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Pflanzenzuchtung: 5-mal F fur’s Leben
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Pflanzen unterscheiden sich von Tieren!

Basic Parts
of a Plant
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Erntebedingungen,

Lagerungsumwelt,
Samenqualitat

Bodenumwelt,
Fruchtfolge,
Mikroorganismen

Wachstums- bzw. Maturationsumwelt: Temperatur, Wasser- bzw.
Nahrstoffverfugbarkeit, zahlreiche biotische und abiotische Stressfaktoren




Ubergeordnete Zuchtziele

—

Bodenumwelt, Erntebedingungen,
Fruchtfolge, Lagerungsumwelt,
Mikroorganismen Samenqualitat

Wachstums- bzw. Maturationsumwelt: Temperatur, Wasser- bzw.
Nahrstoffverfugbarkeit, zahlreiche biotische und abiotische Stressfaktoren
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Allgemeine Zuchtstrategie

Identifizierung (bzw. Erzeugung) von
genetisch determinierter Variation

Rekombination erwiinschter
Merkmale durch gezielte Kreuzungen

Selektion der
besten Nachkommen

Fixierung der besten Kombinationen in

neuen, verbesserten Sorten
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Fixierung der Diversitat in Sorten

Selbstbestauber:
o o . Ausgangskreuzungen
Linienzuchtung ' SR
len Mittlerer
Homozygotiegrad
10000s F2
F3 75%
1000s
Fa 87.5%
100s Fs 93.75%
F I 96.88%
10s
wenig

amtliche Sortenpriifung (2-3 Jahre)
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Fixierung der Diversitat in Sorten
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Beispiel: KWS Saat SE, Sorghum-Zuchtgarten (2013)
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Fixierung der Diversitat in Sorten

Zuchtbeschleunigung durch die Doppelhaploiden-Technik (DH)

Pollenmikrosporen- oder Antherenkultur zur Erzeugung haploider Pflanzen
aus Fi-Gameten

Aufdopplung der Chromosomen durch chemikalische Behandlung zur
Erstellung vollstandig homozygoter DH-Linien in ca. 1,5 Jahren

Rod Snowdon, JLU Giessen
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Fixierung der Diversitat in Sorten

Fremdbestiuber: Ziichtung & Selektion Ziichtung & Selektion

HYbl'idzﬁchtung DH-Linien Mutterpool DH-Linien Vaterpool

Stark erhohte

Zuchtaufwand, Saatgut Leistungspriifungen
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Zuchtfortschritt und & Testkreuzungen
Ertragsstabilitat durch . . . :
) ollensterile Vaterlinien mit
Heterosis P
Mutterlinien “Fertilitatsrestorer”

Experimentalhybride

Hybridsorte
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Umfangreiche Leistungsprufungen




Umfangreiche Leistungsprufungen
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~20.000 DH-Nachkommen pro Jahr,

_ aus ~500 Kreuzungen, gepriuft in
einzelnen Umwelten zur Selektion der

Eigenleistung:

geringe Selektionsgenauigkeit, keine

Aussage zur Kombinationseignung
(GCA): “Zuchtwert als Hybridelter"

Bild: NPZ Lembke KG




Umfangreiche Leistungsprufungen
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Optimierung durch genomische Selektion
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Optimierung durch genomische Selektion
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Optimierung durch genomische Selektion
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Optimierung durch genomische Selektion
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Optimierung durch genomische Selektion
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Optimierung durch genomische Selektion
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Optimierung durch genomische Selektion
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Automatisierung von GS im Zuchtprozess

Beispiel:
“Seed-Chipping”

Bilder: DuPont-Pioneer, Monsanto
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Genombasierte Poolentwicklung

100 Jahre heterotischer Poolentwicklung fur die Maishybridzuchtung

2a.1920-1970 2b.1970-1990

2¢.1990-2000 2d.2000-Present

Rupert & Butzen (2010) © Dupont-Pioneer, USA




Genombasierte Poolentwicklung

Umstellung von Linienzuchtung auf Hybridzuchtung — Beispiel Raps
Speziesweite Diversitdt: Hauptkoordinatenanalyse mit ~20.000 SNPs (MAF>0,05)
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Genomische Strukturvariation

e Paleopolyploidisierung

Pflanzen

Alle Bluhpflanzen gehen
auf Paleopolyploidisierungen
zuruck

Bei vielen wichtigen
Kulturpflanzen fand die jungste Fungi

Allopolyploidisierung erst vor
10000 bis 100 Jahren statt

indida

Saccharomyces

Quelle: Wikipedia.org
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Duplikation ergibt Adaptationspotential

Amborella
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Chalhoub et al. Science, 2014
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Entstehung von Genomstrukturvariation

Genomweite lllumina-Resequenzierung (Beispiel Chromosomen A01/CO0I):
Grdfik: mittlere Sequenzabdeckung pro |0 kbp-Interval in 8 diversen Genotypen
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Entstehung von Genomstrukturvariation
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Entstehung von Genomstrukturvariation
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Entstehung von Genomstrukturvariation

Genomweite lllumina-Resequenzierung (Beispiel Chromosomen A01/CO0I):
Grdfik: mittlere Sequenzabdeckung pro |0 kbp-Interval in 8 diversen Genotypen
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Heterosisches Potential durch Deletionen?




CNV/PAV-Calling aus lllumina-Chip-Daten

“Genome structural rearrangement caller” (GSRC — Fabian Grandke et al., submitted)
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GSRC-Output: Segmentale Deletionen
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GSRC-Output: Duplikationen bzw. HNRT
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“Heterotic Haplotype Capture”

Genombasierte ldentifizierung diverser
Ausgangslinien mit hoher GCA
]
Genomsequenzierung der
Ausgangslinien, Chip-Profiling aller
Nachkommen auf GW-SNPs, CNV & PAV
L
GS-Modelle zur Selektion komplementire
Haplotypen mit hohem Hybridpotential

Fixierung von heterotischen
Haplotypen in divergenten Pools
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Genom .. .. Transkriptom

"Metaboliten

USWIY3IIO8|Y
-3ujuJea]-aulydel,

Epigenom ¢ i -  Umweltdaten

. miRNAs/

Verbesserte Erfassung von Epistasie ~ fehlende Heritabilitit?

Diffuse Daten aus grofB3en
Zuchtpopulationen
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