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Apfelziichtung, Klimawandel, Dormanz, Blihzeitpunkt, Kartie-
rung

Der Klimawandel bringt fiir den Obstbau einige Herausforde-
rungen mit sich. Ganz gravierend ist der Einfluss der héheren
Temperaturen auf die Winterruhe. In milden Klimata fihren
warmere Winter dazu, dass nicht genug Kaltestunden vorkom-
men und das Durchschreiten der Winterruhe gestort ist. Das
flihrt zu unregelmaRigen Bliihverlaufen und Missertragen. In
unserem Klima fiihren erhohte Friihjahrstemperaturen zu einem
immer fritheren Bliihbeginn und dadurch zu einer Zunahme von
Schaden durch Spatfroste. Um diesen Phdanomenen zu begeg-
nen wird mehr Wissen benétigt, um neue und an warmere Tem-
peraturen angepasste Sorten effizient ziichten zu kénnen. Zu
diesem Zweck wurden in diesem Projekt segregierende Popula-
tionen zwischen Apfelsorten und -Arten hergestellt, genotypi-
siert und phanotypisiert. Anhand der Ergebnisse wurden geno-
mische Regionen bestimmt, die Winterruhe, Knospenaufbruch
und die Blitenentwicklung beeinflussen.

Kartierung von Genorten, die die Blihzeit determinieren, Identi-
fizierung von Kandidatengenen und Entwicklung molekularer
marker fir die Blihzeit
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Es wurden genetische Karten fiir MAL0O940 und die ‘Rote Stern-
renette’ erstellt, die aus 2457 bzw. 3660 SNPs und 56 SSR-Mar-
kern, die in beiden Genotypen segregieren, bestehen. Die QTL-
Kartierung der phanologischen Daten detektierte signifikante
Genorte fir die Stadien Dormanz und BBCH53 bis BBCH65 an
der Spitze von Chromosom 9 in den Jahren 2021 und 2022. Am
Ende von Chromosom 15 liegt ein weiterer Genort, der mit der
Phdnologie gekoppelt ist. Fiir den QTL an der Spitze von Chro-
mosom 9, mit dem groRten phanotypischen Effekt und der am
meisten Merkmale beeinflusst, wurden weitere SSR Marker ent-
wickelt. Zusatzlich wurden Kandidatengene bestimmt, die in
dieser chromosomalen Region liegen und deren Expressions-
muster wahrend der Winterruhe in beiden Eltern bestimmt. Das
Gen MAICE1, das aus A.thaliana bekannt ist als Inducer of CBO
Expression 1, zeigte einen signifikanten Genotyp-Effekt in der
Expression wahrend der Winterruhe. Das Gen wurde aus beiden
Eltern isoliert und alle vier Allele sequenziert. Fir die so identi-
fizierte Sequenz-Variation konnte ein SSR Marker entwickelt
werden, der alle vier Eltern-Allele unterscheiden kann. Es
konnte gezeigt werden, dass dieser Marker signifikant mit
Knospenaufbruch und Blihzeit assoziiert. Den groRten Effekt
hat ein Allel der ‘Rote Sternrenette’, das zum spateren Knos-
penaufbruch fiihrt. Somit ist dieser Marker ist ein potentieller
Marker, der in Zichtungsprogrammen fir spat austreibende
und spatbliihende Sorten verwendet werden kann. Die Ergeb-
nisse wurden mit dem neuseeldandischen Projektpartner abge-
glichen, was zur Erhéhung der Konfidenz und zur ldentifizie-
rung weiterer Kandidatengene fiir die Regulation von Knospen-
aufbruch gefiihrt hat.

Es gibt deutliche Unterschiede in der Blihzeit von Apfelsorten,
die genetisch bedingt sind. Die Entwicklung von Methoden zur
Frihselektion von Samlingen mit veranderter Blihzeit ist moég-
lich und sollte weitergefiihrt werden, um Marker zu entwickeln,
die in unterschiedlichen Populationen genutzt werden kénnen.
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