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Motivation und Ziele

Klimawandel und Dürreperioden stellen eine zunehmende Bedrohung für den Ertrag von Winterweizen dar.
Vor diesem Hintergrund ist es wichtig, die molekularen Grundlagen und Mechanismen von Trockenstress-
toleranz in Weizen aufzuklären. Von besonderer Bedeutung hierbei ist die Identifizierung von beteiligten
Genen, welche als Marker sowie direkt in Züchtungsprogrammen eingesetzt werden können. Im Projekt[1]

nutzten wir die Bayerische Magic Wheat Population (BMW)[2] , um die Diversität von Trockenstresstoleranz
im lokalen Material zu studieren. Dabei nutzen wir Isotopendiskriminierung (δ13C/12C) als physiologisches
Merkmal für die intrinsische Wassernutzungsfähigkeit (iWNE) in Weizen.

Trockenstresstoleranter Weizen
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Die genomweite Assoziationsstudie identifizierte
sechs signifikante genomische Regionen mit
Bezug zu δ13C/12C. Diese können als genetische
Marker für Trockenstresstoleranz dienen. 
Für das Projekt wurden die Extremsorten in Bezug 
auf δ13C/12C selektiert, und unter Trockenstress 
und Kontrollbedingungen phänotypisiert. Biomasse (a) und Tausendkorngewicht (TKG) (b)

Korrelation der Eigengene der Module mit Stress-
oder Kontrollbedingung (a) und δ13C/12C-
Gruppen (b) Korrelation mit Expression:
rot = positiv, blau = negativ

Analyse der 
differentiell 
exprimierten Gene 
(DEG) unter 
Trockenstress-
bedingung. 
rot: höhere 
Expression,
blau : niedrigere 
Expression
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Pearson‘s Korrelationsmatrix 
der agronomischen Eigenschaften
aus der Phänotypisierung.

Genomische Marker für WNE Phänotypisierung der extremen Linien
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