et 

al. 2004). 

1.7 Genetische Kartierung von quantitative trait loci (QTL)  

Viele agronomisch relevante Eigenschaften, wie z.B. Ertrag, Qualität und 

Krankheitsresistenzen, sind polygenisch vererbt (ASINS 2002; COLLARD et al. 2005). Die an 

der Ausprägung eines bestimmten Phänotyps beteiligten Gene können bekanntlich 

miteinander, mit anderen Genen oder mit „der Umwelt“ interagieren. Da Gene bei 

Polyploiden in mehr als zwei Zustandsformen vorliegen und somit multiple Allelie herrscht, 

führt die unterschiedliche Kombination von Allelen zu einer quantitativen 

Merkmalsausprägung und nicht wie bei monogenisch vererbten Eigenschaften zu deutlich 

unterscheidbaren Phänotypklassen.  

Im Allgemeinen wird davon ausgegangen, dass quantitative Merkmale durch eine größere 

Zahl von Genen mit geringer Wirkung und von wenigen identifizierbaren Genen mit großem 

Effekt beeinflusst werden. Die einzelnen Genorte, die gemeinsam ein quantitatives Merkmal 

bestimmen, werden als quantitative trait loci (QTL) bezeichnet. Die Detektion und 

Lokalisierung von Loci mit nachweislichem Effekt sowie die Bestimmung der Effektstärke 

wird als QTL-Analyse bezeichnet. Hierbei werden genetische Daten aus einer 

Kopplungsanalyse gemeinsam mit den phänotypischen Merkmalsdaten verrechnet und so 

Zusammenhänge zwischen polymorphen Markern und dem Merkmal sowie Umwelteffekte 

aufgedeckt. Die Genauigkeit einer QTL-Analyse ist abhängig von der Anzahl polymorpher 

Marker, der Größe der Kartierungspopulation, der Qualität (Markerdichte und -verteilung) der 

genetischen Kopplungskarte und der Aussagekraft der statistischen Datenanalyse. 

Grundsätzlich können drei Methoden zur Detektion von QTL unterschieden werden. Die 

einfachste Methode (single point analysis) kann unabhängig von Kopplungskarten 

durchgeführt werden. Bei dieser Analyse wird lediglich die Assoziation der genutzten Marker 

mit der untersuchten Eigenschaft überprüft und diese auf Signifikanz getestet. 

Kopplungsdaten können sowohl im Falle des simple interval mapping (SIM) als auch bei dem 

composite interval mapping (CIM) in die QTL-Berechnung einbezogen werden. Dies hat den 

Vorteil, dass bestehende Kopplungsbeziehungen zwischen den Markern mit in die 

Verrechnung eingehen, wodurch im Gegensatz zur Einzelmarkeranalyse Rekombinations-
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ereignisse zwischen den Markern kompensiert werden können und dadurch eine höhere Güte 

des Tests erreicht wird. Die QTL-Analyse mittels CIM-Methode kombiniert die beschriebene 

Intervallanalyse mit einer linearen Regression, wodurch eine präzisere und effektivere 

Detektion von QTL möglich ist (COLLARD et al. 2005).  

Die Resistenz gegenüber Krankheiten und Schädlingen spielt eine wichtige Rolle in der 

Pflanzenzüchtung. Jedoch wird die QTL-Analyse von Resistenzeigenschaften oftmals durch 

spezielle Interaktionen zwischen Pflanze und Pathogen erschwert. So erfolgt die Bonitur der 

Krankheitssymptome bzw. der Resistenzausprägung i.d.R. ordinalskaliert anhand weniger 

Kategorien, d.h. eine Phänotypisierung des natürlichen, fließenden Übergangs von ‚anfällig’ 

bis ‚resistent’ ist nicht möglich. Darüber hinaus kann die Infektion mit verschiedenen Rassen 

oder Isolaten unterschiedliche Phänotypen und entsprechende QTL-Profile bewirken, was 

eine allgemeingültige Aussage über das Resistenzverhalten von Pflanzen gegenüber einer 

Krankheit erschwert. Auch kann die Inokulationsmethode und der Zeitpunkt der Inokulation 

das Auftreten von QTL beeinflussen (ASINS 2002). Trotz dieser Einschränkungen stellt die 

QTL-Analyse von quantitativen Resistenzen ein sehr leistungsfähiges Werkzeug zur 

Identifizierung und Charakterisierung von Resistenzgenen dar, das letztendlich auch die 

Pyramidiserung und damit die Entwicklung von dauerhaften Resistenzen ermöglichen kann 

(YOUNG 1996). 

Für B. napus wurden bereits zahlreiche Kopplungskarten erstellt und QTL zur Lokalisierung 

verschiedener Gene berechnet. SNOWDON et al. (2007) geben einen Überblick zu QTL-

Analysen, die an Raps und verwandten Brassica-Arten durchgeführt wurden. Neben QTL-

Analysen zu Samen-, Öl- und Mehlqualität sowie hinsichtlich morphologischer und 

ertragsbezogener Eigenschaften ist die Analyse quantitativer Resistenzeigenschaften von 

großer Bedeutung für die Züchtung. So wurden mittels dieser Technik Resistenzgene gegen 

verschiedene Pilzkrankheiten, wie z.B. die Wurzelhals- und Stängelfäule (CROUCH et al. 

1994) und die Kohlhernie (DIEDERICHSEN und SACRISTAN 1996) lokalisiert und gekoppelte 

Marker identifiziert. Dagegen wurden Arbeiten zur Aufklärung der Resistenz gegen V. 

longisporum bislang noch nicht durchgeführt bzw. waren vor dieser Arbeit in der Literatur 

noch nicht dokumentiert. 
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2 Zielsetzung 

Wesentliches Ziel der vorliegenden Arbeit war es, V. longisporum-resistente B. napus-Linien 

zu erstellen, die als Basismaterial Eingang in die praktische Züchtung finden können. Zur 

Identifizierung neuer Resistenzquellen wurden verschiedene B. rapa- und B. oleracea-Linien 

für Resistenztests am Institut für Pflanzenpathologie und Pflanzenschutz der Universität 

Göttingen bereitgestellt. Anhand interspezifischer Kreuzungen zwischen partiell V. 

longisporum-resistenten B. rapa- und B. oleracea-Linien und anschließende Regeneration 

mittels Embryo rescue-Verfahren sollten neue, potentiell resistente B. napus-Linien 

entwickelt werden. Nach Diploidisierung und Vermehrung der Rapsresynthesen sollten die 

Linien hinsichtlich V. longisporum-Resistenz phänotypisiert werden und somit eine 

Validierung, ob die Resistenzgene der Elternspezies auch in den Resyntheserapslinien 

wirksam sind, erfolgen.  

Für die Entwicklung von DH-Populationen, die für das Merkmal V. longisporum-Resistenz 

spalten, sollten verschiedene RS-Linien mit unterschiedlicher genetischer Basis ausgewählt 

werden, um in Zukunft ein möglichst vielseitig verwendbares Set von molekularen 

Selektionsmarkern für die Züchtung entwickeln zu können.  

Darüber hinaus sollte eine erste QTL-Analyse bezüglich V. longisporum-Resistenz in Raps 

(B. napus) durchgeführt werden. Die Lokalisierung und Charakterisierung der in Raps 

relevanten Resistenzloci sollte zu einem besseren Verständnis der V. longisporum-Resistenz 

beitragen. Auf diese Weise sollten die Voraussetzungen für die spätere Entwicklung von 

molekularen Selektionsmarkern für die praktische Resistenzzüchtung geschaffen werden. 

Hiermit könnte in Zukunft das in den Ausgangsarten von Raps vorhandene Resistenzpotential 

in der Rapszüchtung gezielter genutzt und zur Erhöhung der Widerstandskraft kommerzieller 

Winterrapssorten gegen V. longisporum eingesetzt werden. 
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4 Diskussion 

4.1 Erweiterung der genetischen Diversität von Brassica napus 

und deren Nutzung in der Resistenzzüchtung 

Bedingt durch die züchterischen Fortschritte hinsichtlich der Samenqualität ist der Rapsanbau 

hierzulande in den letzten Jahren auf bis zu 1,5 Mio. ha gestiegen. Vermutlich aufgrund des 

verstärkten Anbaus konnte sich das Pathogen Verticillium longisporum als neue bedeutende 

Rapskrankheit, der sog. krankhaften Abreife, etablieren. Trotz eines intensiven 

Resistenzscreenings im Genpool von Raps konnten bis dato keine Linien mit ausgeprägter 

Resistenz gegen diese Krankheit identifiziert werden (HAPPSTADIUS et al. 2003). Abgesehen 

von dem direkten Ertragsausfall ist die fehlende Resistenz hier als besonders kritisch zu 

beurteilen, da das Pathogen durch den Anbau anfälliger Sorten im Boden angereichert wird. 

Für eine nachhaltige Rapsproduktion ist daher die Erweiterung des Genpools um 

Resistenzressourcen gegen V. longisporum dringend erforderlich, da die Befallshäufigkeit und 

–stärke besonders in traditionellen Rapsanbaugebieten zunimmt, und die verursachten 

Ernteverluste ein nicht kalkulierbares Risiko für den Landwirt darstellen. 

Der Genpool von B. napus kann durch interspezifische Kreuzung zwischen ausgewählten 

Genotypen der Ausgangsarten B. rapa L. und B. oleracea L. effektiv erweitert werden (Raps-

Resynthese). Dies ist für die Rapszüchtung von besonderem Interesse, da der Ölraps aufgrund 

seiner Entstehungsgeschichte im Vergleich zu anderen Kulturarten nur eine geringe 

genetische Diversität aufweist und somit die Variation für einige Merkmale gering ist. Daher 

ist eine Erweitung der genetischen Ressourcen erforderlich, um Merkmale wie Ertrag, 

Qualität und Resistenz gegen Krankheiten und Schaderreger weiter zu verbessern. 
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 4.2 Identifikation neuer Resistenzressourcen in den 

Ausgangsarten von Raps, B. rapa und B. oleracea 

Die Einlagerung von Resistenzen aus verwandten Brassica-Arten anhand intergenerischer 

Kreuzungen bzw. die experimentelle „Resynthese“ von Raps mittels interspezifischer 

Hybridisierung resistenter Elternlinien stellen eine wichtige Strategie zur Erweiterung der 

engen genetischen Basis von B. napus in der Resistenzzüchtung dar. 

Die Brassica-Arten B. nigra, B. juncea und B. carinata, die das B-Genom allein oder in 

Kombination mit anderen Genomen enthalten, wurden vielfach für die Übertragung von 

Resistenz gegen Leptosphaeria maculans (anamorph Phoma lingam) auf Raps genutzt 

(CHÈVRE et al. 1996, DIXELIUS 1999, ROY 1978, SACRISTAN UND GERDEMANN 1986, STRUSS 

et al. 1996). Dabei hat sich jedoch die weitere züchterische Entwicklung von Rapslinien mit 

B-Genom Resistenz in vielen Fällen als schwierig herausgestellt. Dieses Problem stellt sich 

bei Verwendung von B. rapa und B. oleracea als Resistenzdonoren nicht, da die Genome der 

beiden Ausgangsarten von Raps im amphidiploiden Genom von B. napus enthalten sind 

(PARKIN et al. 1995). Autoren wie CROUCH et al. (1994) sowie DIEDERICHSEN und SACRISTAN 

(1996) haben Resistenzen gegen L. maculans bzw. Plasmodiophora brassicae erfolgreich aus 

B. rapa in B. napus übertragen und so zur Entwicklung neuer Winterrapssorten mit Resistenz 

gegen die Wurzelhals- und Stängelfäule (L. maculans) bzw. die Kohlhernie (Plasmodiophora 

brassicae) beigetragen. In beiden genannten Fällen wurde die Resistenz jedoch in kurzer Zeit 

von neuen virulenten Rassen des jeweiligen Pathogens überwunden. Andererseits ermöglicht 

die Identifizierung genetisch diverser Resistenzressourcen in verschiedenen B. rapa- und B. 

oleracea-Genotypen die Kombination unterschiedlicher Resistenzgene. Durch Kombination 

von mehreren, verschiedenen Resistenzgenen (sog. Pyramidisierung) kann der Überwindung 

der Resistenz gezielt entgegengewirkt werden, da anhand des Zusammenspiels verschiedener 

aktiver und passiver Abwehrmechanismen ggf. eine umfassende und dauerhafte 

Widerstandsfähigkeit gegen eine Krankheit vermittelt wird. Die Identifizierung von 

resistenten B. rapa- und B. oleracea-Genotypen und die anschließende Kombination von 

Resistenzgenen aus beiden Genomen in Resyntheselinien stellt einen ersten Schritt für diese 

Pyramidisierung dar. Zur weiteren Entwicklung einer besonders effektiven und dauerhaften 

Resistenz müssten jeweils die wirksamsten Allele der einzelnen Gene in einer Linie 

akkumuliert werden (SANCHEZ et al. 2000). 
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Anhand eines umfangreichen Materialscreenings von B. oleracea- und B. rapa-

Genbankakzessionen zur Analyse der Resistenzreaktion gegenüber V. longisporum konnten in 

beiden Arten bisher unbekannte Resistenzquellen identifiziert werden. Die untersuchten B. 

oleracea-Herkünfte 1428 (Kashirka 202) und 2070 (Ladozhskaya) zeigten nach künstlicher 

Infektion eine ausgeprägte Resistenz. Kashirka 202 spaltet für Erucasäuregehalt im Samenöl, 

und einzelne Genotypen dieser Herkunft kombinieren Verticillium-Resistenz mit 

Erucasäurefreiheit.. Im B. rapa-Genpool scheint Verticillium-Resistenz deutlich seltener 

vorzukommen, jedoch konnten moderat resistente Genotypen in den B. rapa-Akzessionen 

13444 und G454 (Chinakohl ‚Granat’) identifiziert werden. Darüber hinaus wurden 

Resistenzen in erucasäurefreien und glucosinolatarmen B. rapa-Genotypen identifiziert. Die 

Kombination dieser A- und C-Genom Resistenzen in resynthetisierten Rapslinien stellt ein 

sehr wertvolles Ausgangsmaterial für die Erweiterung der genetischen Variation bezüglich 

quantitativer V. longisporum Resistenz in Körnerölraps dar.  

4.3 Einlagerung von Resistenzen gegen V. longisporum in den 

Brassica napus-Genpool mittels Resynthese 

Die Kombination verschiedener Resistenzen aus beiden B. napus-Ausgangsarten resultierte in 

einer Vielzahl resistenter RS-Linien, deren Resistenz signifikant besser war als das der Sorte 

‚Express’, welche als die toleranteste aktuelle Winterrapssorte gilt. Die Resyntheselinien, die 

aus interspezifischen Kreuzungen zwischen resistenten Individuen der Rübsen-Akzession 

56515 und der Kohl-Herkunft 8207 entwickelt wurden, wiesen im Resistenztest die besten 

Ergebnisse auf, aber auch Individuen aus anderen B. rapa-Akzessionen zeigten im 

Resistenztest partiell resistente Phänotypen . 

Es wurde beobachtet, dass der Standardfehler der Mittelwerte der B. rapa- und B. oleracea-

Akzessionen deutlich größer war als derjenige der Resyntheselinien. Das lässt auf 

Heterozygotie der Genbankakzessionen  schließen. In den diploiden Brassica-Arten ist ein 

sporophytisches, homomorphes Selbstinkompatibilitätssystem wirksam, das Selbstbe-

fruchtung verhindert und daher Auskreuzung fördert. Es ist daher anzunehmen, dass die 

Pflanzen, die für die interspezifischen Hybridisierungen verwendet wurden, an den relevanten 

Resistenzgenloci heterozygot waren. Diese Annahme wird durch die große Variation 

hinsichtlich der Resistenzantwort von Resyntheselinien mit den gleichen resistenten 
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Elternlinien unterstützt. Die Kreuzung solcher heterozygoter Pflanzen führt zu 

unterschiedlichen Kombinationen von Resistenz- bzw. Anfälligkeitsallelen in den 

Nachkommenschaften und somit, je nach Vorhandensein effektiver oder ineffektiver Allele, 

zu einem resistenten oder anfälligen Phänotyp. Demzufolge sind die resistentesten 

Resyntheselinien auf eine maximale Anreicherung (Kombination) effektiver Allele 

zurückzuführen. Das sporophytische Selbstinkompatibilitätssystem der diploiden Brassica-

Arten ist im amphidiploiden Raps i.d.R. nicht wirksam, jedoch konnte in den 

Resyntheselinien eine breite Variation hinsichtlich der Selbstfertilität beobachtet werden. Die 

in der vorliegenden Arbeit für die weiterführende Resistenzzüchtung ausgewählten 

Resyntheselinien zeichneten sich durch eine hohe Fertilität und guten Selbstungssamenansatz 

aus, was sie zu brauchbaren Kandidaten für Rückkreuzungsprogramme macht, um die 

Resistenzen in Elitezuchtmaterial zu übertragen. 

Die simultane Introgression verschiedener Resistenzgene ist insbesondere bei quantitativen 

Resistenzen schwierig, wenn die Selektion nur anhand einer Phänotypisierung des 

Resistenzverhaltens durchgeführt werden kann. Daher ist die Entwicklung molekularer 

Marker zur Pyramidisierung unterschiedlicher Resistenzgene aus den A- und C-Genomen 

wünschenswert, um sicherzustellen, das resistente Genotypen so viele effektive 

Resistenzallele wie möglich besitzen. Hierfür wurden zur Entwicklung von spaltenden 

Kartierungspopulationen die identifizierten resistenten Resyntheselinien unterschiedlicher 

Herkünfte  mit V. longisporum-anfälligen Eliterapssorten gekreuzt. Eine Phänotypisierung der 

resultierenden spaltenden Populationen bzgl. Resistenz sowohl im Gewächshaus als auch im 

Feld wird es ermöglichen, Rückschlüsse auf die genetische Basis der verschiedenen 

Resistenzen zu ziehen. Darüber hinaus wird mittels QTL-Analyse ein erster Schritt in 

Richtung Entwicklung von Selektionsmarkern (SSRs), die mit den wirksamsten 

Resistenzgenen eng gekoppelt sind, gemacht. Anhand dieser Marker können viel 

versprechendene resistente Rapslinien für die weitere Entwicklung V. longisporum-resistenter 

Rapssorten selektiert werden.  
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4.4 Kombination von Resistenz- und Qualitätseigenschaften in 

resynthetisierten Rapslinien  

Mit den aus interspezifischen Kreuzungen zwischen verschiedenen B. rapa und B. oleracea-

Herkünften hervorgegangenen neuartigen Rapsformen kann der Raps-Genpool erweitert und 

damit die erforderliche genetische Grundlage für die Verbesserung wichtiger Eigenschaften 

wie Kornertrag, Samenqualität sowie Krankheits- und Schädlingsresistenz geschaffen werden. 

In der Regel sind neue Resistenzgene aus Basismaterialien wie Resyntheseraps mit einer 

großen genetischen Last (linkage drag) behaftet, die unerwünschte Eigenschaften wie 

schlechte Fertilität, geringe Ertragsleistung und mangelhafte Saatgutqualität mit sich bringt. 

Die Einführung spezifischer Merkmale aus neuartigen Rapsformen in die praktische Züchtung 

erfordert daher eine intensive Bearbeitung des Materials, wobei durch aufwändige 

Rückkreuzungen die gewünschten Merkmale von Resynthesen auf Elitezuchtmaterial 

übertragen und linkage drag-Effekte minimiert werden. Sofern mehrere positive 

Eigenschaften im Basisgenotyp bereits kombiniert vorliegen, können Rückkreuzungs-

programme ggf. erheblich erleichtert werden.  

Die resistenteste Linie dieser Studie, FS B1/3.3, trägt durch die Kombination der C-Genom 

Resistenz aus der B. oleracea-Sorte Kashirka 202 mit der V. longisporum-Toleranz der A-

Genom Donoren vermutlich eine polygenische und damit potentiell dauerhafte, quantitative 

Resistenz. Darüber hinaus weist FS B1/3.3 ein Fettsäureprofil auf, das vergleichbar mit dem 

konventioneller Winterrapssorten ist. Vor allem die weitgehende Erucasäurefreiheit dieser 

Linie und der hohe Ölsäure-Anteil im Samenöl sind für Resyntheseraps selten vorkommende 

Qualitätseigenschaften. Somit stellt FS B1/3.3 ein besonders wertvolles Erbmaterial für eine 

rekurrente Selektion zur schnellen Übertragung der Resistenz auf Elitezuchtmaterial mit 00-

Qualität dar. 

4.5 Lokalisierung von Resistenz-QTL in Resyntheseraps-

Nachkommen 

In einer QTL-Kartierung wurden Loci für V. longisporum-Resistenz aus einer 

resynthetisierten Rapslinie identifiziert. Obwohl die Unterschiede im Resistenzgrad innerhalb 

der verwendeten DH-Population relativ gering waren, konnten vier signifikante QTL, die 
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insgesamt 45,7% der phänotypschen Varianz des Krankheitsindex erklären, in verschiedenen 

Umwelten detektiert werden. Genotypen, in denen die flankierenden Marker aller vier 

identifizierten Resistenz-QTL aus dem resistenten Elter stammten, zeigten eine stark 

verbesserte Resistenz gegenüber solchen Linien, bei denen die QTL-Allele aus dem anfälligen 

Elter stammten. Zwar variierte der Beitrag zum Resistenzphänotyp der einzelnen 

signifikanten QTL nur zwischen 6,6 und 12,5%, jedoch konnten die QTL auf N14 und N15 

konsistent in verschiedenen Experimenten, welche unterschiedliche Infektions- und 

Umweltbedingungen aufwiesen, bestätigt werden. Somit scheinen diese beiden Loci eine 

wichtige Rolle in der Resistenzantwort gegen V. longisporum zu spielen. Drei der detektierten 

QTL wurden auf N14, N15 unf N18 im C-Genom lokalisiert, wodurch B. oleracea als 

Resistenzquelle bestätigt wird. Zusätzlich konnte allerdings auch ein vierter QTL auf dem A-

Genom-Chromosom N6 identifiziert werden. Dies deutet entweder darauf hin, dass dieses 

Resistenzallel vom B. rapa-Elter der hier eingesetzten resistenten Resyntheselinie stammt, 

oder dass dieses Gen mittels homoeologer oder nicht-homoeologer Rekombination bzw. 

Translokation vom C- ins A-Genom verlagert wurde. Letzteres Phänomen kommt in neu-

synthetisierten Rapsformen häufig vor (UDALL et al. 2005).  

Die Einführung neuer Resistenzgene in Elitezuchtmaterial erfordert ein effektives 

Resistenzscreening sowie intensive Rückkreuzungsprogramme. Eng mit einem Resistenzgen 

gekoppelte Marker können hierbei den Arbeitsaufwand und die erforderliche Zeitspanne, die 

für den Transfer der Resistenz, die Kombination verschiedener Resistenzgene und die 

Entwicklung neuer Sorten benötigt wird, erheblich verringern. Dies ist insbesondere dann der 

Fall, wenn die phänotypische Selektion resistenter Pflanzen sehr arbeitsintensiv, 

unzuverlässig oder zeitaufwändig ist. Die in dieser Arbeit identifizierten QTL stellen einen 

Ausgangspunkt für die nachfolgende Entwicklung eng gekoppelter Marker dar, welche die 

Introgression der V. longisporum-Resistenz aus den Resyntheselinien in Elitezuchtmaterial 

maßgeblich unterstützen werden. Die flankierenden Marker der vier Resistenz-QTL stellen 

darüber hinaus einen Ausgangspunkt für eine karten- oder syntäniegestützte Klonierung der 

beteiligten Resistenzgene dar. Die Möglichkeit, Informationen und Kandidatengene aus der 

mit Raps eng verwandten Modellpflanze Arabidopsis thaliana zu nutzen, verbessert sich 

stetig mit dem Voranschreiten der Sequenzierung von B. rapa und der Aktualisierung der 

Syntänie zwischen den Brassica- und Arabidopsis-Genomen. Die Genomsequenzierung von 

A. thaliana wurde im Jahre 2000 abgeschlossen und es liegen umfangreiche Daten über die 

Funktion der ca. 28000 identifierten Gene vor. Arabidopsis und Brassica sind eng 
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miteinander verwandt, allerdings sind genomanalytische Ansätze wegen des kleinen Genoms, 

der bekannten Genomsequenz sowie der bereits vorliegenden, umfangreichen Transkriptom- 

und Expressionsdaten in A. thaliana wesentlich einfacher als in B. napus. Die Homologie 

zwischen Arabidopsis und Brassica wird auf 80-90% geschätzt (SCHMIDT 2002), wodurch die 

Identifizierung orthologer Brassica-Kopien von aussichtsreichen Arabidopsis-

Kandidatengenen gut möglich ist. Der Vergleich der physischen Karten von Brassica und 

Arabidopsis und die bereits vorhandenen Kenntnisse über bestehende Syntänien stellen sehr 

gute Voraussetzungen für die Feinkarierung, die Genklonierung und die Entwicklung 

molekularer Marker für markergestützte Selektion dar (SNOWDON et al. 2007).  

Bisher ist nur wenig über Verticillium-Resistenz in A. thaliana und deren Vererbung bekannt. 

Jedoch wurden einige Loci identifiziert, die das Resistenzverhalten gegenüber V. longisporum 

und der nah verwandten Art V. dahlie beeinflussen. Das Gen RFO1, welches in Arabidopsis 

Resistenz gegen Fusarium oxysporum vermittelt, ist auch in die Resistenzantwort gegen V. 

longisporum involviert (JOHANSSON et al. 2006), während der Locus VET1 (Verticillium 

tolerance 1) zur Resistenz gegen V. dahlie beiträgt (VERONESE et al. 2003). Bei einigen 

Ökotypen von A. thaliana scheint VET1 eine veränderte Pflanzenentwicklung zu bewirken, 

welche mit der durch das Pathogen verursachten Zerstörung des Gewebes und der Freilassung 

von Mikrosklerotien in späten Stadien der Infektion interagieren. RFO1 wurde auf 

Chromosom 1 von A. thaliana lokalisiert, während VET1 auf Chromosom 4 kartiert wurde 

(VERONESE et al. 2003).  

Die in der vorliegenden Arbeit erhobenen Markerdaten gestatten es noch nicht, detaillierte 

Schlüsse über potentielle Syntänien zwischen den identifizierten QTL und den 

entsprechenden Regionen im A. thaliana-Genom zu ziehen. Die Klonierung und Kartierung 

von B. napus-Sequenzen mit Homoeologie zu den Arabidopsis-Chromosomenbereichen um 

die Gene RFO1 und VET1 würde aber Auskunft geben, ob diese Regionen mit relevanten 

Resistenz-QTL in B. napus korrespondieren. Darüber hinaus könnte eine vergleichende 

Genomanalyse weitere homoeologe Resistenzgenloci in den Genomen von B. oleracea und B. 

rapa aufdecken und damit die Möglichkeit zur Generierung zusätzlicher genetischer 

Diversität für Resistenz gegenüber V. longisporum eröffnen. Langfristig betrachtet dürfte die 

Identifizierung sowie die markergestützte Kombination mehrerer Resistenzen die 

Entwicklung von neuen Rapsgenotypen mit polygenischer Resistenz gestatten und damit zu 

einer nachhaltigen Kontrolle von Verticillium longisporum im Rapsanbau beitragen.  
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5 Zusammenfassung 
Der in den letzten Jahren kontinuierlich gestiegene Bedarf an Rapsöl im Food- und Non-

Food-Bereich und die damit verbundene Ausweitung des Winterrapsanbaus hat in Mittel- und 

Nordeuropa zu einem verstärkten Auftreten des bodenbürtigen Pathogens Verticillium 

longisporum geführt, wodurch sich die sog. krankhafte Abreife als neue wichtige Krankheit 

im Rapsanbau etablieren konnte. Im Genpool von Brassica napus ist bislang keine Resistenz 

gegen V. longisporum bekannt. Deshalb sollten im Rahmen dieser Arbeit zunächst B. rapa- 

und B. oleracea-Genbankherkünfte hinsichtlich ihres Resistenzverhaltens gegenüber V. 

longisporum untersucht werden, um resistente Eltern für interspezifische Hybridisierungen 

auszuwählen. Über Kreuzungen zwischen resistenten B. rapa- und B. oleracea-Genotypen 

sollten anschließend die in den Ausgangsarten identifizierten Resistenzen in neuartige 

Rapsformen (Resyntheseraps) und somit in den B. napus-Genpool transferiert werden. 

Mithilfe von Resistenztests konnte bei den B. rapa-Akzessionen 13444, G454 (beides 

Chinakohl) und einer blütenblattlosen Rübsenlinie ein moderat-resistenter Phänotyp 

festgestellt werden. Zusätzlich zu einigen bereits in der Literatur beschriebenen resistenten B. 

oleracea-Akzessionen wurde die russische Weißkohlsorte Kashirka 202 (Akzessionsnummer 

1428) als neue C-Genom-Quelle für V. longisporum-Resistenz identifiziert. Nach 

interspezifischen Kreuzungen dieser putativ resistenten Ausgangslinien konnten zahlreiche 

Resynthesen identifiziert werden, die nach künstlicher Inokulation mit V. longisporum 

signifikant weniger Krankheitssymptome zeigten als die tolerant eingestufte Referenzsorte 

‚Express’. Insbesondere zeichneten sich einige weitere Resyntheselinien aus der Kreuzung B. 

rapa 56515 (Chinakohl ‚He Tou Zao’) x B. oleracea 8207 (syrische Wildkohlsammlung) 

durch eine ausgeprägte Resistenz aus. Eine sehr gute V. longisporum-Resistenz wurde 

ebenfalls in Resynthesen aus Kreuzungen zwischen Kashirka 202 und Ölrübsenlinien mit 00- 

bzw. 0+-Qualität festgestellt. Aufgrund genetischer Variation für Erucasäuregehalt in 

Kashirka 202 zeichneten sich einige dieser Resistenzträger auch durch weitgehend 
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erucasäurefreies Öl, manche zusätzlich durch einen moderaten Samenglucosinolatgehalt aus. 

Diese Kombination von Verticillium-Resistenz mit 0+-Qualität stellt ausgesprochen 

wertvolles Material für Rückkreuzungen mit Elitezuchtmaterial dar.  

Um die genetische Basis der Resistenz zu beleuchten und einen ersten Schritt zur 

Entwicklung von Werkzeugen für eine markergestützte Selektion zu machen, wurde erstmals 

eine QTL-Analyse (quantitative trait loci) für V. longisporum-Resistenz in B. napus 

durchgeführt. Hierfür wurde in einer für V. longisporum-Resistenz spaltenden 

doppelhaploiden (DH) Population eine genetische Kopplungskarte anhand von AFLP- 

(amplified fragment length polymorphism), SSR- (simple sequence repeat) und RFLP- 

(restriction fragment length polymorphism) Markern erstellt und signifikante Resistenz-QTL 

aufgrund von Daten aus künstlichen Inokulationen der DH-Linien mit V. longisporum-

Isolaten in vier Gewächshausexperimenten ermittelt: Insgesamt konnten vier signifikante 

QTL identifiziert werden, die zusammen 45,7% der phänotypischen Varianz für V. 

longisporum-Reaktion in dieser Kreuzung erklärten. Für die Entwicklung von molekularen 

Markern zum Einsatz für eine markergestützte Selektion eignen sich insbesondere zwei 

Resistenz-QTL auf den Chromosomen N14 und N15, die in mehreren unabhängigen 

Experimenten detektiert wurden und offenbar eine nur geringe Umweltinteraktion aufweisen,. 

Die entsprechenden Genomregionen und die mit den QTL eng gekoppelten Marker sollen in 

weiterführenden Arbeiten als Ausgangspunkt für vergleichende Analysen verschiedener 

Resistenzquellen verwendet werden. Ferner können sie für eine karten- und syntäniegestützte 

Klonierung der beteiligten Gene sowie zur Pyramidisierung unterschiedlicher Resistenzallele 

in neuen Winterrapssorten dienen. 
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6 Summary 
 

Increasing demand for rapeseed oil in recent decades has led to intensified cultivation of 

oilseed rape (Brassica napus) in Northern Europe. This in turn has resulted in multiplication 

of the soil borne pathogen Verticillium longisporum and consequently in a serious expansion 

of wilt disease on rapeseed. In the gene pool of existing B. napus cultivars no resistance 

resources for Verticillium wilt are known. In this work B. rapa and B. oleracea gene bank 

accessions were screened for resistance to V. longisporum in order to identify resistance 

sources for potential use in oilseed rape breeding. Interspecific hybridisation of resistant B. 

rapa and B. oleracea genotypes was then used to produce resynthesised B. napus lines, with 

the aim of introducing the new resistances into the gene pool of elite oilseed rape. 

Pathogen tests with artificial inoculation and visual scoring of the infection resulted in the 

identification of the B. rapa accessions 13444, G454 (both Chinese cabbage) and an apetalous 

B. rapa genotype which exhibited a moderate resistance to V. longisporum. In addition to 

previously described resistant B. oleracea germplasm, the Russian white cabbage variety 

Kashirka 202 (accession no. 1428) was identified as a new source of V. longisporum 

resistance. Interspecific hybridisations of these putative resistant genotypes resulted in 

numerous resynthesised rapeseed lines that exhibited significantly reduced disease symptoms 

in comparison to the tolerant winter oilseed rape reference variety ‚Express’. Resynthesised 

rapeseed lines developed from hybridisations between B. rapa accession 56515 (Chinese 

cabbage ‘He Tou Zao’) and B. oleracea accession 8207 (a Syrian wild cabbage collection) 

showed a particularly strong resistance phenotype. Very good V. longisporum resistance was 

also observed in resynthesised rapeseed lines derived from crosses of Kashirka 202 with 

oilseed B. rapa varieties exhibiting 00 or 0+ seed quality. Because Kashirka 202 was found to 

segregate for the presence/absence of erucic acid in the seed oil, many of the resistant 
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resynthesised rapeseed lines were free of erucic acid, and some also possessed only moderate 

levels of seed glucosinolates. This combination of V. longisporum resistance with 0+ seed 

quality represents extremely valuable material for backcrossing with elite oilseed rape 

breeding lines. 

In order to investigate the genetics of V. longisporum resistance in B. napus, and as a first step 

towards the development of tools for marker-assisted selection, the first analysis of 

quantitative trait loci (QTL) for V. longisporum resistance in B. napus was performed. For 

this purpose a genetic linkage map was generated in a doubled haploid (DH) population 

segregating for the resistance, using amplified fragment length polymorphism (AFLP), simple 

sequence repeat (SSR) and restriction fragment length polymorphism (RFLP) markers. 

Resistance QTL were calculated using disease index data obtained from inoculations of the 

DH lines in four separate greenhouse experiments. Four QTL could be identified, which 

explain in total 45.7% of the phenotypic variance observed in the DH population. Two QTL 

on chromosomes N14 and N15 are of particular interest for further use in marker assisted 

breeding programs, because they were detected in several independent experiments and seem 

to exhibit only very few genotype-environment interactions. These two genome regions, and 

the markers that are closely linked to the respective QTL, will now form a basis for further 

studies aimed at comparative analyses of different resistance sources, map-based and synteny-

based cloning of the responsible resistance genes, and for pyramiding of different resistance 

alleles in new winter oilseed rape varieties. 
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8 Abkürzungsverzeichnis 
 

AA  Brassica A-Genom 

AFLP  Amplified Fragment Length Polymorphism 

AUDPC Area Under the Disease Progress Curve 

CC  Brassica C-Genom 

CIM  Composite Interval Mapping 

cM  centiMorgan 

DH  Doppelhaploid 

DI  Disease Index 

DNA  Deoxyribonucleic acid  

F  Filialgeneration 

LOD  Logarithm of Odds 

n  Anzahl der Chromosomen im haploiden Genom 

QTL  Quantitative Trait Locus 

P  Irrtumswahrscheinlichkeit 

R2  Bestimmtheitsmaß 

RAPD  Random Amplified Polymorphic DNA 

RFLP  Restriction Fragment Length Polymorphism 

RS  Resyntheseraps 

SIM  Simple Interval Mapping 
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ssp.  Subspecies 

SSR  Simple Sequence Repeat 

 

0+  Qualitätsbezeichnung für erucasäurefreien glucosinolathaltigen Raps 

00  Qualitätsbezeichnung für erucasäurefreien glucosinolatarmen Raps 
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