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Hintergrund 

Der Klimawandel beeinflusst schon jetzt das Blühverhalten von Apfelbäu-
men und birgt Risiken für den Ertrag in Deutschland und Neuseeland. Wäh-
rend in Deutschland eine Verfrühung der Blüte beobachtet wird, die durch 
Nachtfröste zum kompletten Ausfall der Ernte führen kann, werden die Win-
ter in Neuseeland zu mild für eine gute Blütenentwicklung, da die Anzahl der 
benötigten Kälteeinheiten zu gering wird. In diesem Projekt sollen geneti-
sche Faktoren, die die Blütenentwicklung steuern, identifiziert werden, um 
der Züchtung Instrumente an die Hand zu geben, neue Apfelsorten zu selek-
tieren, die an den Klimawechsel angepasst sind. 
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Kurzbeschreibung 

Der Klimawandel beeinflusst schon jetzt das Blühverhalten von Apfelbäu-
men und birgt Risiken für den Ertrag in Deutschland und Neuseeland. Wäh-
rend in Deutschland eine Verfrühung der Blüte beobachtet wird, die durch 
Nachtfröste zum kompletten Ausfall der Ernte führen kann, werden die Win-
ter in Neuseeland zu mild für eine gute Blütenentwicklung, da die Anzahl der 
benötigten Kälteeinheiten zu gering wird. In diesem Projekt wollen wir die 
Forschung zur Verteilung von QTL und Kandidatengenen (CGs) für den Blüh-
zeitpunkt starten. Dazu beginnen wir mit bereits bekannten Genen und ver-
suchen weitere genetische Faktoren, die die notwendigen Kälte- und Wär-
meeinheiten sowie den Blühzeitpunkt regulieren, zu identifizieren. Das Ziel 
ist die Entwicklung von molekularen Markern für die Apfelzüchtung. Das ge-
samte Projekt basiert auf zwei sich ergänzenden Ansätzen, i. der QTL-Kartie-
rung von einer für den Blühzeitpunkt segregierenden Population, den der 
deutsche Partner verfolgen wird, und ii. einer Genomweiten Assoziationsstu-
die, die der Neuseeländische Partner durchführt. Kandidatengene, die bereits 
aus der Literatur bekannt sind werden validiert und die allelische Variation 
analysiert. Die Ergebnisse werden in die beiden Ansätze einbezogen und von 
beiden Partnern gemeinsam ausgewertet. Beide Partner entwickeln gemein-
sam das experimentelle Setup beider Ansätze, diskutieren die genotypischen 
und phänotypischen Strategien, kooperieren bei der Sequenzierung von Kan-
didatengenen und der funktionellen Charakterisierung und teilen alle Infor-
mationen und Ergebnisse. Beide Partner kooperieren auch bei der Entwick-
lung und Validierung molekularer Marker. Die Ergebnisse dieses Kooperati-
onsprojektes sollen die Selektion neuer Apfelsorten, die an den Klimawech-
sel angepasst sind, ermöglichen. 

 


