Pflanzenziichtung und Genomanalyse

Erwartungen eines Getreidezuchters
an die Genomforschung

Die praktische Getreideziichtung, zumal
die von Selbstbefruchtern, hat von Fort-
schritten in der Genomforschung bisher
weniger profitiert als beispielsweise die
Maiszlchtung. Dies hat zum einen be-
triebswirtschaftliche Griinde in den Saat-
zuchtunternehmen, welche in der Regel
die Forschungsetats an den fruchtartspe-
zifischen Umsdtzen ausrichten - zum an-
deren biologische Grinde. So stand der
Weizen als wichtigste, aber genetisch
auBerst komplexe, Getreideart lange Zeit
nicht eben im Mittelpunkt der genomi-
schen Grundlagenforschung. In jingster
Zeit hat aber hat die schnell voranschrei-
tende Aufklarung der Grésergenome
auch zu einem tieferen Verstandnis des
Weizens gefuhrt (POWELL und LANG-
RIDGE 2004), und ein frischer Blick auf
die Wechselbeziehung von Genomfor-
schung und Getreideziichtung ist daher
angebracht.

Weiterentwicklung
der Technologie

Entscheidend fur die praktische Pflan-
zenzuchtung ist, dass aus dem Metho-
denrepertoire der Genomik-Grundlagen-
forschung optimierte molekulare Marker
fur viele agronomisch relevante Merk-
male resultieren (Abbildung 1). Hilfreich
fur die Umsetzung der Ergebnisse ist es,
wenn bei Auswahl und Phénotypisierung
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Abbildung 1: Methoden und Werkzeuge der Genomik (nach VARSHNEY et al.

2005, verandert)

des Pflanzenmaterials die Bedurfnisse
der angewandten Zlichtung beriicksich-
tigt werden.

Zunehmend werden in Genomprojekten
wichtige Gene zentraler Stoffwechselwe-
ge funktionell aufgeklart und kloniert.
Aus spezifischen Gensequenzen kdnnen
sogenannte ,,perfekte Marker* (LANG-
RIDGE et al. 2001) entwickelt werden.
Dies sind molekulare Marker, die direkt
im Zielgen allelische Variation aufde-

cken konnen. Ein groRer Vorteil solcher
Marker ist die Tatsache, dass eine Asso-
ziation zwischen Marker und QTL nicht
Uber die Generationen durch Rekombi-
nation abgebaut werden kann wie bei
mehr oder weniger eng gekoppelten
Markern.

Das Mehltauresistenzgen Pm21 ist in
Tabelle 1 beispielhaft fur andere klonier-
te rassenspezifische Resistenzgene mit
aufgenommen worden. Pm21 wirkt noch

Tabelle 1: Agronomisch wichtige Gene des Weizens, fiir die genspezifische (,,perfekte”) molekulare Marker verfiigbar

sind

Gen Merkmal

Haupt- oder Nebenwirkung

Literatur

Rht-B1b, Rht-D1b Reduced height

Ppd-B1, Ppd-Al Photoperiod
Vrn-Al, Vrn-D1 Vernalisation
Pin-Dla, ..., Pin-D1g Puroindoline

Gpc-B1 Grain protein content

Glu-Al, Glu-B1, Glu-D1  Glutenin (HMWGS)

LMWGS Low mol. weight glutenin subunits
GBSS Granular-bound starch synthase
Pm21 Powdery mildew

Wuchshéhe, Kornzahl/Ahre,
Fusariumanfalligkeit
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gegen alle Mehltaurassen weltweit
(CHEN et al. 2006), ist aber nach Wis-
sen des Verfassers auch noch nicht in
kommerziellen Sorten eingesetzt wor-
den. Perfekte Marker eignen sich zur
Selektion, um gewiinschte Allele in
Zuchtmaterial einzulagern, sind aber
auch von grofRem Interesse fir Assozia-
tionskartierungsstudien. Im Weizen ist
noch unklar, ob zilichterisch brauchbare
allelische Variation an physiologisch
wesentlichen Hauptgenorten existiert. Im
Reis ist die Cytokininoxidase ein Schliis-
selenzym bei der Differenzierung von
Kornanlagen und gleichzeitig ein rele-
vanter ,,Ertrags-QTL": der QTL Gnl
(grain number), der die hohe Anzahl von
Kdrnern je Rispe in den modernen ,,Su-
perreissorten mit bedingt, ist urséchlich
ein Gen flr hohere Cytokininoxidase-
Aktivitat (ASHIKARI etal. 2005). Auch
die Aktivitat der Saccharosesynthase,
welche flir die physiologische Source-
Starke von Kornerfriichten mit verant-
wortlich ist, korrelierte im Reis mit Er-
tragsunterschieden (COUNCE und
GRAVOIS 2006).

Einbindung von
Marker-Anwendungen in die
klassische Getreideziichtung

Markergestltzte Selektion (MAS) wird
in privatwirtschaftlichen Weizenziich-
tungsprogrammen bislang nur in mafi-
gem Umfang betrieben. In Landern mit
groRer, exportorientierter Weizenpro-
duktion, in denen der tiberwiegende Teil
der Weizen-F&E im 6ffentlichen Sektor
stattfindet, wie den USA, Kanada und
Australien, gibt es umfangreiche QTL-

Kartierungs- und MAS-Verbundprojek-
te. Im US-,,MASwheat Project* haben 12
Labore mit Giber 1200 MAS-BCs daran
gearbeitet, 21 Allele aus den Klassen
Agronomie, Stresstoleranz und Qualitét
in verschiedene Weizenhintergriinde ein-
zulagern (SORIA et al. 2004). Das Kon-
sortium stellt auf seiner Webseite die
verwendeten Protokolle zur Verfugung
(http://maswheat.ucdavis.edu/protocols/
index.htm). In einer zweiten Phase des
Projekts werden nun 17 Kartierungspo-
pulationen in vielen US-Bundesstaaten
auf eine Vielzahl von Merkmalen hin
phéanotypisiert und mit SSR und SNP-
Markern genotypisiert (http://maswheat.
ucdavis.edu/PDF/CAP_proposal.pdf).
Auch CIMMY T-Wissenschaftler arbei-
ten an MAS-Verfahren im Weizen. Sie
erzeugen jahrlich ca. 15.000 Marker-
Datenpunkte (WILLIAM 2006). Die be-
trachteten Merkmale sind Wurzelge-
sundheit (Nematodenresistenz, Wurzel-
faule- und Bortoleranz), Resistenz gegen
Blattkrankheiten (Roste, Fusarium,
BYDV), agronomische Eigenschaften
(Halbzwerggene wie Rht-B1b, Rht-D1b
und Rht8) sowie Qualititsparameter
(GBSS-Null, Glu1BX-Uberexpression
und Kornhérte), die sich in verschiede-
nen Phasen der Umsetzung befinden. Als
Herausforderung fur die nahe Zukunft
sieht CIMMYT die Identifikation, Vali-
dierung und Optimierung neuer Marker,
Reduktion der Markerkosten, Erhéhung
des Probendurchsatzes und die Integra-
tion von MAS in ausgewahlte Nationale
Zichtungsprogramme (WILLIAM
2006). In Australien werden u.a. am
Molecular Plant Breeding Cooperative

MAS-Modellrechnung Sommerweizen

Friihjahr 0 Annuello/Stylet-c//Stylet-e

Sommer 1

Winter 1

Friithjahr 2

Sommer 2

Winter 2 DH2 -~ - Ertrag (X4 R, 3 O), Resistenz (4 O, Lr,
¢ Yr, Sr), Qualitat

Winter 3 Intensive Leistungspriifung

Abbildung 2: Abfolge der Schritte eines markergestiitzten Selektionsprogramms
in Sommerweizen (nach KUCHEL et al. 2005; R = Wiederholung, O = Ort)
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Research Centre (MPB) (http://
www.molecularplantbreeding.com/)
Verfahren der markergestitzten Selek-
tion fir Getreide systematisch und mit
groBem Aufwand erforscht.

Von Australian Grain Technologies
kommt auch eine Modellrechnung, die
die Wirtschaftlichkeit von MAS im Wei-
zen untersucht (KUCHEL et al. 2005).
Die Sorte Stylet mit sehr hohem Ertrags-
potential gelangte in Australien 2000/
2001 in den Anbau, verlor aber in nur
einem Jahr ihre umfassende Rostresis-
tenz, weil kurz nacheinander Virulenzen
gegen Lr37,Yrl7 und Sr38 auftraten. Die
Sorte Annuello sollte als Donor multip-
ler Rostresistenzgene (adult plant resis-
tance) und besserer Proteinqualitét (Sty-
let hat minderwertiges Glu-A3e Allel) in
einem DH-basierten, markergestitzten
Ruckkreuzungsansatz benutzt werden,
eine verbesserte Version von Stylet zu
erstellen.

Haydn KUCHEL und Mitarbeiter vergli-
chen rein phénotypische Selektion
(MASQ) in den Generationen DH1 und
DH2 mit drei abgestuften MAS-Strate-
gien, in denen wie bei MASO phéanoty-
pisch selektiert wurde nachdem (a) nur
die BC1F1 flr Lr34/Yr18 und Lr46/Yr29
(MAS1), (b) zusatzlich die haploiden
Regeneratpflanzen fir Glu-A3b oder -c
und Glu-D1d (MAS?2) oder (c) zusatz-
lich in der DHO gegen den genetischen
Hintergrund von Annuello selektiert
worden war (MAS3) (Abbildung 2).

Im Endergebnis flhrte die intensivste
Variante, MAS3, zu einem signifikant
hoheren Kornertrag als MASO, 1 oder 2,
bei geringeren Kosten als die markerfreie
Variante. Dies lag im Wesentlichen dar-
an, dass erhebliche Kosten bei den Leis-
tungsprufungen eingespart werden konn-
ten, die nur teilweise fur Markeranaly-
sen aufgewendet werden mussten (KU-
CHEL et al. 2005). Eine neue Simulati-
onsstudie markergestutzter rekurrenter
Selektion (MARS) im Mais belegt den
groRRen theoretischen Vorteil perfekter
Marker gegentber flankierenden Mar-
kern (BERNARDO und CHARCOSSET
2006). In einem rekurrenten System po-
tenziert sich naturlich dieser Vorteil, weil
Marker und QTL assoziiert bleiben, aber
die Studie ist auch insofern interessant
flr Weizen, als sie zeigte, dass MARS
gegenuber der phanotypischen Variante
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besonders Uberlegen war, wenn die Po-
pulationen groler gewéhlt wurden, spe-
ziell bei weniger hoch heritablen Merk-
malen wie dem Ertrag. Tendenziell wiir-
de also ein MAS-intensives Zuchtpro-
gramm dazu fuhren, dass ein Zuchter
eher mit wenigen groRen (h = 200 oder
400) Populationen oder Familien als mit
vielen kleineren (n = 100) arbeiten soll-
te, was Konsequenzen fur die genetische
Diversitat des bearbeiteten Materials
hatte (BERNARDO und CHARCOS-
SET 2006). Dieser Trend ist ohnehin
schon in DH-basierten Weizenzuchtpro-
grammen zu verzeichnen und verlangt
Wachsamkeit, damit keine genetische
,,Erosion® eintritt.

Genetisch eng sind schon jetzt marker-
gestitzte Ahrenfusarium-Resistenzziich-
tungsprogramme, die im wesentlichen
auf zwei oder drei wirkungsvolle QTL
aus Sumai-3 setzen (CUTHBERT et al.
2006 a, b, MIEDANER et al. 2006). Auf
praktisch allen Kontinenten wird an ei-
ner markergestitzten Ubertragung die-
ser Gene gearbeitet. Wirden entspre-
chende Sorten sehr populdr, kénnte sich
die Erreger-Population moglicherweise
selektiv anpassen und die Weizenpro-
duktion gefahrden. Daher darf die klas-
sische Fusariumresistenzziichtung nicht
vernachldssigt werden.

Entgegengesetzt kann per MAS auch die
»funktionale* genetische Diversitét des
Weizens erweitert werden, z.B. durch
neue Allele fur hoheren Proteingehalt
(GPC) in tropischem Weizen auf 2DL
und 6BS (LANGRIDGE et al. 2001).
Auch wurden neuartige Glutenin- und
Gliadin-Allele, die zur Verbesserung der
Backqualitat in hexaploidem Weizen
genutzt werden konnen, in diploiden und
tetraploiden Weizenformen kartiert
(NELSON et al. 2006).

Strategische Ausrichtung
der Forschung

Das hdufig geduBerte Argument, dass
noch zu hohe Kosten den Einsatz von
MAS in der praktischen Getreideziich-
tung limitieren wirden (VARSHNEY et
al. 2005), ist zwar berechtigt aber nicht
hinreichend. Unter Ziichtern herrscht
noch Skepsis, was die tatséchliche Effi-
zienz des Markereinsatzes vor allem bei
quantitativen Merkmalen betrifft. Simu-
lationsstudien oder Modellrechnungen

wie die von KUCHEL et al. (2005) sind
experimentell zu validieren. Viele Wei-
zenzuchter haben ja schon mit Markern
gearbeitet, wie z.B. dem Endopeptida-
se-1soenzymmarker Ep-D1, der zuverlas-
sig das Halmbruchresistenzgen Pchl
anzeigt (MCMILLIN et al. 1986) oder
den Gluteninbanden, die einen signifi-
kanten Anteil der Backqualitat vorher-
sagen und mit SDS-PAGE detektiert
werden kénnen (PAYNE et al. 1984).
Nur erlauben die maRigen Lizenzeinnah-
men aus der Selbstbefruchter-Getreide-
zuchtung keinen umfangreichen Einsatz
nicht validierter MAS-Verfahren. Hierzu
sind public-private partnerships unab-
dingbar, wie sie in den Forschungspro-
grammen der Gemeinschaft zu Forde-
rung der privaten deutschen Pflanzen-
ziichtung (GFP e.V.) lebhaft existieren.
Sie ermdglichen auch mittelstdndischen
Unternehmen den Einstieg in markerge-
stutzte Selektionsverfahren. Prebree-
ding-Aktivitaten wie die ldentifikation
neuer Resistenzgene in genetischen Res-
sourcen und deren Nutzbarmachung per
MAS sind aus Sicht der privaten Getrei-
dezlchter Grundlagenforschung und
von ihnen alleine nicht zu leisten. Sie
sind eine klassische Aufgabe der 6ffent-
lichen Forschungseinrichtungen und ha-
ben die besten Aussichten auf praktische
Umsetzung, wenn sie partnerschaftlich
mit praktischen Zichtern angegangen
werden. Dieser Standortvorteil der deut-
schen Zichtungsforschung muss be-
wahrt und gestérkt werden.
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