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Nachweis einer Gen-für-Gen Beziehung im Wirt-Pathogensystem Malus × robusta 5 – 

Erwinia amylovora 

Erwinia amylovora verursacht die Bakteriose Feuerbrand, eine Quarantänekrankheit, welche Pflanzen der Familie 
der Rosaceae befällt. Die wirtschaftliche Bedeutung dieser Krankheit ist besonders für die Apfelproduktion be-
trächtlich, da alle bedeutenden Apfelsorten mehr oder weniger anfällig sind. Eine effektive Bekämpfung des 
Erregers ist bislang nur mit antibiotikahaltigen Pflanzenschutzmitteln möglich. Die Entwicklung von neuen, 
feuerbrandresistenten Apfelsorten ist damit eines der wichtigsten Ziele in vielen Apfelzüchtungsprogrammen 
weltweit. Geeignete Resistenzquellen sind vor allem in Wildapfelarten, wie zum Beispiel in der Wildapfelhybride 
Malus × robusta 5 (Mr5), zu finden. Für die erfolgreiche Nutzung dieser Resistenzquelle in der Züchtung ist 
jedoch das Verständnis über den zugrunde liegenden Resistenzmechanismus von Vorteil.  

Als ein wichtiger Faktor in der Pathogenabwehr von Mr5 konnte das Effektorprotein AvrRpt2EA identifiziert 
werden. Dieses Protein wird über ein Typ-III-Sekretionssystem von E. amylovora in die Wirtspflanze injiziert und 
dort von einem Resistenzprotein erkannt, wodurch die Pathogenabwehr induziert wird. AvrRpt2EA wurde erst-
mals von Zhao et al. (2006) beschrieben und ist homolog zum Effektor AvrRpt2 von Pseudomonas syringae pv. 
tomato. Um die Beteiligung des avrRpt2EA Gens in der Wirt-Pathogen-Beziehung Mr5 - E. amylovora zu unter-
suchen, wurde Mr5 mit der avrRpt2EA Deletionsmutante ZYRKD3-1 und dem entsprechenden Wildstamm 
Ea 1189 infiziert. Dabei verursachte die Deletionsmutante im Gegensatz zum Wildtyp deutliche Nekrosen mit 
einer durchschnittlichen Rate von über 50 %. Ähnlich starke Symptome konnten auch nach Inokulation mit 
einzelnen Wildtypstämmen wie z. B. dem Stamm Ea 3049 beobachtet werden. Im Gegensatz dazu ist Mr5 jedoch 
gegenüber den meisten Feuerbrandstämmen resistent. Diese Beobachtungen gaben einen ersten Hinweis für 
die Existenz einer Gen-für-Gen Beziehung im Wirt-Pathogen-System Mr5 und E. amylovora und waren Anlass für 
nähere Untersuchung des AvrRpt2EA Gens. Zur Aufklärung der Ursachen für die unterschiedliche Reaktion von 
Mr5 auf verschiedene Stämme des Erregers erfolgte die Sequenzierung des avrRpt2EA Gens von 22 E. amylovora-
Stämmen. Bis auf einen Single Nucleotide Polymorphism (SNP), waren alle avrRpt2EA Gensequenzen völlig 
identisch. Dieser Nukleotidaustausch führt zur Ausbildung von zwei verschiedenen Proteinsequenzen, welche 
an Position 156 entweder ein Cystein oder ein Serin besitzen (S- bzw. C-Allel). Aufgrund der Fähigkeit von 
Cystein Disulfidbrücken zu bilden, kann der Austausch im avrRpt2EA Gen zu einer Veränderung der Tertiärstruktur 
des Proteins führen. Das könnte möglicherweise den Erkennungsmechanismus in Mr5 beeinflussen. Für den 
Nachweis dieses Basenaustausches wurden SNP-Primer entwickelt und an 75 E. amylovora-Stämmen getestet. 
Insgesamt konnten jedoch nur 5 Stämme identifiziert werden, welche das S-Allel tragen. Die Virulenzanalyse 
verschiedener Stämme zeigt eine Korrelation zwischen dem entsprechendem Allel des Effektors AvrRpt2EA und 
der Virulenz des Erregerstammes gegenüber Mr5. Stämme die das S-Allel tragen (z. B. Ea 3049) brechen die 
Resistenz von Mr5, wohingegen Stämme die das C-Allel tragen (z. B. Ea 1189), keine Nekrose hervorrufen. Zur 
Bestätigung dieser Ergebnisse wurden komplementierte Stämme der virulenten Deletionsmutante ZYRKD3-1 
hergestellt. Hierfür wurden das C- und das S-Allel des avrRpt2EA Gens jeweils unter Kontrolle des eigenen 
Promotors in einen Expressionsvektor kloniert und mittels Elektroporation in die Deletionsmutante trans-
formiert. Die Inokulation von Mr5 zeigt, dass die Komplementation der avrRpt2EA Deletionsmutante mit dem 
avirulenten C-Allel zur Wiederherstellung der Resistenz von Mr5 führt. Hingegen konnte die mit dem virulenten 
S-Allel komplementierte Mutante die Resistenz von Mr5 weiterhin brechen. Diese Ergebnisse bestätigen die 
Hypothese einer Gen-für-Gen Beziehung im Wirt-Pathogen System Mr5 und E. amylovora.  
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Evaluierung von genetischen Ressourcen bei Erdbeeren Fragaria spp. auf Resistenz 

gegenüber Botrytis cinerea und Xanthomonas fragariae 

Die Krankheitserreger Botrytis cinerea und Xanthomonas fragariae sind von besonderer Bedeutung für den öko-
logischen Erdbeeranbau, gegen die derzeit keine wirksamen Mittel zugelassen sind. Eine Bekämpfung ist nur mit 
indirekten pflanzenbaulichen Maßnahmen oder dem Einsatz von Pflanzenstärkungsmitteln möglich. Resistente 
oder tolerante Sorten mit spezieller Eignung für den ökologischen Anbau wären ein effizienter Ansatz zur Ver-
besserung des ökologischen Erdbeeranbaus. Im Rahmen der Versuche sollen Erdbeersorten der Deutschen 
Genbank Obst sowie Erdbeersorten und Erdbeerwildarten der Obstgenbank Pillnitz auf ihre Widerstandsfähig-
keit gegenüber B. cinerea und X. fragariae getestet werden. 


