Was uns asiatischer Weizen uber Gelbrostresistenzen verrat
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Brotweizen (Triticum aestivum)
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Gelbrostinfektionen (Puccinia striiformis f. sp. tritici) betreffen ~88 % der globalen Weizenproduktion

Beddow et al. 2015



Gelbrostinfektionen (Puccinia striiformis f. sp. tritici) betreffen ~88 % der globalen Weizenproduktion

(i First Large-Scale Breakdown of ¥Yr15 Resistance to Wheat
| Yellow Rust (Puccinia striiformis f. sp. tritici) Recorded Globally

H. R. Davis, T. Chia, H. Rhodes, C. Leaman, C. M. Lewis, L. Savva, A. Koroley, L. Boyd, D. G. O. Saunders,
C. F. Nellist, K. Kanyuka 12«

First published: 30 September 2025 | http

s://doi.org/10.1002/ndr2.70067

—> resistente Weizensorten werden dringend bendtigt

Beddow et al. 2015



Verborgene Vielfalt im asiatischen Weizen
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-> asiatischer Weizen beherbergt moglicherweise einzigartige Eigenschaften und Gene



25 Elternlinien der asiatischen NAM (nested association mapping) Population
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Quelle: NBRP (National Bio Resource Project) Wheat - Japan



Spezielle Population zur Entdeckung neuer Gen-Loci: Nested association mapping (NAM) Population
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Forschungsfragen
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Ergebnis 1: Starke Resistenz in Elternlinien
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Ergebnis 1: Starke Resistenz in Elternlinien aus Regionen mit hohem Krankheitsdruck
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Forschungsfragen

1
Welche Regionen im Genom sind verantwortich f de Resistenzen?
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linkage map mit 3757 Marker
(Nie et al. in prep.)
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Ergebnis 2: Signifikante Assoziationen in bekannten und potenziell neuen Genom-Regionen

potenziell neue Loci —

Lr34/Yr18/Sr57
)
Lr67/Yr46/Sr55
)
Braunrost Gelbrost Schwarzrost

El-Batan 22 ® Toluca 21 ® Obregbn 22
Obregon 22 ® Toluca 22
® Zurich 22
Zurich 23

Krattinger et al. (2009), Moore et al. (2015)



Forschungsfragen
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Ergebnis 3: Verteilung der Resistenzen innerhalb der Population gewahrt Einblicke in
eine Schlisselregion fur Gelbroststudien
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Fokus auf eine wichtige geografische Region, die eine Quelle flr neue

Gelbrostresistenzen sein kdonnte.

|dentifikation potenzieller Genregionen, die flr die Zlchtung genutzt

werden kdnnen.

Einblick in die geografische Verteilung von Resistenzen.

Jung, K., Akiyama, R., Nie, J., Nitta, M., Hamaya, N. B., Qureshi, N., ... & Shimizu, K. K. (2025). Unveiling yellow rust resistance in
the near-Himalayan region: insights from a nested association mapping study. Theoretical and Applied Genetics, 138(7), 135.
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Vorschau: Trockenstressversuche mit der NAM Population

Tausendkorngewicht

Spektraldaten
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Welche Bedurfnisse hat die Forschung in Bezug auf Genbanken?

@ Zugang zu globalen Kollektionen, auch in Regionen die bisher weniger

Aufmerksamkeit erfahren haben.

H:D@J Meta-Daten!

U‘U@ Komplementare Erhaltung von traditionellen Sorten im Feld, vor allem in

bestimmten Regionen.

Datenbanken, die die Forschungsergebnisse an genetischen Ressourcen
—O— bindeln?
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