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ABSTRACT (IN DEUTSCH) I

Abstract (in Deutsch) 

Die Entwicklung von Weizensorten führte zu einer Verringerung der genetischen Varianz in den 

Kultursorten. Ziel der Arbeit war es die genetische Varianz von Dürre-Toleranz-Merkmalen 

aufzuzeigen. Um günstige exotische QTL-Allele in zwei AB-Populationen D84 und T84 zu 

identifizieren, die von Kreuzungen zwischen den deutschen Kultursommerweizen ‚Devon und 

Triso’ und dem synthetischen hexaploiden Weizen mit der Akkzession Syn084 abstammen, wurde 

die Advanced-Backcross-QTL (AB-QTL) Analyse angewendet. In drei unabhängigen 

Untersuchungen wurden im Gewächshaus Daten von jeweils 177 (D84) und 223 (T84) 

Rückkreuzungslinien mit ’normaler Bewässerung-’ und ’Trockenstress-Behandlung’, in zwei 

aufeinanderfolgenden Jahren,  Experiment 1 und 2 (2004 und 2005) und in nur einem Jahr 

Experiment 3 (2005) ausgewertet. Dabei wurden 11 agronomische, 7 morphologische Merkmale 

und die Kohlenstoff-Isotope untersucht. Parallel wurden die D84 und T84 Populationen mit 117 

bzw 102 SSR Marker genotypisiert, um genetische Unterschiede zwischen den Linien zu 

bestimmen. Die QTL-Analyse der einzelnen Marker (Single Locus) wurde mittels eines gemischten 

Modells verrechnet, wobei Marker und Bewässerung als fixe Effekte, AB-Linien geschachtelt in 

Markergenotyp und die Jahre als zufällige Effekte betrachtet wurden. In der QTL-Analyse wurden 

jeweils 81 und 68 QTL für 18 Merkmale sowohl in normalen Bewässerungs- und 

Trockenstressbehandlungen in den Populationen D84 bzw. T84 gefunden. Basierend auf dem 

Züchtungsziel des zu untersuchenden Merkmales und dem Verhalten der  exotischen Allele unter 

normaler Bewässerung und Trockenstress, wurden die gefundenen QTL in dieser Studie in 4 QTL-

Typen eingruppiert: (i) QTL Typ I, wobei das exotische Allel das Behandlungsziel unter normaler 

Bewässerung und Trockenstress verbesserte; (ii) QTL Typ II, wobei das exotische Allel das 

Behandlungsziel nur unter Trockenstress verbesserte; (iii) QTL Typ III, wobei das exotische Allel 

das Behandlungsziel nur normaler Bewässerung verbesserte und in QTL Typ (iv), wobei das 

exotische Allel das Behandlungsziel verschlechterte unter normaler Bewässerung und 

Trockenstressbehandlungen. Ausgehend von dieser Klassifizierung gehören 30, 13, 7 und 31 QTLs 

zu QTL Typ I, II, III, bzw IV, die in D84 gefunden wurden, während 21, 4, 10 und 33 QTLs zu 

QTL Typ I, II, III bzw IV, die in T84 bestimmt wurden. Die exotischen Allele bei den 30 QTL, die 

zu dem QTL Typ I gehören  und wünschenswerte Effekte unter beiden Behandlungen erzielten, 

reichen in D84 unter normaler Bewässerung von 0,33% bis 27,2 % und unter Trockenstress von 

1,0% bis 33,4%, während in T84 die exotischen Allele bei 21 QTLs, die zu QTL Typ I gehören und 

ebenfalls wünschenswerte Effekte bei den Behandlungen erzielten, unter normaler Bewässerung 

von 1,1% bis 18,8% bzw. bei Trockenstress von 0,9% bis 30,1% reichen. Obwohl Wildweizen 

phänotypisch dem Eliteweizen unterlegen ist, sind die Ergebnisse dieser Studie vielversprechend. 



ABSTRACT (IN DEUTSCH) II

Es konnte gezeigt werden, dass die Ausweitung und Verbesserung der genetischen Basis von 

Kultursommerweizen in trockenen Regionen weiter entwickelt werden kann. Dies kann durch 

Identifizierung und Introgression von möglichen brauchbaren exotischen QTL Allelen mit 

günstigen Effekten bei Kornertrag und auf Trockenheit bezogene Merkmale erreicht werden. 


