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Vereinfachung der markergestiitzten Selektion in der Pflanzenziichtung
durch die Datenbanken des Unternehmens IT-Breeding GmbH

Implementation of the marker-assisted selection in the plant breeding
programmes with the databases of IT-Breeding GmbH.
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Abstract

IT-Breeding GmbH, a start-up company from the Leibniz
Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research in
Gatersleben, Germany;, is a specialized service company
which is active in the field of Research and Development
with the focus on plant breeding. The company offers
a combination of Product-Service. IT- Breeding deve-
lopes an integrated resource of molecular and genetic
information at the basis of plant traits. The resource is
generated by (1) extensive and simultaneously highly
specific acquisition of the relevant data from the Web, (2)
analysis of the data based on company“s internal know-
how, (3) display of the evaluated data via uncomplica-
ted user-friendly interface. The evaluated information
IT-Breeding provides to the customers as Customer
Databases for various plant species. The accompanying
consulting service supports the breeders by the choice of
molecular markers for specified traits, if necessary - by
the choice of service company for genotyping, and by
statistical evaluation and interpretation of the data after
the molecular analysis. Implementation of the provided
information, either in the form of the database or con-
sulting, allows the breeders to create the programmes
for the development of new varieties which will be sig-
nificantly more time- and cost-effective. As a result the
breeding company will gain the competitive advantage
over competitors on the market.
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Einleitung

Die Pflanzenziichtung stellt eine der altesten Wissenschaften
der Menscheitsgeschichte dar. Jede Form der Pflanzenziich-
tung, sowohl die klassische kreuzungsbasierte Zlichtung
als auch die Zlchtung durch Einbeziehung verschiedener
biotechnologischer Methoden, zielt auf die Verdnderung
des genetischen Materials der Pflanze, um neues und/oder
verbessertes Pflanzenmaterial zu erzeugen.
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Seit langer Zeit benutzen Ziichter phénotypische Eigen-
schaften, um die besten Pflanzen unter den Nachkommen
aus der Kreuzung von Eltern, die beide verschiedene wert-
volle Eigenschaften besitzen, auszuwéhlen. Heutzutage sind
die Ziichter jedoch mit den drangenden globalen Herausfor-
derungen konfrontiert, wie der rasant wachsenden Bevol-
kerung der Erde, begrenzten Boden- und Wasserressourcen
und der Bedrohung durch den weltweiten Klimawandel.
\Von den Ziichtern wird erwartet, dass Kulturpflanzen, die
den neuen Anforderungen entsprechen und gleichzeitig
eine hohe Ertragsleistung zeigen, in einem verkirzten
Zeitrahmen entwickelt werden. Die einzige Moglichkeit
dieser Herausforderung zu begegnen, ist die Integration
der wissenschaftlichen Erkenntnisse tber den genetischen
Hintergrund der Merkmale, die in den letzten Jahren akku-
muliert wurden.

Datenmenge in der
molekularen Pflanzenwissenschaft

In den letzten Jahrzehnten haben die Wissenschaftler groRe
Datenmengen tiber pflanzliche Genome zusammengetragen,
die die verschiedenen Aspekte des Pflanzenwachstums und
der Pflanzenentwicklung betreffen. Diese Informationen
werden in wissenschaftlichen Publikationen beschrieben
und sind groBtenteils tber das Internet frei zugénglich zu
erhalten. Wie das Beispiel der Literaturdatenbank PubMed
zeigt (Abbildung 1), erhohte sich die Menge an verfligbarer
Information insbesondere in den letzten Jahren sehr stark.

Allerdings besteht das Problem darin, dass die vorhan-
denen Informationen zwar verfugbar sind, aber auf eine
Vielzahl von Datenbanken verteilt sind (unterschiedliche
Literaturdatenbanken und Webquellen wie z.B. GrainGe-
nes, Gramene, MASWheat, etc.) und nicht systematisch
erfasst werden. Hierbei werden die Daten auch nach
unterschiedlichen Kriterien geordnet. Jeder Autor einer
wissenschaftlichen Veroffentlichung préasentiert z. B. die
Daten jeweils entsprechend seiner eigenen Herangehens-
und Betrachtungsweise. Zurzeit gibt es Webquellen, die
die molekularen Daten fur bestimmte Pflanzenarten mit
dem Ziel préasentieren, die wissenschaftliche Gemeinschaft
tber die verfligbaren Daten zu informieren (z.B. GrainGe-
nes, Gramene, Komugi). Andererseits gibt es Webquellen,
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Abbildung 1: Anzahl der wissenschaftlichen Publikationen je nach Kulturart und Zeitraum

Figure 1: Number of publications (x1000) on wheat, maize, potato and barley in the respective time periods

die von Interesse fur Pflanzenziichter und Saatguthéndler
sind, aber die molekularen Daten nicht betrachten (z.B.
SeedQuest). Internationale Expertenanalysen gehen davon
aus, dass die Nutzung biotechnologischer Verfahren kiinftig
weiter voranschreiten wird und die Basis fur so genannte
Biookonomie legt (BUNDESMINISTERIUM FUR BIL-
DUNG UND FORSCHUNG 2009).

IT-Breeding entwickelt eine Plattform fiir die Darstellung
von molekularen und genetischen Daten, die speziell auf
die Bedurfnisse des einzelnen Zichters abgestimmt sowie
analysiert werden und tber eine anwenderfreundliche Ober-
flache verfugbar sind. Die Plattform dient als Basis, die es
jedem erlaubt, auf die nétigen Informationen schnell und
einfach zuzugreifen.

Entwicklung und Struktur der Datenbanken

Um den Zugriff auf das vorhandene Wissen zu unterstit-
zen, werden die Daten Uber die molekularen Hintergriinde
der Pflanzenmerkmale aus den verschiedenen Webquellen
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Abbildung 2: Ein Abriss der Entwicklung der Datenbank des
Unternehmens

Figure 2: An outline of the development of the stock database
of the company

integriert sowie standig aktualisiert und ausgewertet. Die
von IT-Breeding entwickelte Plattform prasentiert bei den
molekularen Hintergriinden der Pflanzenmerkmale Informa-
tionen ber die Gene, QTLs und molekulare Marker, welche
mit den diversen Pflanzenmerkmalen verbunden sind. Das
Schema fiir die Entwicklung der Stammdatenbank, die die
Grundlage fir die spezifischen Leistungen des Unterneh-
mens bildet, ist in Abbildung 2 veranschaulicht.

Die ausgewerteten Informationen werden Kunden in Form
von kundenspezifisch erstellten Datenbanken (KSDBen) fir
bestimmte Kulturpflanzenarten (z.B. Weizen, Gerste, Raps)
angeboten. Die Oberflache der KSDBen hat eine sehr klare
Struktur mit Fenstern fur die Auswahl der Pflanzenmerk-
male auf der einen Bildschirmseite und deren genetischen
Parametern (Marker, Gene und QTLs) auf der anderen Seite.
Dies ermdglicht eine schnelle und unkomplizierte Suche
nach den gewinschten Informationen.

Anwendung des Fachwissens
bei der Entwicklung neuer Sorten

Das erworbene Wissen Uber den genetischen Hintergrund
von Pflanzenmerkmalen dient als eine effiziente Basis fir
moderne Pflanzenziichtung. Es wird von Wissenschaftlern
fortdauernd weiterentwickelt und vergroRRert. Auf dieser
Basis kénnen neue Sorten schneller und zielgerichteter ent-
wickelt werden. Das Wissen kann hierbei wahrend zweier
Schritte bei der Entwicklung neuer Sorten angewandt wer-
den: (1) Auswahl der Eltern fir das Kreuzungsprogramm
(siehe z.B. GUR and ZAMIR 2004), (2) Evaluierung und
Auswahl der Nachkommen (siehe z.B. KUCHEL et al. 2005,
BRENNAN and MARTIN 2007).

Falls die Assoziation zwischen einem molekularen Marker
und einem bestimmten Merkmal bekannt ist, kann der Mar-
ker benutzt werden, um die besten Elternpflanzen fir die
Kreuzung zu finden. Das Germplasma wird mit Hilfe des
Markers durchsucht, um die Sorte oder Akzession zu finden,
die das erforderliche Markerallel aufweist, was als Beleg flr
die Existenz des gewinschten Merkmals angesehen wird.
Wahrend der Evaluierung der Kreuzungsnachkommen
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kénnen Protokolle fir die
markergestltzte Selektion
(entwickelt auf der Grund-
lage der QTL-Detektion oder
Marker-Merkmal Assoziati-
on) angewandt werden, um
den Zlchtungsprozess zu
beschleunigen.

Der Umfang der
kundenspezifisch

Time-restricted DBs

erstellten
Datenbanken und der $Beispiel: Informationen
Beratung iber Gurke die in der

Zeitperiode  2000-2009

Die Kundendatenbank von veroffentlich waren

IT-Breeding gibt den Ziich-
tern die Informationen Uber
die Gene, von denen bekannt
ist, dass diese mit spezifi-
schen Merkmalen verbunden sind (inkl. Referenzen zu
den Sorten, die in die Untersuchungen einbezogen wur-
den) und ob die Marker innerhalb oder in Assoziation mit
diesen Genen entwickelt wurden. Bei den Informationen
uber die molekularen Marker werden die Marker genannt,
die mit spezifischen Merkmalen verbunden sind (QTLS)
und es wird aufgefiihrt, ob die Marker erfolgreich fir die
markergestiitzte Selektion genutzt wurden (mit Referenz
zu den untersuchenden Populationen). Die Datenbanken
werden individuell fur jeden Kunden erstellt. Sie enthalten
umfangreiche Informationen oder kénnen in Form von
Modulen erstellt werden (siehe Abbildung 3), um spezielle
Fragestellungen leichter zu beantworten.

Die Kundendatenbanken versetzen den Zlchter in die Lage,
schnell und ohne zusétzlichen Zeitaufwand die weltweit
verdffentlichten Daten Uber die Gene und Uber die Marker
fiir die Pflanzenmerkmale, welche ihn interessieren, zielge-
richtet und zeitnah zu durchsuchen. Daraus ergibt sich eine
bestmdgliche Informations- und Entscheidungsgrundlage,
um ein Zuchtungsprogramm fir die oder das gewinschte(n)
Merkmal(e) zu erstellen.

Das flankierende Beratungsangebot der IT-Breeding GmbH
unterstiitzt die Ziichter bei der Auswahl der Marker, bei
Bedarf auch bei der Suche nach dem kosteneffektivsten
Dienstleister fiir die Genotypisierung, und bei der statis-
tischen Auswertung und Interpretation der Daten nach der
molekularen Analyse (mit Hilfe der Programme Diversity,
PopGene, Arlequin, NTSYS, TASSEL).

\orteile flr Zlchter

Die Dienstleistungen der IT-Breeding GmbH helfen bei dem
Transfer des angesammelten Wissens der molekularen Pflan-
zenwissenschaften in die Praxis. Die Kundendatenbanken
von IT-Breeding kombinieren die Vorteile von Suchmaschi-
nen mit der Informationsanalyse. Die Datenbanken stellen

DB Module

Erstellung der Kundendatenbanken

Genomic

information-restricted
DBs

Trait-restricted DBs

#Beispiel: Informationen
uber Sex Determination
in Gurke

#Beispiel: Informationen
Uber QTLs fir Gurke

Abbildung 3: Ein Uberblick tiber die eventuellen kundenspezifischen Datenbank-Module
Figure 3: An overview of the possible customer-specific database modules

eine kundenspezifische Informationsplattform dar, deren
sorgféltig Gberprifte und analysierte Daten aus renommier-
ten Quellen stammen und kontinuierlich gepflegt wie auch
aktualisiert werden. Sie stellen eine Informationsanalyse
durch die Extraktion der fur das Zlichtungsprogram wich-
tigsten Daten bereit. Die Beratungsdienstleistung garantiert
individuelle Kundenbetreuung, inshesondere in Hinblick auf
spezielle Kundenwiinsche und -bedirfnisse.

Durch die Auswahl der Dienstleistungen von IT-Breeding
erhalt der Kunde folgende Vorteile: (i) eine zuverlassliche
Quelle an integrierten Informationen Uber die genetischen
Hintergrinde der gewinschten Pflanzenmerkmale, kein Ver-
lust wichtiger Informationen, (ii) konstante Integration der
neuesten Publikationen, immer aufgearbeitet in der gleichen,
anwenderorientierten Form, (iii) deutliche Zeit- und Gelder-
sparnis gegeniber einer selbst durchgefihrten Erfassung und
Analyse von &hnlichen Informationen seitens des Ziichters,
(iv) die Informationen bzgl. der molekularen Marker erleich-
tern die Integration der markergestiitzten Selektion in die
Pflanzenzuchtprogramme, (v) bei der Beratung Zugriff auf
unsere Kompetenzen, welche 100% mit den Fragestellungen
der Pflanzenziichter verbunden sind.
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