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Die beiden Trespe-Arten Bromus secalinus L. und Bromus commutatus Schrad. treten als Ungräser 
vor allem im Wintergetreide auf (Petersen, 2006). Die chemische Kontrolle von Trespen-Arten in 
Getreide ist stark eingeschränkt da Bodenherbizide nur eine geringe Wirkung zeigen und eine 
Kontrolle im Frühjahr nur mit den stark resistenzgefährdeten ALS-Hemmern möglich ist. Kürzlich 
wurden daher erste verringerte Sensitivitäten von B. secalinus und ein Fall von Resistenz von B. 
commutatus gegenüber ALS-Hemmern in Großbritannien bekannt (Davies et al., 2020) und auch aus 
den USA wurden zwei Fälle von ALS-Herbizidresistenzen bei Bromus secalinus berichtet (Heap, 2023). 
Abgesehen von dem Auftreten als problematisches Unkraut im Wintergetreide, wird B. secalinus als 
Schnellbegrünungskomponeten für Regiosaat-Mischungen empfohlen. Sowohl für Untersuchungen, 
welches Potential beide Arten zur Herbizidresistenzevolution haben und zu den möglichen 
Mechanismen als auch für die Frage der Regionalität des B. secalinus Saatgutes, ist es von großer 
Bedeutung, die genetische Variabilität der beiden tetraploiden Bromus-Arten zu kennen.  

Resistenzen gegen ALS-, ACCase- und Fotosystem II-Hemmer werden oft durch Zielortresistenzen 
vermittelt. Diese entstehen durch den Austausch von Aminosäuren im Zielprotein der Herbizide, die 
auf Punktmutationen im codierenden Gen zurückzuführen sind. Diese Zielortresistenzen legen eine 
gewisse genetische Plastizität der betreffenden kodierenden Gene (ALS, ACCase, psbA) nahe. Daher 
soll zunächst mittels AmpliconSeq untersucht werden, ob sich die beiden Bromus-Arten in den 
Sequenzen oder partiellen Sequenzen dieser Gene unterscheiden und ob eine regionale 
Differenzierung der Arten möglich ist. Diese Untersuchungen lassen möglicherweise auch 
Rückschlüsse auf die generelle genetische Variabilität der Arten und damit die Gefahr der 
Resistenzentwicklung zu. 

In einem ersten Schritt wurden Pflanzen von 17 Populationen B. secalinus und B. commutatus aus 
vier Regionen Deutschlands nebeneinander im Gewächshaus angezogen und das Blattmaterial wurde 
geerntet. Für je drei Individuen pro Population wurde eine DNA-Extraktion durchgeführt. Die 
Gensequenzen oder -fragmente wurden amplifiziert und erste Versuche zum AmpliconSeq mittels 
MinION durchgeführt. Die Analysen der gewonnenen Daten laufen.  
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