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Innovation Pflanzenzüchtung 

Leistungsvorhersage mittels tiefer 
genetischer und biologischer 

Markerinformationen 





aus: M. Tester, P. Langridge (2010)  
Science 327, 818-822 

Weltweite Getreideproduktion (bisherige Entwicklung und prognostizierter Bedarf) 

2351 mill. t 



Weltbevölkerung Getreideertrag 
[kg/ha] 

Produktion /  
Person 
[kg] Datenquellen: 

FAOSTAT, United 
Nations Statistics 
Division 



1961/63 2005/2007 2050 Quelle: Bruinsma, 2009 
FAO Expert Meeting, Rome 
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Aus: M. Qaim, W. Klümper (2013) CIUZ 47 (5), 318-326 

Weltweite Getreidedurchschnittserträge, Einflüsse und Prognosen 



Sources: 
DMK, Stat. BA 



Sources: DMK, Stat. BA 

Anbaufläche Silomais (D) 
Anbaufläche Körnermais (D) 



Anbaufläche Silomais (D) Maisnutzung (D) 

Sources: DMK, Stat. BA, FNR 



Sources: DMK, Stat. BA 

Anbaufläche Silomais (D) 
Anzahl und durchschnittliche Leistung von 

Biogasanlagen (D) 



Anbaufläche (D, 2013) für: 

   Gesamt:  11.86 Mio. ha    (100.0 %) 
   Weizen (ges.):    3.13 Mio. ha    (  26.4 %) 
   Mais (ges.):    2.50 Mio. ha    (  21.1 %) 
        Mais  (sil.):    2.00 Mio. ha    (  16.9 %) 
   Gerste (ges.):    1.57 Mio. ha    (  13.2 %) 
   Raps (ges.):           1.47 Mio. ha    (  12.4 %) 



©NPZ 

Pflanzenzüchtung 

Pflanzenschutz 

Pflanzenbau 



Weizenerträge unter heftigem Trockenstress (25 Umwelten, Australien) 

aus: M. Tester, P. Langridge (2010) Science 327, 818-822 



Aus: M. Qaim, W. Klümper (2013) CIUZ 47 (5), 318-326 

Prognostizierte Ertragsauswirkungen des Klimawandels bis 2050 



aus: M. Lin, P. Huybers (2012) 
Env. Res. Lett. 7, 024016 

aus: L.R. Brown (2012)  
Earth Policy Institute 

Plateau der Weizenerträge in Fr, D, UK      und USA? 
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mod. Friedt & Ordon (1996) 

(Daghma et al. J. Exp. Bot. 2012) 

(Sanei et al. PNAS 2011) 

Mikrosporenregenration 
Gentransfer  

Chromosomeneliminierung  

Technologieentwicklung 



Kontrolle der Blüte (Verkürzung der juvenilen Phase) bei mehrjährigen Pflanzen  
z.B. Bäumen 

u.a. durch: 
- RNAi-vermittelte PTGS des „vegetative maintenance factors“ MdTFL1 (Apfel) 
- Überexpression von BpMADS4, einem Blüten induzierenden  
   Transkriptionsfaktor aus Birke 
- Überexpression von FT homologen (Florigen) 

Apfelblüte an 1-jähriger 

Pflanze 

Endprodukt: Neues Resistenzgen in 

Sortenhintergrund ohne Transgen 

Aus: Flachowsky H. et al., Plant Breed. 128 (2009) 



Identifizierung, Lokalisierung und Marker-gestützte Introgression vorteilhafter Gene/
Allele aus exotischem Material   

Keine Begrenzung der Zahl und Verteilung von Markern   

Dramatische Kostenreduktion         



Identifizierung, Lokalisierung und Marker-gestützte Introgression vorteilhafter Gene/
Allele aus exotischem Material   

Approach 1 

Identification and transfer of positive alleles for chilling tolerance 

into late, chilling sensitive materials with high biomass production 

Approach 2 

Identification and transfer of positive alleles for late flowering 

(= prolonged vegetative growth resulting in higher biomass yield) 
into adapted materials 

GABI-ENERGY 

Enhancing Biomass  

Yield in Maize for 
Biogas Production 



Identifizierung, Lokalisierung und Marker-gestützte Introgression vorteilhafter Gene/
Allele aus exotischem Material   

Plant 2030 Status Seminar 

07.03.2012 

parental cross: 
Exotic (P1) x Adapted (P2)  

Exotic (P1) : BC1-derived 
homozygous line of P2 
carrying the exotic donor 
fragment  

       F1 

F2 population 1 

QTL identification  

F3 population 

N=173 

phenotyping 

F2 population 2 

QTL  fine mapping  

F3 population 

N=2147 

phenotyping 

P
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Phenotype: 

Days to flowering 



Identifizierung, Lokalisierung und Marker-gestützte Introgression vorteilhafter Gene/
Allele aus exotischem Material   

1 VeraCode396 -> + TaqMan     ->   + KSP from 50k  

QTL interval: 18cM, Pop. 1 QTL interval: 2cM, Pop. 2 

!! Sequence capture 

!! SHOREmap 

!! other targeted  

    re-seq. approaches 



Identifizierung, Lokalisierung und Marker-gestützte Introgression vorteilhafter Gene/
Allele aus exotischem Material   

1 Major QTL for flowering time  

Difference between marker classes for marker m26 

+12 d 

aa bb 

Exot  Adapted 

+23 cm 

aa bb 

Exot  Adapted 

Plant height Flowering 

Time 



Effiziente Erschließung und Nutzung von Genbankressourcen 

1.750 Genbanken weltweit,   7.4 Millionen Akzessionen 
   130 Genbanken halten jeweils mehr als 10.000 Akzessionen 



Effiziente Erschließung und Nutzung von Genbankressourcen 

Gerste IPK-Genbankakzessionen; Fotos: H. Knüpffer, 2008  

Diversität des Genbankmaterials, z.B. Gerste 



Wissensbasierte gezielte genetische Modifikation 

Aufklärung genetischer Ursachen und molekularer Mechanismen der 
Merkmalsausprägung  

Ertragspotential 

Krankheitsresistenz 

Qualität 

Inhaltsstoffe 

Nachwachsende Rohstoffe 

Erneuerbare Energien 

Stresstoleranz 

Nährstoffeffizienz Phytofarming 

Genetik 

Stoffwechsel 

Phänotyp 



Wissensbasierte gezielte genetische Modifikation 

!! Gentechnische Veränderungen zur gezielte Veränderung endogener  
    Genfunktionen bzw. Einführung zusätzlicher Genfunktionen in Pflanzen: 
    - Modulation der Aktivität und/oder Funktion arteigener (endogener) Gene; 
    - Einführung von Genen / Genfunktionen eng verwandter Arten;  
    - Einführung artfremder Gene / Genfunktionen;  
    - Einbringung neuer bzw. modifizierter Gene; 
    - präziser Austausch / Ersatz von Genen in Pflanzengenomen bzw.  
      Einfügen von Genen an vorbestimmter Position 
    - Etablierung neuartiger Stoffwechsel-, Reaktions- oder Entwicklungswege/ 
      -prozesse 
    - multiple Genveränderungen durch künstliche Pflanzenchromosomen  



Wissensbasierte gentechnische Modifikation 

Entwicklung und Füllung des Weizenkorns 

W. Weschke, H. Weber (2014) Grain development.  
In: Kumlehn J, Stein N (Eds.): Biotechnology in agriculture and forestry, 
Biotechnological approaches to barley improvement.   



Wissensbasierte gezielte genetische Modifikation 

Ertragssteigerung durch Überexpression eines Saccharosetransporters aus Gerste  

      Hordein B1 (H.vulgare)                            HvSUT1                  ocs HOSUT 
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3 unabhängige Linien 

3 Anbauperioden 

je 6 unabhängige Plots pro Linie 

Certo HOSUT 

Die Ertragssteigerung beruht auf größeren 
(dickeren) Körnern bei gleichbleibender  

Kornzahl pro Pflanze.  

I. Sallbach et al. (2014) J. Cereal Sci. (2014) dx.doi.org/10.1016/j.jcs.2014.01.017; 
W. Weschke et al., unveröffentlicht  



Wissensbasierte gezielte genetische Modifikation 

!! Gentechnische Veränderungen zur gezielte Veränderung endogener  
    Genfunktionen bzw. Einführung zusätzlicher Genfunktionen in Pflanzen: 
    - Modulation der Aktivität und/oder Funktion arteigener (endogener) Gene; 
    - Einführung von Genen / Genfunktionen eng verwandter Arten;  
    - Einführung artfremder Gene / Genfunktionen;  
    - Einbringung neuer bzw. modifizierter Gene; 
    - präziser Austausch / Ersatz von Genen in Pflanzengenomen bzw.  
      Einfügen von Genen an vorbestimmter Position 
    - Etablierung neuartiger Stoffwechsel-, Reaktions- oder Entwicklungswege/ 
      -prozesse 
    - multiple Genveränderungen durch künstliche Pflanzenchromosomen  

!! Gerichtete / gezielte Modifikation oder Mutagenese („Neue Techniken“): 
    - Transkriptionelles `Gene Silencing´ durch RNA-vermittelte DNA- 
       Methylierung; 
    - Oligonukleotid-vermittelte Mutagenese; 
    - Einsatz Sequenz-spezifischer Nukleasen (site-directed nuclases SDN) 



SDN - Technologie 

Meganucleases 

Zinc-finger nucleases 

Transcription activator-like effector nucleases 

(TALENs) 

Cas9 / sgRNA 

Nature Methods 9 (2012); doudna.berkeley.edu  



Bild: EFSA Journal 10(10), 2012; vereinfacht 

SDN - Technologie 



Entwicklung der Mais und Weizenerträge in den USA (1870 – 2010) 





Aus: Birchler et al., 2003 



Source:www.uni-hohenheim.de/~hoeger/ROGGEN/ro_fotos.htm 

Source: ss.jircas.affrc.go.jp/engpage/annualreport/1997/ 
divisions/brdiv2-f1.jpg 





Experimental 

hybrids 

10.000 DHs 

1.000 DHs 

200 DHs 

50 DHs 

Test for line per se 

Dent  

pool A 

DHs  

 dent 

Test for GCA only 

Test for GCA and SCA 

10.000 DHs 

1.000 DHs 

200 DHs 

50 DHs 

Flint  

pool B 

DHs  

 flint  

Schmidt, KWS (2004) 

Hybridzüchtung: Mais 



R. Whitford et al., (2013)  
J. Exp. Bot. 64: 5411-5428 

Blütenbiologie: Weizen, Triticeae 

Fertilitätskontrolle zur 
Hybridsaatgut-Erzeugung: 

-! Gametozideinsatz (chemical  
   hybridizing agents, CHAs) 

-! Cytoplasmatische männliche  
  Sterilität (cms) 
-! Selbstinkompatibilität? 
-! Nukleäre / genische männliche 
Sterilität 

-! Transgen-vermittelte männliche  
   Sterilität 



K. Kempe et al. (2013) Transgenic Res. 22: 
1089-1105 

Transgen-vermittelte männliche Sterilität bei Weizen:  

„Gespaltener Gen-Ansatz“ („split gene approach“) 

! Integrase
  

?   

A2 A1 

!"

A1 A2 (trans) 

F1:  Primary- 
 transformant 

 pollen sterile 
A1A2 (cis)  

F2:  Mosaic-plant 

F3:  fertile  
 plants 

F4:  pollen sterile 
 plants 

fertil steril 



Kosten für die Evaluierung einer Hybride bzgl. Ertrag (oder anderer 
quantitativer Merkmale): 

! 

                             1990                             2000                            2010 
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                   Twin-Plot Combines  8-row Planters 

RFLP 
SSR 

Genotyping by Sequencing 



Anzahl der jährlich für Mais erhobenen Datenpunkten molekularer  

  Marker (KWS) 2001 - 2012  

CHIP VC SP-SSR SP-SNP 

00/01 = 100% 

CHIP = MaizeSNP50K BeadChip  

3500x Steigerung 

Durch enorme   

Fortschritte in 

l! Genomanalyse 

l! Sequenzier-  

 technologien 

l! SNP Entdeckung 

l! SNP Detektions- 

 technologien 



Kosten für die Evaluierung einer Hybride bzgl. Ertrag (oder anderer 
quantitativer Merkmale): 

! 

                             1990                             2000                            2010 

100 

200 

500 

400 

300 

                   Twin-Plot Combines  8-row Planters 

RFLP 
SSR 

Genotyping by Sequencing 

     Neue Ansätze 

new 

geno
mic  

selec
tion 



Prinzip der genomischen Selektion:  

Steigerung des Anteils der erklärten genotypischen Varianz durch die 
Berücksichtigung von QTLs (Markern) mit kleinen und mittleren Effekten  

Abb.: J.C. Reif 



Prinzip der genomischen Selektion:  

Vorhersage des genotypischen Wertes an Hand eines trainierten Modells 
auf Basis der kompletten  Markerdaten einer Linien / eines Individuums  

Abb.: 
J.C. Reif 



Erhöhte Vorhersagegenauigkeit durch genomische Selektion 

(gegenüber Assoziationskartierungsdaten):  

Abb.: 
J.C. Reif 

Zhao et al. 2013 
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Model Training Cycle 

Prediction 

Genotyping 

Field testing 

No field data 

Statistics 



Ouzunova, KWS  

Hybridzüchtung: Mais 

10 000 DH-Lines 

     200 DH-Lines     

       50 DH-Lines 

Population B 
(European flint) 

Flint lines 

Population A 
(American dent) 

Dent lines Hybrid 1 

Zyklus 1 

Zyklus 2 

10 000 DH-Lines 

     200 DH-Lines     

       50 DH-Lines 

10 000 DH-Lines 

     200 DH-Lines     

       50 DH-Lines 

Flint lines Dent lines Hybrid 2 

10 000 DH-Lines 

     200 DH-Lines     

       50 DH-Lines 



Welche sind die  besten 
Hybriden 

... unter 1 Mio. möglichen? 
... unter 2.500 möglichen? 

Pool B 

P
o
o
l A

 

Das Problem: 

1.000 x 1.000 lines (after per se selection) 

" Basis for selection of experimental hybrids 

= 1 mio. potential hybrids 

50 x 50 lines (after GCA selection) = 2.500 potential hybrids 

Effiziente DH-Erzeugung: Bedarf der Hybridleistungsvorhersage 



Matthias Steinfath (AG Selbig) 



GABI-ENERGY: Biomass production in maize – genomics guided breeding 

of energy maize and a systems-oriented analysis.!

Conventional  
Silage Maize 

Energy Maize 

15 -18 t/ha 

30 t/ha 

Foto: W. Schmidt Riedelsheimer et al., Nat. Genet. 2012, Riedelsheimer et al., PNAS 2012  



Analysis of 300 diverse Dent inbred lines and 600 hybrids thereof 

(300 Dents x 2 F1 Flint testers):         

Hybrid field trials:  2 years, 3 locations,  
   evaluation of 7 biomass / bioenergy traits  

Inbred field trial:  1 year, 1 location, 2 repl. 
   early biomass (FW), EV, FF, PH, DMY, DMC  
   metabolite profiles 

Glasshouse cultivation (95 inbreds, 95 hybrids (xT1): 

   3 exp. w. 4 rep. each 

   early biomass (FW, DW), PH (mult. t.-p.`s) 
   metabolite profiles 
   transcript profiles (selected inbreds and hybrids) 

Genotyping:   SNP50 
   aCGH (34 + 13 lines) 



Metabolite profiling of leaf samples of young field grown plants          

(@4 WAS):         
 Sampling (300 inbred lines): 
 600 plots (2 replications) 
     10 plants sampled per plot (5 cm mid section of 3rd leaf) 
     leaf samples rapidly frozen in dry ice 
 6000 leaf samples taken by 35 persons in 69 min.!   

Riedelsheimer, et al.,  
Nat. Genet.  (2012) 



600 samples 

12 individual assays 

Correlation analyses 

Data normalisation 

GC-MS (118 metabolites)  

Metabolite profiling of leaf samples of young field grown plants:         

 Sample processing and analysis 

AG Stitt, AG Willmitzer, MPI-MP 

Riedelsheimer, Czedik-Eysenberg, Lisec, et al., 
Nat. Genet.  (2012) 



Genotyping of inbred lines 

Genotype data: 

Illumina MaizeSNP50 Infinium HD iSelect 

bead array SNP data of 299 inbred lines 

chromosome 1 (7,746 SNP markers) 

Riedelsheimer, Czedik-Eysenberg, Lisec, et al., Nat. Genet.  (2012) 



Trait Prediction: 

Prediction of GCA for dry matter yield and 6 other agronomic traits 
applying whole-genome- and metabolome-based methods on SNP data and 

metabolite profiles of inbred lines 

Riedelsheimer, Czedik-Eysenberg, Lisec, et al., 
Nat. Genet.  (2012) 



Sensor-basierte automatisierte Phänotypisierung (Fernerkundung)  

RGB/CIR: NDVI Multispectral Imaging 

Hyperspectral Imaging Thermal Imaging 

Aus: J.L. Araus, J.E. Cairns (2014) TIPS19(1), 52-61 
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