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I. KURZDARSTELLUNG 

 

1. Aufgabenstellung 

 

Hauptziel des Verbundprojekts GABI RYE-EXPRESS war es, grundlegende Ressourcen für 

die Genomanaylse in Roggen (Secale cereale L.) zu schaffen. Fünf Roggeninzuchtlinien 

wurden für die experimentellen Arbeiten herangezogen. Verschiedene RNA Proben je 

Inzuchtlinie sollten eine diverse und umfangreiche Ansammlung von Roggentranskripten für 

die Sequenzierung liefern. Die Sequenzierung von fünf Linien ermöglicht die Detektion von 

Sequenzpolymorphismen, auf deren Grundlage sich ein Genotypisierungsarray erstellen 

lässt. Dieser Array kann für die Genotypisierung beliebig vieler Individuen verwendet werden. 

Durch die Genotypisierung von Kartierungspopulationen oder diverser Roggenpopulationen 

sollten eine Transkriptkarte für Roggen erstellt bzw. populationsgenetische Parameter und 

das genomweite Kopplungsphasenungleichgewicht im Roggen geschätzt werden. Durch die 

Erstellung umfangreicher genomischer Ressourcen in GABI RYE-EXPRESS kann 

Deutschlands Position in der Roggenforschung und -züchtung im weltweiten Wettbewerb 

gestärkt werden.  

 

 

2. Voraussetzungen, unter denen das Vorhaben durchgeführt wurde 

 

Der Bewilligungszeitraum von GABI RYE-EXPRESS fiel in eine Phase der schnelllebigen 

Entwicklung von Sequenzierungstechnologien und Genotypisierungsverfahren. Aufgrund des 

raschen Fortschritts in diesen Bereichen boten sich neue Möglichkeiten für die Erstellung 

einer umfangreichen Sequenz- und Genotypisierungsressource für Roggen. Dank der 

vorhandenen Expertise bei den Projektpartnern bezüglich Next-Generation-Sequencing 

(NGS), Genomanalyse, vergleichender Genomik und Bioinformatik wurden große 

Fortschritte für den Bereich Ressourcenentwicklung und Genomforschung im Roggen 

erwartet. 

 

 

3. Planung und Ablauf des Vorhabens 

 

Innerhalb des Projektes sind Planung und Ablauf durch einen Balkenplan (Tab 1) 

beschrieben, aus dem die Aufgaben der Projektpartner IPK, HMGU und TUM während des 

Bewilligungszeitraums hervorgehen. 
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Tabelle 1 Planung des Projektablaufs 

 Arbeiten während des Bewilligungszeitraums sind in grün (IPK), gelb (HMGU) 

und blau (TUM), Arbeiten während der Projektverlängerung sind in hellgrün (IPK) 

und hellblau (TUM) dargestellt. 

 

 

4. Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angeknüpft wurde  

 

Zu Beginn des Projekts standen für Roggen etwas mehr als 9.000 EST Sequenzen in 

öffentlichen Datenbanken, ca. 200 PCR-basierte Marker und eine handvoll genetischer 

Karten mit geringer Markerabdeckung zur Verfügung. Die Entwicklung zuverlässiger und 

kosteneffizienter Hochdurchsatz-Sequenziertechnologien und -Genotypisierungsplattformen 

ermöglichte die Untersuchung und Analyse eines Pflanzentranskriptoms in absehbarer Zeit 

und mit vertretbarem monetärem Aufwand. Die aus diesem Projekt erwarteten 

wissenschaftlichen Ergebnisse bilden die Grundlage für die Etablierung des Roggens als 

Modellpflanze u. a. zur Untersuchung der Toleranz gegenüber abiotischem Stress in 

Gräsern. 
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