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1. Genomsequenzierung (NGS) 

2. Genomische Prädiktion (GP) 

3. Genom-Editierung (GE) 

 

4. Hochdurchsatzphänotypisierung (HTPP)  
im Feld und im Gewächshaus 

5. Modellierung (Machine Learning, ML) 

6. Datenintegration Systembiologie  
(Genom Ҧ Transkriptom Ҧ Proteom Ҧ Metabolom Ҧ Phänom) 

 

 Methoden der Datenverarbeitung  
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1. Genomsequenzierung: Sanger vs. NGS 

Bevan et al. 2017, Nature Bolger e al. 2014 Curr Op Biotech 



    MLU Halle Prof. Klaus Pillen, Hülsenberger Gespräche, Hamburg, 12.-13.06.2018 4 Mascher et al. 2017, Nature 

1. Genomsequenzierung:  
Nachweis von Allel-Fixierungen im Gerstengenom 

Diversität in:          
-Wintergersten 
-Sommergersten 

Kreise:                       
b: Gene per cM 
d: Gene per Mb 

IBGSC 2012, Nature 

Gerstengenom                  
Größe: 4,8 Gb 
Kodierend: 65,3 Mb (=1,4%) 
# Gene: 39.734 
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1. Genomsequenzierung: Haplotype calling 

iSELECT SNP-chip 

Haplotypen 
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Locus 5 = 4 Gene mit 28 SNPs definieren 3 Haplotypen 

Traits: 

A       T 

Bevan et al. 2017, Nature 
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2007 

2010 

HEB-25  (Halle exotic barley) = 25 Familien mit 1.420 NAM lines in BC1S3 

Erwartete Segregation pro Locus: 72% : 6% : 22% (Hv : het : Hsp) 

Die nested association mapping (NAM)-  
Population HEB-25 besteht aus 1.420 Genotypen 

Maurer et al. 2015, BMC Genomics 
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Genetische Diversität von 1.420 HEB-Linien, Barke 
und 25 HEB-Donoren, geschätzt mit 5.727 iSELECT SNPs 

HID380 

HID003 

Maurer et al. 2015, BMC Genomics 
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Maurer et al. 2015, BMC Genomics 

Der GWAS Manhattan Bi-Plot lokalisiert 8 Haupt-QTL,  
welche den Blühzeitpunkt in HEB-25 kontrollieren 
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11 Ppd-H1-Haplotypen zeigen allelische Variation  
in der Blühzeitpunkt-Antwort (ҟMAX = 10 Tage) 

Maurer et al. 2015, BMC Genomics 

mean phenotype ҥ 
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2. Genomische Prädiktion (GP) 
  

SNP 

Genomic estimated Breeding Value (GEBV)  

      Trainingspopulation 
Ҩ 

Selektion  
 nach GEBV  

Ҩ 

Jonas et al. 2013, Trends Biotech 
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2. Genomische Prädiktion (GP): Vorhersage des 
Mais-Ertrags mit SNPs bzw. Metaboliten 

  

Riedelsheimer et al. 2012, Nature 

(N=37k) 

Riedelsheimer et al. 2012, PNAS 

QTLs für 9 Metabolite,  
lokalisiert (rote Punkte) mittels GWAS 

(N=130) 

Å75% Korrekte Vorhersagen 
Å13% Falsch-Positive 
Å12% Falsch-Negative 

DRY-MATTER YIELD 
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Flavell 2010 

2. Modellierung: Machine Learning (ML) 
 

  

Ma et al. 2014, Trends Plant Sci 

Salzstress-Mutanten-Screen 
Ҩ 
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 3. Genom-Editierung (GE)  

Belhaj et al. 2015, Curr Op Biotech  

Genomische 
  

Ziel-DNA 

*) PAM, Protospacer 
adjacent Motive (= NGG) 

Die CRISPR/Cas9 
 (Clustered Regularly Interspaced 

Short Palindromic Repeats) 

Puchta 2017, Curr Op Plant Biol 

a)     Homologe Rekombination (HR) 
b-d) Nicht-homologe Endpaarung (NHEJ) 
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3. Genom-Editierung:   
Zunahme der Tomaten-Fruchtgröße durch 

Variation der Promotorsequenz  des CLAVATA 3-Gens   

Rodriguez-Leal et al. 2017, Cell 
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4. Hochdurchsatz-Phänotypisierung im Feld 
  

Araus et al. 2018, Trends Plant Sci 

Falgren et al. 2015, Curr Op Plant Biol 

Shakoor et al. 2017, Curr Op Plant Biol 
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Araus et al. 2014, Trends Plant Sci 

4. Hochdurchsatz-Phänotypisierung im Feld 
  RGB/CIR Kamera  όҦ b5±Lύ 

(Mono lens camera ADC Lite) 

Thermal-Kamera  όҦ Blatttemperatur) 
(8 - 14 µm 
-20 ς 200 ϲC) 

Multispektral-Kamera  όҦ Pflanzenentwicklung) 
(Six lens camera miniMCA-6) 

Hyperspektral-Kamera  όҦ Inhaltsstoffe) 
(Microhyperspec VNIR,  
923 bands, 380-1000 nm) 

NDVI: normalized 
difference 
vegetation index  
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AgRover-Versuche Halle 2016, HEB-25 

Abk. Merkmal 

SHO  Schossen (BBCH 31)  

SEL  Vegetative Phase 

HEA Blüte (BBCH 49)  

RIP  Generative Phase 

MAT Reife (BBCH 87)  

HEI Pflanzenhöhe 

EAR Ähren pro qm  

GEA Kornzahl pro Ähre  

TGW Tausendkorngewicht 

Bestimmtheitsmaße (R2) für 9 agronomische Merkmale für die Messfahrten B (31.05.2016) und C (10.06.2016) 

und D (09.08.2016) am Standort Halle. Rote Linie: cut off bei R2=0,5. 

HySpex  
SWIR 384 (1000-2500 nm) 
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AgRover-Versuche Halle 2016, HEB-25 

Schätzgenauigkeit (R2) der Gehalte von 17 Mikro- und Makronährstoffen im Ganzkorn bzw. im Mehl mittels 

Hyperspektralanalyse und nichtlinearer Modellierung, basierend auf CN-Analyzer bzw. ICP-OES-Analyse von 

Vergleichsproben. Bestimmung der Schätzgenauigkeit (R2) mittels leave one out Validierung (N=250). Rote Linie: 

cut off bei R2=0,5. 

Stationäre Hyspex-Messvorrichtung 

R2
(N) = 0,94 

HySpex  
SWIR 384 
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Tardieu et al. 2017, Curr Biol Rev 

4. Hochdurchsatz-Phänotypisierung im Gewächshaus 
  

Honsdorf et al. 2014, PLOS ONE 
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Hochdurchsatz-Phänotypisierung im Gewächshaus 

Honsdorf et al. 2014, PLOS ONE 



    MLU Halle Prof. Klaus Pillen, Hülsenberger Gespräche, Hamburg, 12.-13.06.2018 21 

Singh et al. 2016, Trends Plant Sci 

5. Modellierung: Machine Learning (ML) 
 

  
Machine Learning Algorithms:                 
ÅBC, Bayes ŎƭŀǎǎƛŬŜǊ;  
ÅK-means, K-means clustering;  
ÅK-NN, k-nearest neighbor 
ŎƭŀǎǎƛŬŜǊ;  
ÅLDA, linear discriminant analysis;  
ÅRF, random forests;  
ÅSOM, self-organizing map;  
ÅSVM, support vector machine. 
ÅANN, ŀǊǘƛŬŎƛŀƭ neural network;  
 

1. 2. 

3. 4. 



    MLU Halle Prof. Klaus Pillen, Hülsenberger Gespräche, Hamburg, 12.-13.06.2018 22 

Flavell 2010 

6. Big Data-Integration Systembiologie 
 

  

Ma et al. 2014, Trends Plant Sci 

INPUT 
Integration 

Daten und Wissen 
PROCESSING 

Machine Learning 
OUTPUT 

Omics-Anwendung 

BIOLOGISCHE  
FRAGE 

Trait-Vorhersage 
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6. Datenintegration Sytembiologie:   
Phänom-, Transkriptom- und Metabolom-Analyse in Tomate 

  

Zhu et al. 2018, Cell 
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Steigerung der Effizienz in der Pflanzenzüchtung 

Araus et al. 2018, Trends Plant Sci 

Zucht- 
programm ҧ 

Selektions- 
zyklus Ҩ  

Selektions- 
Schärfe ҧ 

Genetische 
Variation ҧ 

Umwelt- 
Adaption ҧ 
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1. Genomsequenzierung (NGS) 
2. Genomische Prädiktion (GP) 
3. Genom-Editierung (GE) 
4. Hochdurchsatzphänotypisierung (HTPP)  
5. Modellierung  
6. Datenintegration Systembiologie  

 
7. Erhebliche Erweiterung des Verständnisses über 

Pflanzenwachstum und Ertragsbildung  
όҦ ƳƻƭŜƪǳƭŀǊŜ sowie räumlich-zeitliche Modellierung) 

8. Reduktion der Kosten der Datenerhebung  
(Ҧ Genom & Phänom) 

9. Steigerung der Effizienz in der Züchtung 
(Ҧ Genomische Prädiktion, Selektionsgewinn pro Jahr)  

 
 

 Potentiale der Datenverarbeitung  
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Genomische Prädiktion (GP) 
  

Desta et al. 2014, Trends Plant Sci 
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 Datenintegration (Klima, Boden, Düngung, 
Pflanzenschutz, Landtechnik, Genotyp) 

 
  

Langridge & Fleury 2011, Trends Biotech 
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Genom-Editierung: CRISP/Cas9 Mutationsgenerierung  

Liu et al. 2017, Methods 
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Tardieu et al. 2017, Curr Biol Rev 

Hochdurchsatz-Phänotypisierung im Feld 
  


