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 Sachbericht Teil 1 – Kurzbericht 

Weizen (TriƟcum aesƟvum) ist eine hexaploide (AABBDD) Kulturpflanze und wichƟges 

GrundnahrungsmiƩel. WHEATinterfere zielt darauf ab neue, insbesondere RNAi-basierte aber auch 

andere epigeneƟsche Resistenzmechanismen gegen wirtschaŌlich hochrelevante pilzliche Krankheiten 

unter anderem Puccinia triƟcina (Pt), Puccinia striiformis f.sp. triƟci (Pst) und Fusarium graminearum 

(Fg) zu idenƟfizieren. Letztendlich sollen diese Untersuchungen ein Ɵeferes Verständnis zu bislang 

weitgehend unbeachteten, epigeneƟschen Resistenzen erbringen und eine Basis für den Transfer in die 

Anwendung legen. Entweder als Teil in künŌigen Weizenzüchtungsprogrammen oder als Strategie im 

Pflanzenschutz. In beiden Fällen beinhalten diese Anwendungen eine Veränderung in der 

KommunikaƟon Pflanze-Pathogen auf der Ebene epigeneƟsche Faktoren, insbesondere im 

Pflanzenschutz basierend auf dem Austausch regulatorischer nicht-kodierender RNAs (ncRNAs), 

insbesondere sogenannter small interfering RNAs (sRNAs). Diese werden entweder zur Abwehr 

(Pflanze) oder zur Steigerung der Virulenz (Erreger) eingesetzt, um die Expression essenƟeller Gene im 

Gegenspieler zu regulieren. 

 
Fig.1 WHEATinterfere. Pflanze und Pathogen nutzen RNAi über kleine RNAs und applizieren sie in die Zellen des jeweiligen 

Gegenspielers. Interessant dabei, AGO´s des jeweiligen Zielorganismus werden dazu rekruƟert um die Zielgen/mRNA 

Expression zu vermindern. 

 WHEATinterfere haƩe mehrere Ziele, wobei die wesentlichsten die Untersuchung von (A) 

geneƟscher, hier geneƟscher Varianz in epigeneƟschen Faktoren, ein wesentliches darstellte. (B) 

Darüber hinaus war es angestrebt ein deutlich verbessertes Verständnis des Einflusses dieser 

epigeneƟschen Faktoren auf die Resistenz/Anfälligkeit gegenüber Pathogenen zu erlangen. Damit wird 

die Grundlage für die gezielte Züchterische Nutzung dieser Ressourcen gelegt. In einer weiteren Stufe 

des Projektes (C) sollte die InterakƟon zwischen Wirt und Pathogen in Hinblick auf die KommunikaƟon 



miƩels kleiner RNAs untersucht werden. Ziel war es basierend auf dieser natürlichen InterakƟon, 

Kandidaten kleine RNAs zu idenƟfizieren, die als neue PflanzenschutzmiƩel PotenƟal für die 

Anwendung haben. Zusätzlich wurde ein epigeneƟscher Resistenz-Induktor untersucht. 

 Die geneƟsche Komponente der epigeneƟschen Maschinerie aufzuklären ist zentral für die 

züchterische Nutzbarmachung, damit der Züchtung zielgenaue Marker zur Verfügung gestellt werden 

können. Dies gelang, insbesondere im Hinblick auf die zentrale Komponente der ARGONAUT (AGO) 

Proteine. Frühere Arbeiten haƩen bereits iniƟale Untersuchungen geliefert, jedoch zeigte eine 

methodische Untersuchung, dass das Vorhandensein von AGOs im Weizen bisher unterschätzt wurde. 

Zudem zeigte sich das über 80% der dafür codieren Gene im Rahmen von Tilling Projekten mit 

zumindest z.T. gravierenden MutaƟonen versehen waren. Kombinierte Literatur und Datenbanken 

Vergleichen deuteten eine FunkƟon in der Resistenz gegenüber Schadpilzen an. Die prakƟsche 

Untersuchung dieser geneƟschen Varianz in epigeneƟschen Faktoren idenƟfizierte einige 

Kandidatengene, deren Verlust zu einer deutlich gesteigerten Resistenz gegen Pst und Pgt führte, 

negaƟve InterakƟonen mit gesteigerter Anfälligkeit wurden auch gefunden. Zusätzlich wurde in 

Feldversuchen die Resistenz von „Referenz“-Sequenz besitzenden Weizen-Sorten miteinander 

verglichen, wobei sich durchaus Unterschiede zeigten. Die Verstärkung epigeneƟsch, induzierbarer 

Resistenz, sowie die Suppression des Pathogens miƩels natürlicher kleiner RNAs sind wesentliche 

Bausteine für den zukünŌigen Pflanzenschutz. Teilprojekt C war dabei an Untersuchungen zur 

Induzierbarkeit epigeneƟscher Wirtsresistenz beteiligt, die von Teilprojekt A/B geleitet wurden 

(Komboj A. et al. 2024, JPDP). Im Bereich der direkten Wirts-PathogeninterakƟon haben wir einen 

großen „biotrophen“ Screen durchgeführt, die entsprechenden Sequenzbibliotheken zusammen mit 

Teilprojekt B untersucht, mit Fusarium-Daten verglichen und Kandidaten kleine RNA idenƟfiziert, die 

eine mögliche AnƟ-Pst bzw. AnƟ-Pgt Wirkung erwarten ließen. Die Sprühversuche von den 

entsprechenden kleinen RNAs zeigten für Pst eine deutliche RedukƟon der InfekƟonsstärke im 

Keimpflanzenversuch, gemessen als InfekƟonstyp in einer 0-9 Skala. Für Pgt konnte keine derarƟge 

RedukƟon der InfekƟon  gefunden werden. Die Versuche zeigen deutlich, dass es möglich ist natürliche 

kleine RNAs zu idenƟfizieren, welche zukünŌig für den Pflanzenschutz Potenzial haben (Manuskript als 

Teil einer DissertaƟon in Vorbereitung). Der dramaƟsche Aufwuchs an Rechenleistung in den letzten 

Jahren macht diese Untersuchungen nun auch im Pangenome-Set des Weizens möglich und damit eine 

noch bessere IdenƟfikaƟon kleiner, natürlicher und spezifisch wirksamer RNAs. Interessant war dabei 

auch, dass diese kleinen RNAs und auch epigeneƟsche Induktoren nicht vergleichbar klassischen 

Fungiziden direkt auf die Sporenkeimung der Pilze wirken, sondern im eigentlich InfekƟonsgeschehen.  

 

 


