Pflanzenziichtung und Genomanalyse

Einsatz von genetischen Ahnlichkeiten bei
der Selektion potentieller Kreuzungseltern

Die Selektion potentieller Kreuzungsel-
tern gehdrt mit zu den wichtigsten Schrit-
ten im Zichtungsprozess. Dabei ist die
umfassende Nutzung aller verfiigbaren
Informationen in der Selektionsentschei-
dung von grofRer Bedeutung.

Dazu gehdren auf der einen Seite phé-
notypische Daten von Feldversuchen,
aber auch Abstammungsinformationen
des Genotyps. AulRerdem wird mittler-
weile zunehmend fir die Elite-Linien der
Genotyp an bestimmten Marker-Loci
untersucht. Bisher gibt es jedoch keine
statistische Auswertemethode, mit der
alle Informationen gemeinsam genutzt
werden kénnen (HECKENBERGER et
al., 2006).

Fragestellung

In der Kreuzungseltern-Selektion sind
oft nur unzureichend Abstammungsin-
formationen vorhanden. Daher wurden
in dieser Studie mittels DNA-Markerda-
ten genetische Ahnlichkeiten geschatzt
und anschlieRend an Stelle von Abstam-
mungsinformationen in einer BLUP-
Zuchtwertschétzung genutzt. Dadurch
konnte der Selektionserfolg bei der Se-
lektion potentieller Kreuzungseltern er-
hoéht werden (BAUER et al., 2006).
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Methodik

Dazu wurde eine ,,virtuelle* Elternpopu-
lation mit 500 Inzuchtlinien am Compu-
ter mit der Software SAS/IML 9.1 simu-
liert (SAS Institute, 2004). Die Auspré-
gung des Genotyps wurde von 150 Gen-
orten mit je 2 - 7 Allelen pro Genort be-
einflusst. In der Simulation wurden die
Linien dann in 5 verschiedenen Umwel-
ten mit je 5 Wiederholungen pro Um-
welt angebaut. AulRerdem wurden 3 ver-
schiedene Merkmale mit den Heritabili-
tten h2 = 0,1; 0,5 und 0,9 und balan-
zierte sowie unbalanzierte Datensétze
simuliert. Die Zuchtwertschétzung er-
folgte mit der Software ASReml (GIL-
MOUR et al., 2002).

Ergebnisse

Die Integration von genetischen Ahn-
lichkeiten in die Zuchtwertschatzung
fuhrte im Vergleich zu einem simplen
Mixed-Model oder einem Linienmittel
(von verzerrenden Umwelteinfllssen
bereinigt) zu einer signifikanten Erho-
hung des Selektionserfolges. Dabei ist
der Einsatz eines Mixed-Models ohne
Nutzung von Abstammungsinformatio-
nen oder genetischen Ahnlichkeiten
meist nicht signifikant unterschiedlich
zum Linienmittel.

Schlussfolgerung

Da in der Selbstbefruchterziichtung
insbesondere bei potentiellen Kreu-
zungseltern oft keine Abstammungsin-
formationen vorhanden sind, bietet die
Nutzung von genetischen Ahnlichkeiten
basierend auf DNA-Markerdaten in der
Selektionsentscheidung eine hervorra-
gende Mdoglichkeit zur Steigerung des
Selektionserfolges.
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