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Sektion 20
Wirt-Parasit-Interaktionen

20-1 - Interaktoren und Aktivitdtsregulierung des Anfilligkeitsfaktors RACB
wiéhrend der Interaktion zwischen Gerste und dem Echten Gersten-
Mehltaupilz Blumeria graminis f. sp. hordei

Interaction partners and regulation of the susceptibility factor RACB in the interaction between
barley and the barley powdery mildew fungus Blumeria graminis f.sp. hordei
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Technische Universitat Miinchen, Lehrstuhl fir Phytopathologie

2Technische Universitat Miinchen, Lehrstuhl fiir Proteomik und Bioanalytik

3Leibniz-Institut fur Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung, Gatersleben

“Institute of Plant Biology, Szeged, Hungary

Pflanzliche Anfalligkeitsfaktoren stellen fiir Ziichter eine mdgliche Alternative zu

Resistenzgenen bei der Herstellung pathogenresistenter Nutzpflanzen dar. Allerdings geht

eine Anfilligkeitsfaktor-basierte Resistenz oft mit pleiotropen Effekten einher, die negative

Einflisse auf z. B. Pflanzenwachstum und Fruchtbarkeit haben kdénnen. Eine genaue

Untersuchung der Funktionsweise des jeweiligen Anfalligkeitsfaktors kann ggf. helfen den

Anfélligkeitsfaktor selbst oder seine physiologische Funktion gezielter fiir die Erstellung

pathogenresistenter und ertragsstabiler Pflanzen einzusetzen (Hiickelhoven et al., 2013).

Das Gersten-G-Protein RACB ist eine wichtige Komponente der Anfalligkeit von Gerste

gegeniiber dem Echten Gersten-Mehltaupilz Blumeria graminis f.sp. hordei (Schultheiss et

al., 2003). Allerdings kann man zum jetzigen Zeitpunkt den molekularen Mechanismus der

RACB-Funktion als Anfélligkeitsfaktor nur unvollstandig erklaren und RACB-modifizierte

Pflanzen zeigen Entwicklungsdefekte (Scheler et al., 2016). Daher versuchen wir mit Hilfe

von stabil transgenen Gerstenpflanzen, die konstitutiv-aktiviertes RACB Gberexprimieren,

Interaktionspartner pflanzlichen und pilzlichen Ursprungs zu finden, die in der Gerste-

Mehltau-Interaktion eine Rolle spielen. Darlber hinaus untersuchen wir mit den

transgenen Pflanzen auch den molekularen Hintergrund der Regulation von RACB (ber

Proteinmodifikation. Die Daten schlagen vor, dass RACB nicht nur Uber Protein-Protein-

Interaktionen in seiner Aktivitat beeinflusst ist, sondern auch tiber Proteinphoshorylierung

und proteasomalen Abbau (Huesmann et al., 2012; Reiner et al., 2016).
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20-2 - Untersuchungen von Gen- und Enzymaktivitaten und deren Einfluss
auf die spektrale Reflexion wahrend unterschiedlicher Gerste-Blumeria
graminis f. sp. hordei Interaktionen

Investigation of gene and enzyme activity and their influence on spectral reflectance during
different barley-Blumeria graminis f.sp. hordei interactions

Matheus Thomas Kuska', Jan Behmann', Mahsa Namini', Dominik GroBkinsky?,
Thomas Roitsch? Ulrike Steiner’, Erich-Christian Oerke’, Anne-Katrin Mahlein3
"Rheinische Friedrich-Wilhelms-Universitat Bonn

2University of Copenhagen
3Institut fur Zuckerribenforschung, Géttingen

Hyperspektrale Sensorverfahren haben sich als vielversprechende Methode zur nicht-
invasiven Erfassung von Pflanzenkrankheiten und zur Bewertung von Resistenzen
erwiesen. Zelluldre Verdnderungen einer Abwehrreaktion konnen durch ein
hochauflésendes hyperspektrales Messverfahren sehr sensitiv und multi-temporal erfasst
werden. Aus der spektralen Reflexion der Pflanzen koénnen neben strukturellen
Entwicklungen auch Anderungen in der Pigmentzusammensetzung und dem
Wassergehalt abgeleiteten werden. Ein direkter Zusammenhang des Reflexionsspektrums
mit Gen- und Enzymaktivititen wédhrend Pflanzen-Pathogen Interaktionen ist noch
weitestgehend unbekannt und unerforscht. Eine solche Verkniipfung von optischen
Sensordaten mit  Genexpressionsprofilen und  Enzymaktivititen konnte die
Zichtungspraxis effizienter gestalteten.

Um diesen Zusammenhang zu untersuchen, wurden anféllige und mlo (Papillenbildung)-
und Mla (hypersensitive Reaktion)-resistente nahe-isogene Linien der Gerste nach der
Inokulation mit Blumeria graminis f. sp. hordei 0 bis 8 Tage spektral gemessen. Parallel
durchgefiihrte Analysen der Expression von zellregulierenden, Pathogenese- wie
Resistenz-korrelierter Gene zeigten fiir mlo- und Mla-resistente Linien der Sorten ‘Ingrid’
und “Pallas” unterschiedliche Signalantworten auf die Pathogenese. Der Relief-Algorithmus
wurde genutzt, um eine funktionale Verbindung zwischen den hyperspektralen
Reflexionssignaturen und den beobachteten Genexpressionen wéahrend der frithen Gerste-
Bgh Interaktionen zu analysieren.

20-3 - Funktionelle Charakterisierung der Galactosestoffwechsel-Gene
UGE1 und UGM1 im Maispathogen Colletotrichum graminicola

Functional characterisation of the galactose metabolism genes UGE1 and UGM1 in the maize
pathogen Colletotrichum graminicola
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In der Zellwand filamentdser Ascomyceten finden sich galactosehaltige Polysaccharide,
wie Galactomannan und Galactosaminogalactan. Die Bereitstellung von Galactose scheint
in filamentdsen Pilzen ausschlieBlich durch den hochkonservierten Leloir-Stoffwechselweg
zu erfolgen. Schlisselrollen spielen dabei die Enzyme UDP-Glucose-4-Epimerase, welche
die Interkonversion zwischen UDP-Glucose und UDP-Galactose katalysiert, und UDP-
Galactopyranose-Mutase, welche die fiir Galactomannan benétigte UDP-Galactofuranose
aus UDP-Galactopyranose bereitstellt. Wahrend Funktionen galactosehaltiger
Zellwandpolysaccharide, ihre Zusammensetzung und Synthese in Aspergillus-Spezies gut
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dokumentiert ist, fehlen entsprechende Studien zu pflanzenpathogenen Pilzen wie
Colletotrichum graminicola. Die pilzliche Zellwand spielt jedoch eine wichtige Rolle bei der
Etablierung kompatibler Interaktionen mit Wirtspflanzen. Das Genom von Colletotrichum
graminicola enthélt je ein single-copy-Gen, namlich UGET und UGM1, fiir die Enzyme UDP-
Glucose-4-Epimerase und UDP-Galactopyranose-Mutase. Wir unternahmen Studien zur
funktionellen Charakterisierung und zeitlichen Expression dieser Gene durch gezielte
Deletionen mittels homologer Rekombination bzw. Promotor-eGFP-Fusionen. Wir
berichten tber die funktionelle Charakterisierung dieser Gene hinsichtlich vegetativer und
pathogener Entwicklung von Colletotrichum graminicola.

20-5 - Differenzierung der Interaktion von Verticillium longisporum Lineage
A1/D1 (aggressiv) und Lineage A1/D2 (apathogen) an Wurzeln und im
GefdBsystem von B. napus

Differentiation of the interaction of the Verticillium longisporum Lineage A1/D1 (aggressive)
and Lineage A1/D2 (apathogenic) at the root and vascular system of B. napus
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Verticillium longisporum ist ein amphidiploider pilzlicher Schaderreger an Raps (Brassica
napus L.), der sich aus drei genetisch verschiedenen Lineages zusammensetzt. Die
Lineages entstanden  vermutlich durch  drei voneinander unabhdngigen
Hybridisierungsereignissen, an denen mindestens zwei unterschiedliche Lineages von V.
dahliae (D2 und D3) und zwei weitere, bisher unbekannte Spezies (A1 und D1) beteiligt
waren. Die daraus hervorgegangenen Lineages von V. longisporum werden als A1/D1,
A1/D2 und A1/D3 bezeichnet. Sie verfigen Uber unterschiedliche geographische
Verteilungsmuster und Wirtspflanzenpraferenzen (Inderbitzin et al. 2011). Lineage A1/D2
wurde ausschlieB8lich aus Meerrettich in den USA isoliert und ist apathogen an den meisten
Nutzpflanzen aus der Familie der Brassicaceen (Novakazi et al. 2015). Lineage A1/D1 ist
hingegen die dominante und auch aggressivste Lineage an B. napus. Um zu verstehen, ob
sich die unterschiedliche Pathogenitdt durch abweichende Interaktionen beim Beginn
einer Infektion an B. napus begriinden lasst, wurde die Besiedlung der Wurzeloberflache
durch diese beiden Lineages mittels konfokaler Mikroskopie untersucht. Beide Lineages
konnen die Wurzeloberflache besiedeln, bei Lineage A1/D2 kann jedoch auflerdem eine
starkere Sporulation beobachtet werden, ein Hinweis darauf, dass A1/D2 die Rhizosphére
als Lebensraum bevorzugen koénnte. Da die Lineage A1/D2 zu keinen
Krankheitssymptomen an B. napus flihrt, kann vermutet werden, dass die Ausbreitung des
Pilzes auf den peripheren Wurzelbereich beschrénkt ist. Diese Vermutung wird durch qPCR
Analysen an Proben von oberirdischen Teilen der Pflanze bestdtigt. Im weiteren Verlauf
des Projektes werden zusédtzliche mikroskopische und biochemische Analyseverfahren
angewendet, um zu untersuchen, ob die Lineage A1/D2 (iber die Wurzeloberflache in die
Pflanze eindringt und welche Reaktionen dadurch in der Pflanze ausgel&st werden.
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20-6 - Differenzielle Rolle der Salicylsdure bei der basalen und
kultivarspezifischen Resistenz von Raps (Brassica napus L.) gegen
Verticillium longisporum

Differential role of salicylic acid in basal and cultivar-related resistance of oilseed rape
(Brassica napus L.) to Verticillium longisporum
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Verticillium longisporum is a soil-borne vascular pathogen causing ‘Verticillium stem
striping’ in oilseed rape. This disease is estimated to induce significant yield losses in
oilseed rape (Brassica napus) ranging from 10-50 % (Dunker et al. 2008). Due to the lack of
effective fungicides, breeding for resistant cultivars is an essential strategy to manage this
disease. The level of salicylic acid (SA), a signaling component in plant defense to
pathogens, was strongly modulated in hypocotyl and stem tissues of oilseed rape by
infection with V. longisporum (Kamble et al. 2013). Responses to V. longisporum infection of
NahG transformed oilseed rape (‘Drakkar’), as well as a susceptible (‘Falcon’) and resistant
('SEM’) B. napus cultivar were conducted to obtain an insight into the role of SA in the
B. napus-V. longisporum pathosystem. A remarkably increased susceptibility was observed
on SA-deficient transgenic NahG oilseed rape plants to V. longisporum, which indicated
that SA plays a role in basal resistance in B. napus against V. longisporum. Regarding the
cultivar-related resistance, a faster increase of SA was observed in the resistant cultivar,
leading to less growth of V. longisporum in hypocotyls and indicating that elevated SA is
crucial for disease defense in the early infection phase. However, the increase of SA in later
stages of infection may be at the expense of accumulation of precursors of lignin, e.g. p-
coumaric acid, ferulic acid and sinapic acid, which are considered to play a crucial role in
resistance against V. longisporum in the later infection phase. PRT and PR2 genes, SA-
dependent plant resistance marker genes, were up-regulated in both resistant and
susceptible cultivars after fungal infection, however, they do not have quantitative relation
to resistance.
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20-8 - Morphologische und molekulare Charakterisierung europdischer
Arten des Diaporthe/ Phomopsis Komplexes, die mit Soybean Seed Decay
assoziiert sind

Morphological and molecular characterization of European species of the
Diaporthe/Phomopsis complex associated with Soybean Seed Decay
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The genus Phomopsis (teleomorph Diaporthe) comprises phytopathologically relevant
funghi which cause diseases on a wide range of economically important crops including
soybean. This group of pathogens has been reported to be involved in several soybean
diseases, including Phomopsis Seed Decay (PSD) (Phomopsis longicolla), Stem Blight (D.

212 Julius-Kiihn-Archiv, 461, 2018



61. Deutsche Pflanzenschutztagung - 11. bis 14. September 2018 - Universitdt Hohenheim

phaseolorum var. sojae) and Stem Canker (D. phaseolorum var. caulivora and D.
phaseolorum var. meridionalis), resulting in significant yield and quality losses. Accurate
species identification of DPC is critical in understanding disease epidemiology and for
developing effective control measures. Also, it has been documented that MAT primers are
useful in mating-type diagnosis in a wide range of Diaporthe and Phomopsis species. In this
study, we focused on morphological (color and shape of colonies, existence of alpha, or
beta conidia, or both, and their characteristics, production of perithecia, and size of
conidia) and molecular analyses of species from DPC-damaged European soybean seeds
obtained from several locations throughout Austria, France, and Germany. In addition, the
European DPC isolates were classified according to their mating-type loci using Primers
MAT1-1-1FW/RV and MAT1-2-1FW/RV. Surface sterilized soybean seeds were placed on
APDA and incubated for 30 d at 24°C. Putative isolates of the DPC were purified using the
single spore method. Genomic DNA was extracted from mycelium of each single-spore
isolate. Thirty-two strains of Diaporthe and Phomopsis were isolated and phylogenetic
relationships were determined using the translation elongation factor 1-alpha (TEF1) and
nuclear ribosomal DNA internal transcribed spacers (ITS) sequences. By combining
morphological and molecular data, four species including Phomopsis longicolla, Phomopsis
sp., Diaporthe caulivora and Diaporthe eres could be distinguished on soybean seeds. Also,
results from mating-type experiments revealed that MAT primers used in this study
allowed mating-type diagnosis of the 28 isolates. Further studies for controlling these
pathogens using biological control agents are currently in progress.
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