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Oomyceten —

schon,
nutzlich

und

gefahrlich

Sie sind Gberall

zu finden und
dennoch kaum

bekannt

von Marco
Thines

Pflanzenpathogene

4 Die Sporentrager von Falschem Mehltau (Hyaloperonospora thlaspeos-perfoliati), hier auf Taschelkraut (Mico-
thlaspi perfoliatum), sind unter dem Stereomikroskop faszinierend anzusehen.

Auf Pflanzen sind sie klein, unscheinbar und leicht verwechselbar. Den Betrachter betéren sie

beim Blick ins Mikroskop durch wunderschén geformte Sporentrager. Doch Oomyceten, die lan-

ge Zeit mit Pilzen verwechselt wurden, kénnen als Pflanzenschadlinge betrachtlichen landwirt-

schaftlichen Schaden anrichten. Die einzelnen Arten zu unterscheiden und ihre Wirtspflanzen

zu kennen, ist eine Voraussetzung dafir, ihre Verbreitung zu kontrollieren. Denn auch in Europa

kénnten exotische Arten aufgrund der Erderwdrmung heimisch werden — mit erwiinschten und

unerwilinschten Folgen.

omyceten gibt es iiberall, in der Antarktis, im Hi-

malaya, im Meer, in den trockensten Wiisten und
in der Luft. Sie erndhren sich vom Dreck in Abwads-
sern, von Friichten, Blattern und toten Insekten. Man-
che Arten leben jedoch als spezialisierte Krankheitser-
reger und befallen Fische, Pflanzen, Pilze und mitunter
auch Menschen. Jedes Jahr verursachen Oomyceten
einen wirtschaftlichen Schaden von mehreren Milli-
arden Euro, leisten aber auch einen wichtigen Beitrag
fiir das Funktionieren von Okosystemen. Dennoch
kennen nur die wenigsten diese bedeutsamen und we-
nig erforschten Organismen.

Oomyceten wachsen und erndhren sich dhnlich wie
Pilze, mit denen sie bei ihrer Entdeckung verwechselt
wurden. Tatsdchlich gehoren sie aber zu einem eige-
nen Organismenreich, zu dem unter anderem auch

Kieselalgen und Tange gehoren. Fasziniert von diesen
Besonderheiten untersuche ich zusammen mit meiner
Arbeitsgruppe die Biologie, Biodiversitat und Evolution
der Oomyceten mit modernen molekularbiologischen
Methoden, die uns helfen, die Grenzen des Wissens
iiber diese Organismen fortwéahrend zu erweitern.

Der Erreger der Kartoffelfiaule entvilkerte halb Irland

Als ich vor etwas mehr als acht Jahren als Student
zum ersten Mal einen Oomyceten [siehe » Oomyce-
ten«, Seite 13] sah, war ich sofort fasziniert, wusste je-
doch noch nicht, dass diese Begegnung mein Leben
verdndern und meine wissenschaftliche Laufbahn pra-
gen wiirde. Der Oomycet, den ich damals durch ein
Mikroskop bestaunte, verursacht den Falschen Mehl-
tau der Sonnenblume und hat, wie alle Erreger von
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Falschem Mehltau, wunderschone Sporentrager, die
aus den Atemoffnungen der Pflanzen hervortreten,
wenn die Bedingungen glinstig sind. 1 B B So schon
Falscher Mehltau auch unter dem Mikroskop aussieht,
so gefdhrlich konnen er und seine Verwandten fiir die
Landwirtschaft und den Zierpflanzenanbau sein.

Vor rund 200 Jahren wurde der erste Oomycet wis-
senschaftlich beschrieben — ein unscheinbarer Krank-
heitserreger einer Wildpflanze. Wohl kaum jemand
hétte sich damals vorstellen kénnen, dass nur weni-
ge Jahrzehnte spater ein verwandter Schadling halb
Irland entvolkern wiirde: Der Erreger der Kraut- und
Knollenfaule der Kartoftel (Phytophthora infestans) er-
langte als Verursacher der grofen Irischen Hungernot
Mitte des 19.Jahrhunderts traurige Berithmtheit. Nur
zwanzig Jahre spdter verursachte ein weiterer, eben-
falls aus Nordamerika eingeschleppter Krankheitserre-
ger verheerende Schaden im Weinbau, die Rebenpero-
nospora (Plasmopara viticola).

Unbemerkte Invasion

Mittlerweile zdahlt man fast 1000 Arten von Oo-
myceten, die Pflanzen befallen konnen — und das ist
wahrscheinlich nur die Spitze des Eisberges. Jedes Jahr
beschreiben wir zusammen mit Kollegen aus Australi-
en, Amerika, Asien und Europa mehrere neue Arten,
miissen uns dabei aber meist auf die wirtschaftlich re-
levanten Spezies beschranken. Zu grof3 ist die Biodi-
versitdt, zu viele neue Arten werden jedes Jahr ein-

H VergroBerung der Sporentrager von Falschem Mehltau auf
Taschelkraut. Die Schénheit lasst leicht vergessen, dass man-
che Oomyceten groBe Schaden in der Landwirtschaft anrich-
ten kénnen.

geschleppt und neu entdeckt. Ein Beispiel dafiir ist
ein Pathogen des Basilikums, das Anfang des Jahrtau-
sends wahrscheinlich aus Afrika eingeschleppt wurde.
Die Invasion verlief zundchst unbemerkt, da man den
Krankheitserreger verwechselte und nicht als neue Art
erkannte. Erst im vergangenen Jahr konnten wir die
Art, die mittlerweile in ganz Europa erheblichen Scha-
den anrichtet, wissenschaftlich beschreiben. Mitunter
ist sie auch im Supermarkt zu finden und kann zu ei-
nem raschen Verfall der Pflanzen auf der heimischen
Fensterbank fiihren.
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Doch warum wurden und werden so viele Arten
iibersehen, und wie findet man eigentlich heraus, was
eine neue Art ist? Neue Arten werden haufig tiberse-
hen, da sie sich normalerweise nur wenig unterschei-
den. Die Sporentrdger sind oft wenig hoher, als ein
Haar breit ist, die grofSten von ihnen erreichen knapp
einen Millimeter. Auch unter dem Mikroskop ist es da-
her schwierig, ausreichend Unterschiede zu finden, um
alle Arten voneinander zu unterscheiden. Oft werden
diese deshalb in erster Linie nach der Wirtspflanze be-
stimmt, die sie befallen. Dies funktioniert in der Regel
auch recht gut, da die einzelnen Arten nur sehr wenige
Wirte befallen konnen, kann aber manchmal auch auf
den Holzweg fithren. So gibt es immer wieder Falle, bei
denen eine Wirtsart von mehr als einem Krankheitser-
reger, die sich zum Verwechseln dhnlich sehen, befal-
len werden kann. Ein Beispiel dafiir ist der Saatmohn,
der in Europa von einer anderen Art befallen wird als
in Australien - eine Verschleppung konnte hier also in
beide Richtungen gravierende Folgen haben. Noch vor
wenigen Jahren ging man davon aus, dass die meis-
ten Arten weit weniger wirtsspezifisch sind, als dies
tatsdchlich der Fall ist. Dies fiihrte dazu, dass Risiko-
einschdtzungen oft noch heute unzuldnglich sind und
somit auch dem Falschen Mehltau des Basilikums der
Weg nach Europa geebnet wurde. Und das Risiko, dass
exotische Pathogene aus warmeren Gebieten der Erde
bei uns Einzug halten, steigt mit zunehmender Erwar-
mung durch den Klimawandel.

El Betrachtet man die Sporentrager von Peronospora tomento-
sa durch das Mikroskop erschlieBt sich die filligrane Schén-
heit noch einmal mehr. Dieser Oomycet ist auf Hornkraut
spezialisiert.

Genetische Verwandtschaft bringt Licht ins Dunkel

Abhilfe durch die frithzeitige Erkennung von Ar-
ten konnen sogenannte molekularphylogenetische Re-
konstruktionen [siehe »Molekularphylogenie«, Sei-
te 12] und molekulargenetische Identifizierung [siehe
»Barcoding«, Seite 13] schaffen. Dabei vergleicht man
die Abfolge der Kernbausteine im Erbgut der Organis-
men. Vereinfacht gesagt: Je dhnlicher sich zwei Erb-
gutabschnitte sind, desto ndher sind sie miteinander
verwandt. Mithilfe komplexer mathematischer Ver-
fahren kann man die Evolutionsgeschichte von Arten
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Mit Herbarien zuriick in die Vergangenheit

Bei der Entdeckung neuer Pflanzenpathogene hilft
uns die Tatsache, dass in internationalen Sammlungen
grofle Mengen an gepressten Pflanzen, mitsamt ihren
Pathogenen, als Herbarbelege vorhanden sind. Die-
se bieten einen ungeheuren Schatz fiir die Untersu-
chung der Vielfalt der Oomyceten, da manche Schad-
erreger an seltenen Wildarten nur schwer aufzusptiren
sind und oft iiberhaupt nur wenige Male gefunden
wurden. Durch jiingst in unserer Arbeitsgruppe erziel-
te Fortschritte in der forensischen Analyse historischer
Belege konnen geringe Mengen von mehr als 100 Jah-
re altem Material fiir molekularbiologische Untersu-
chungen genutzt werden. Dadurch lasst sich nach und
nach ein immer besseres Bild der Evolution der Oomy-
ceten zeichnen und werden immer wieder neue Ar-
ten entdeckt.

Aber da von der Biodiversitdt der Oomyceten bis-
lang nur die Spitze des Eisberges bekannt ist, kann man
sogar nicht nur neue Arten, sondern neue Gattungen
und selbst Familien entdecken. So geschehen jlingst
in Zusammenarbeit mit einer Arbeitsgruppe aus Nord-
amerika. In den Salzwiesen von Georgia im Stidosten

E1 Die WeiBrosterreger, hier ein Be-
fall von Meerrettich, haben eine
weitaus hoéhere Diversitat als frither
angenommen. Die zwei Gattungen
von Erregern, die Korbblitler und
Kreuzblltler befallen, unterteilen
sich neuesten Erkenntnissen zufol-
ge in Dutzende von Arten.

rekonstruieren und erkennen, wo neue, zuvor iiber-
sehene Arten vorhanden sind. Und mitunter sind das
mehr Arten als bereits bekannt sind. Ein Beispiel hier-
fiir kommt aus einer weiteren Gruppe der Pflanzen-
krankheiten auslésenden Oomyceten, den Weilrost-
erregern. & Hier ging man bis vor kurzem davon aus,
dass auf den Familien der Korbbliitler (hierzu gehoren
Sonnenblumen, Astern, Artischocken und Disteln) und
der Familie der Kreuzbliitler (zu denen Kresse, Kohl
und Rettich, aber auch die Modellpflanze Arabidopsis
thaliana gehoren) jeweils nur ein einziger Weilirost-
erreger vorkommt. Unsere jiingsten Untersuchungen
zeigen jedoch, dass wahrscheinlich in beiden Famili-
en Dutzende von Arten als Parasiten vorkommen. Bis-
lang ist nur schwer abzusehen, wie viele es letztendlich
sein werden. Uberraschend ist dabei, dass manche Ar-
ten auf der Wiese im eigenen Vorgarten zu entdecken
sind — so haben wir jiingst einen WeilSrosterreger am
Wiesenschaumkraut neu beschrieben. B

H WeiBrost aus dem Vorgarten:Der Erreger befallt das Wiesen-
schaumkraut.

Molekularphylogenie

der Vereinigten Staaten von Amerika haben wir auf

ie Evolutionsgeschichte (Phylogenie) von Organismen versuchte verrottenden Bldttern von Grédsern eine neue Familie
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man frither in erster Linie anhand von morphologischen Ge-
meinsamkeiten zu rekonstruieren. Allerdings ist die Einordnung
der dafiir gewdhlten Organismen in einen evolutiondren Kontext
oft subjektiv, und insbesondere bei sich ahnelnden Mikroorganis-
men st0f3t man mit dieser Vorgehensweise oft schnell an Grenzen.
Durch die Entschliisselung der Abfolge der DNA-Bausteine im
Erbgut (Sequenzierung) ergibt sich eine Vielzahl von Vergleichs-
moglichkeiten zwischen Organismen. Mit komplexen numerischen
Verfahren, die mit einbeziehen, wie wahrscheinlich und haufig
bestimmte Arten von Mutationen in bestimmten Bereichen von
Erbgutabschnitten sind, lassen sich Hypothesen entwickeln, wie
einzelne evolutiondre Linien miteinander verwandt sind. Dadurch
lie3 sich beispielsweise zeigen, dass Vogel und Krokodile ndaher mit-
einander verwandt sind als letztere mit anderen Reptilien, und dass
zwar die Pflanzen mit einem Keimblatt, nicht aber diejenigen mit
zwei Keimblattern geschlossene evolutiondre Linien bilden.

mit mehreren neuen Arten gefunden. Ob diese Fami-
lie auch in unseren deutlich kiihleren Salzwiesen vor-
kommt, ist bislang unklar, aber wir werden versuchen,
es herauszufinden. Viele Oomyceten zeigen deutliche
Klimapraferenzen, manche kommen allerdings nahezu
auf der ganzen Welt vor. Arten, die an warmeres Klima
angepasst sind und Minusgrade nur begrenzt tolerie-
ren konnen, kénnten im Zuge des Klimawandels nach
Mitteleuropa vordringen. Bei einigen konnte das viel-
leicht sogar erwiinscht sein, wie zum Beispiel bei man-
chen Arten, die Stechmiickenlarven befallen. Andere
sind jedoch eher unerwiinscht, wie zum Beispiel die
Erreger des Falschen Mehltaus der Graser. Diese kon-
nen potenziell eine Reihe von Getreiden befallen, da-
runter auch Weizen, Mais und Hirse. @ Wéhrend das
Pathogen auf Hirse gelegentlich auch in Mitteleuropa
an Kulturgrdasern gefunden wird, sind die Oomyceten,
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die Mais und Weizen angreifen kénnen, bislang in Mit-
teleuropa nur in Ausnahmefallen gefunden worden.
Ob sich dies in Zukunft andern wird, ist unklar; ein ge-
wisses Risiko dafiir besteht jedoch.

Konsequenzen fiir die Landwirtschaft

Am Beispiel von natiirlich vorkommenden Oomy-
ceten, die den Korbbliitler Bocksbart befallen konnen,
untersuchen wir modellhaft, wie sich unterschiedliche
klimatische Bedingungen auf das natiirliche Vorkom-
men und die Haufigkeit von Pflanzenkrankheiten aus-
wirken. Erste Ergebnisse zeigen bereits, dass manche
Pathogene unter hoheren Temperaturen und geringe-
ren Niederschldgen zu leiden scheinen, wahrend an-
dere Schaderreger mit kiihleren Bedingungen weni-
ger gut zurechtkommen. Der Klimawandel wird hier
also einen deutlichen Einfluss haben. Wie er sich ge-
nau auswirken wird, kann dabei von Fall zu Fall un-
terschiedlich sein, mit hoher Wahrscheinlichkeit sind
jedoch auch fiir die Landwirtschaft direkte Konsequen-
zen zu erwarten. Dort treten zahlreiche Pathogene auf,
die von den Wirten nur schlecht tiberwunden werden
konnen. Durch Untersuchungen der Interaktion von
Pflanzen und ihren Krankheitserregern hat man ers-
te Einblicke in das Immunsystem der Pflanzen gewon-
nen. Bei der Abwehr von Krankheitserregern spielen
insbesondere sogenannte Resistenzproteine eine Rol-
le, die die Pathogene erkennen und Abwehrreaktionen
einleiten. Fiir einige dieser Resistenzen konnte gezeigt
werden, dass sie temperaturabhdngig sind und war-
mere Temperaturen zu ihrem Zusammenbruch fiihren
koénnen.

Evolutiondres Wettriisten

Die Interaktion von Pflanzen und Pathogenen ist
sehr komplex, und insbesondere bei den Krankheits-
erregern, die auf lebende Pflanzenzellen fiir die eigene
Erndhrung angewiesen sind, kommt es zu einer gekop-
pelten Evolution von Pflanze und Pathogen in einer

[3 GroBer Schaden fir die Landwirtschaft entsteht durch Oo-
myceten, die Getreide, wie zum Beispiel Weizen, Mais und
Hirse befallen. Hier die Vergriinung der Ahrenrispe bei Hirse
durch Sclerospora graminicola.

Oomyceten
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Barcoding

Oomyceten sind Organismen, die aufgrund
dhnlicher Lebensweise viele oberflachliche Ge-
meinsamkeiten mit echten Pilzen aufweisen. Wie
diese wachsen sie mit fidigen Ausldufern zu ihrer
Nahrung und erzeugen Sporen, um sich zu verbrei-
ten. Im Gegensatz zu den echten Pilzen besteht die
Zellwand aber nicht in erster Linie aus Chitin, son-
dern aus Zellulose. Wenn bewegliche Sporen gebil-
det werden, haben diese zwei Fortbewegungsfort-
satze, eine Flimmer- und eine Peitschengeil3el. Das
haben sie mit anderen zum gleichen Organismen-
reich gehorenden Organismen wie zum Beispiel
den Braunalgen gemeinsam. Pilze hingegen haben,
wenn lberhaupt, nur eine einzelne Peitschengei-
Bel, so wie die Spermien der Tiere, mit denen sie
verwandt sind.

B eim DNA-Barcoding sequenziert man Erbgut-
abschnitte, die tiber weite Verwandtschafts-
kreise vorhanden und ausreichend variabel

sind, um verschiedene Arten unterscheiden zu
konnen. Ziel des Barcodings ist es in erster Linie,
eine molekulargenetische Identifizierung, ins-
besondere von schwer bestimmbaren Arten, zu
ermoglichen. Allerdings konnen die Sequenzen
(Barcodes) auch genutzt werden, um moleku-
larphylogenetische Rekonstruktionen vorzuneh-
men, die iiber die Verwandtschaftsbeziehungen
und die Evolutionsgeschichte von Arten Auf-
schluss geben konnen.

4 Oosporen, hier von Peronospora tomentosa im Hornkraut,
sind das Erkennungsmerkmal der Oomyceten.
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Effektoren

tfektoren sind in der Regel kleine Proteine,

die in den Zellen von Krankheitserregern und
Symbiosepartnern gebildet werden, aber anschlie-
RBend ausgeschiittet (sekretiert) werden, um im
Wirt zu wirken. Dieser Wirkort kann sogar im
Inneren der Pflanzenzelle sein. Die entsprechen-
de Klasse von Effektoren besitzt Eigenschaften,
die eine direkte oder indirekte Aufnahme in die
Wirtszellen ermoglichen. In diesen konnen sie
beispielsweise Abwehrreaktionen unterdriicken,
dazu beitragen, dass Nahrstoffe fiir die Pathogene
bereitgestellt werden, oder die Zelle so umpro-
grammieren, dass die Krankheitserreger optimale
Bedingungen fiir das Wachstum in der Wirts-
pflanze vorfinden.

Art evolutiondrem Wettriisten. Dabei haben die Pa-
thogene einen Vorteil, wenn sie die Abwehr der Wirts-
pflanze optimal umgehen oder durch Effektoren [sie-
he »Effektoren«] unterdriicken kénnen, wiahrend es
fiir die Pflanzen vorteilhaft ist, die Krankheitserreger
zu erkennen und weitgehend in Schach zu halten. Die-
se gekoppelte Evolution (oder Koevolution) ist ein fas-
zinierendes Gebiet der Evolutionsforschung, das durch
die Analyse der Genome von Wirten und Pathogenen
einen enormen Aufschwung genommen hat. Neben
wegbereitenden Erkenntnissen fiir die Grundlagen-
forschung haben diese Untersuchungen jedoch ganz

praktische Bedeutung, wenn es darum geht zu verste-
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Pflanzenpathogene

hen, welche Resistenzen von Feldfriichten nur schwer
zu iiberwinden sind. Diese konnten dann in der Ziich-
tung gezielt eingesetzt werden. Wichtig ist in diesem
Zusammenhang auch, was evolutiv passiert, wenn ein
Pathogen auf einen neuen Wirt tiberspringt.

Faszination einer seltsamen Symbiose

Im Bereich der vergleichenden Genomanalyse und
der funktionellen Charakterisierung der Interaktion
von Pflanzen und ihren Krankheitserregern wurden
in Zusammenarbeit mit internationalen Kooperations-
partnern entscheidende Erfolge erzielt. Diese helfen
zu verstehen, wie sich die Oomyceten im Verlauf ihrer
Evolution entwickelt haben. Sie waren zundchst we-
nig spezialisierte Pathogene, die sich von abgestorbe-
nen Pflanzenteilen erndhren konnten. Inzwischen las-
sen sich zahlreiche Arten von lebenden Pflanzenzellen
einer einzigen Wirtsart erndhren. Aber auch warum
der Erreger der Kraut- und Knollenfdule, der vor etwa
150 Jahren Irland heimsuchte, heute noch ein grof3es
Problem im Kartoffelanbau ist und immer wieder neu
eingeziichtete Resistenzen iiberwinden kann, ist mitt-
lerweile weitaus besser verstanden.

Viele Fragen sind aber nach wie vor offen, und so
schaue ich heute noch genauso wie damals als Stu-
dent fasziniert ins Mikroskop, wenn ich einen mir un-
bekannten Oomyceten gefunden habe. Handelt es sich
womoglich um eine unentdeckte Art? Wie schafft es
das Pathogen, den Wirt zu tiberlisten? Wie funktioniert
diese seit Jahrmillionen existierende seltsame Symbio-
se? Diese schonen, gefdhrlichen und ratselhaften Or-
ganismen halten sicher auch in Zukunft noch einige
Uberraschungen bereit. *
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