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GruRwort aus der

PLANT 2030 Geschaftsstelle

Liebe Leserinnen und Leser,

im Jahr 2011 rief das Bundesministerium fiir
Bildung und Forschung (BMBF) das Foérder-
programm PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER
ZUKUNFT ins Leben. Mit dem dort angelegten
Konzept der Public-Private-Partnerships, bei
dem Forschungsprojekte eng verzahnt von
wissenschaftlicher wie von privatwirtschaft-
licher Perspektive konzipiert und umgesetzt
wurden, konnten neue und wettbewerbsféhi-
ge Verfahren und Produkte aus der Pflanzen-
biotechnologie rasch vorangetrieben und in
der ziichterischen Praxis umgesetzt werden.

Die Nachhaltigkeit dieser Forderung zeigt sich bis
heute an der stetig steigenden Anzahl von Publi-
kationen und Produkten, an einer gewachsenen
und stabilen Forschungsgemeinschaft, die auch
heute die etablierten Transferwege nutzt, am in-
ternationalen Standing der deutschen Pflanzenbio-
technologieforschung und nicht zuletzt an einem
engagierten Nachwuchs, dessen wissenschaftli-
cher Fokus im Rahmen der Projekte gepragt und
gescharft wurde.

Insgesamt wurden in PFLANZENBIOTECHNOLOGIE
DER ZUKUNFT 27 Projekte und darin enthalten 125

Teilprojekte gefordert. Die PLANT 2030 Geschafts-
stelle konnte diese Projekte und die dahinterstehen-
den Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler von
Beginn an begleiten. Auf den jahrlich in Potsdam
stattfindenden Status Seminaren haben wir eine
Gemeinschaft getroffen, die engagiert, vernetzt und
wissenschaftlich herausragend ist. Bei unseren Ak-
tivitaten zur Nachwuchsférderung im Rahmen der
PLANT 2030 ACADEMY haben wir talentierte Nach-
wuchswissenschaftlerinnen  und  Nachwuchswis-
senschaftler kennengelernt, die ihre Zukunft in der
deutschen Pflanzenforschung sehen.

Die Kommunikation der Projekte an die Offentlich-
keit erfolgte unter dem von uns betriebenen Portal
www.Pflanzenforschung.de. Wir haben stets die
hohe Bereitschaft der beteiligten Wissenschaft-
lerinnen und Wissenschaftler geschatzt, sich und
ihre Projekte portratieren zu lassen, wissenschaftli-
che Inhalte aufzubereiten und selbst vor der Kame-
ra in Aktion zu treten.

Es ist uns eine besondere Freude, mit dem vorlie-
genden Buch ein erfolgreiches Forderprogramm
und die daran beteiligten Personen noch einmal an-
gemessen in Szene zu setzen.
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Teilnehmerinnen und Teilnehmer auf einem
der jahrlich stattfindenden PLANT 2030 Status Seminare
in Potsdam am Templiner See. Foto: Matthias Arlt

Wir mussten uns bei den zusammengestellten Bei-
tragen auf einige wenige Projekte beschranken.
Diese Projekte stehen stellvertretend fur all die an-
deren, die in diesem Buch nicht intensiv beleuch-
tet werden konnten, aber ebenso erfolgreich und
interessant gewesen sind. Wir hoffen, Ihnen auch
so einen Eindruck vermitteln zu kénnen, wie viel-

PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER ZUKUNFT

auf Pflanzenforschung.de

Projektberichte

Im Publikationsbereich auf www.Pflanzenforschung.de

finden Sie weitere Berichte aus den Projekten
zum Download.
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faltig, anspruchsvoll und bedeutsam die in PFLAN-
ZENBIOTECHNOLOGIE DER ZUKUNFT geforderten
Forschungsvorhaben waren.

lhre PLANT 2030 Geschaftsstelle
Potsdam, im Oktober 2018




,Pflanzen sind die Basis

allen Lebens und der Schlussel
zur Losung vieler globaler
Herausforderungen”

Unter diesem Motto warb das Bundesminis-
terium fir Bildung und Forschung (BMBF) im
Jahr 2010 um innovative Ideen fiur das Forder-
programm PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER
ZUKUNFT.

Es ist uns nun eine besondere Freude, zum Ab-
schluss der Forderinitiative, die Highlights der
Angewandten Pflanzenforschung mit zahlreichen
wissenschaftlichen Hohepunkten aus den gefor-
derten Projekten vorliegen zu haben.

Mit PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER ZUKUNFT
ist die Anwendung der Ergebnisse aus der deut-
schen Genomforschung auf breiter Ebene, in einer
Vielzahl von Kulturarten mit erheblicher Bedeu-
tung fur die Pflanzenproduktion angekommen.
Die genombasierte Kulturpflanzenforschung in
Deutschland konnte durch das Programm ihre
internationale Sichtbarkeit stark erhéhen und teil-
weise Meinungsfuhrerschaft Ubernehmen.

Die BMBF-geforderte Kulturpflanzengenomfor-
schungwurde durch PFLANZENBIOTECHNOLOGIE

DER ZUKUNFT konsequent starker in den Bereich
der angewandten Forschung weiterentwickelt.
Dieses Engagement zahlt sich nun aus und tragt
dazu bei, dass Kulturpflanzenforschung made in
Germany innerhalb Europas und global hochange-
sehen ist und erstklassige Forschungsergebnisse
liefern kann.

Sie werden mit uns Ubereinstimmen, dass die
durchgefuhrten Forschungsvorhaben allesamt zu
ausgezeichneten Ergebnissen gefuhrt haben, was
sich auch anhand der hochwertigen Publikationen
und zahlreichen Patente belegen lasst. Diese Er-
gebnisse sind nun eine hervorragende Grundlage
fur zukdnftige Innovationen in der Pflanzenzlch-
tung und Pflanzenforschung in Deutschland und
werden dazu beitragen, die besseren, ertragrei-
cheren und ertragsstabileren Kulturpflanzensor-
ten der Zukunft zu entwickeln.

EIf Kulturarten standen im Fokus der Forschung,
darunter Weinrebe, Pappel, Sonnenblume, Rog-
gen, Mais und Raps, wobei ein Schwerpunkt auf
den Getreiden Weizen und Gerste sowie der Zu-
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ckerribe lag. Neben wesentlichen Beitragen zur
Entschlisselung der Genome und der Etablierung
genombasierter Selektionsverfahren in der ZUlch-
tung, wurden innovative genombasierte Verfahren
zur Haploideninduktion und zur systematischen
sequenzbasierten Mutationsdetektion erarbeitet
und neue Kultur- und Wildarten als alternative
Rohstofflieferanten oder als Quelle von Resistenz-
genen erschlossen.

Aber lesen Sie selbst! Es lohnt sich.

Mit freundlichen GrufRen
aus Gatersleben und Einbeck
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Dr. Nils Stein

Vorsitzender SCC

Leibniz-Institut fur Pflanzengenetik und
Kulturpflanzenforschung (IPK) Gatersleben

Dr. Viktor Korzun
Stellvertretender Vorsitzender SCC
KWS SAAT SE Einbeck

SCC - Scientific Coordination Committee der BMBF-Forderinitiatve
PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER ZUKUNFT



GruRwort von

Dr. Carl-Stephan Schafer
Gemeinschaft zur Forderung
von Pflanzeninnovation e.V.

Der vorliegende Bericht markiert das Ende der
Forderinitiative PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER
ZUKUNFT, die durch das Bundesministerium fur
Bildung und Forschung (BMBF) im April 2010 initi-
jert wurde. Die zuvor gelegten Grundlagen in der
Pflanzenforschung konnten so erfolgreich weiter-
entwickelt werden. Noch starker als bei GABI, dem
Forderprogramm zur ,Genomanalyse im Biologi-
schen System Pflanze", stand die interdisziplina-
re Zusammenarbeit zwischen akademischer und
privatwirtschaftlich organisierter Forschung im
Mittelpunkt.

Der Handlungsdruck durch Klimaveranderungen
und ihre Folgen sowie drangende Umweltfragen
verdeutlicht die Notwendigkeit fUr Fortschritte un-
ter anderem in der Biotechnologie - wobei die Ent-
wicklung leistungsfahiger und resistenter Pflanzen
von besonderer Bedeutung ist. Die Kontinuitat in
der Forschungsfoérderung hat uns bei der Bewal-
tigung der genannten Herausforderungen einen
grolen Schritt vorangebracht. Diese Publikation

zeigt die erzielten Fortschritte eindrucksvoll auf.
Wie wirken sich molekulare Zusammenhdnge
und Mechanismen auf Resistenz, Effizienz, An-
passungsfahigkeit, Qualitat und Quantitat unse-
rer Nutzpflanzen aus? Diese und andere Fragen,
konnten im Rahmen der Forderinitiative PFLAN-
ZENBIOTECHNOLOGIE DER ZUKUNFT bearbeitet
und beantwortet werden. Daruber hinaus wurden
neueste Erkenntnisse und Technologien in die Pra-
xis Uberflhrt. Die Vorreiterrolle Deutschlands in
einem bedeutenden Teilbereich der Biodkonomie,
der pflanzlichen Primarproduktion, konnte so wei-
ter ausgebaut werden.

Die Gemeinschaft zur Forderung von Pflanzenin-
novation e. V. (GFPi) und die Uber sie organisierten
Unternehmen sehen sich als Partner, die wissen-
schaftlich-technischen Erkenntnisse durch ihr Zu-
sammenwirken schnell und breit nutzbar machen.
Davon konnen Landwirtschaft und Gesellschaft
gleichermalien profitieren. Als Bindeglied zwi-
schen Wirtschaft, Wissenschaft und Fordermittel-

Die Kontinuitat in der Forschungs-
forderung hat uns bei der Bewaltigung
der genannten Herausforderungen einen
grolSen Schritt vorangebracht.
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Dr. Carl-Stephan Schdfer,
Geschdftsfiihrer der GFPi

Foto: GFPi

geber stellt die GFPi sicher, dass Forschungsvor-
haben praxisnah durchgefuhrt werden. Sie sollen
den Unternehmen Antworten auf Grundlagen,
aber auch anwendungsorientierte Fragestellun-
gen geben. Dies geschieht Uber die Etablierung ef-
fektiver Public-Private-Partnerships (PPP) sowohl
in der vorwettbewerblichen Gemeinschafts- als
auch in der Verbundforschung.

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung

Die erreichten Erfolge motivieren und bieten gleich-
zeitig Ansporn fUr weitere Forschungsaktivitaten.
Die Sicherung und Steigerung des pflanzlichen
Ertrags, der Qualitat pflanzlicher Rohstoffe sowie
der Nachhaltigkeit im Pflanzenbau erfordern fort-
laufend neue Ansatze in Forschung und Zuchtung.
Daher werden weitere Forschungsanstrengungen
bendtigt, um das Genom der Pflanze, aber auch
die Wechselwirkungen mit ihrer Umwelt besser zu
verstehen. Wir unterstltzen daher ausdrucklich zu-
kunftige Bemuhungen der Bundesregierung, neue
Impulse in Forschung und Entwicklung zu setzen
und stehen als Partner jederzeit zur Verfugung.

GFF’

Dr. Carl-Stephan Schafer
Geschaftsfuhrer der Gemeinschaft
zur Férderung von Pflanzeninnovation e. V.



Pflanzenbiotechnologie der Zukunft

Deutschland setzt auf den

Ausbau der Biookonomie

Pflanzen nutzen Sonnenlicht als Energiequelle zum
Aufbau von Biomasse. Damit halten sie eine Viel-
zahl biologischer Stoffkreisldufe in Gang, denen
Tiere und Menschen ihr Leben verdanken. Pflanzen
liefern Nahrung und Futtermittel, nachwachsende
Rohstoffe fur Kleidung, Arzneien und industrielle
Produkte sowie Energietrager jenseits der endli-
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nach all diesen Gutern steigt mit der wachsenden
Weltbevolkerung kontinuierlich an. Insbesondere
Schwellenlander wie China und Indien bendtigen
kinftig mehr und hoherwertige Lebensmittel. In
den Industrielandern verlangen Hersteller und
Verbraucher zudem biobasierte Materialien und
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Ausfiihrende Stellen
in Deutschland
nach Forschungspflanzen

Inhaltsstoffe, Lebens- und Futtermittel, die auf spe-
zielle Bedurfnisse zugeschnitten sind. Dem stei-
genden Bedarf an Biomasse steht der Verlust an
landwirtschaftlich nutzbaren Flachen gegenUber,
die durch Bebauung versiegelt oder durch den ein-
setzenden Klimawandel entwertet werden.

Vor diesem Szenario stellen die Sicherung und wei-
tere Steigerung pflanzlicher Ertrage eine existen-
zielle Aufgabe fur jede Volkswirtschaft dar. Die Bun-
desregierung begegnet diesen Herausforderungen
mit dem kontinuierlichen Ausbau der Biookonomie:
Sie setzt auf die Technologien der modernen Le-
benswissenschaften, um biologische Prozesse im-
mer effektiver zum Wohle des Menschen zu nutzen
und zu gestalten. Damit Ubernimmt sie globale Ver-
antwortung und starkt zugleich die Wettbewerbs-
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fahigkeit der deutschen Wirtschaft. Mit der 2010
beschlossenen NATIONALE FORSCHUNGSSTRA-
TEGIE BIOOKONOMIE 2030 bekennt sich das Bun-
desministerium fur Bildung und Forschung (BMBF)
zu dieser nachhaltigen und wissensbasierter Wirt-
schaftsform. Um sie zu férdern, hat das BMBF bis-
lang rund zwei Milliarden Euro bereitgestellt.

Pflanzengenomforschung ist die
Voraussetzung zum Verstandnis und
zur Nutzbarmachung biologischer
Ressourcen

Schon vor mehr als 10.000 Jahren begannen Men-
schen, Pflanzen fur ihre Zwecke zu optimieren.
Dazu wahlten sie bevorzugt jene Exemplare aus,
deren Eigenschaften sie besonders schatzten und



Modell- und Forschungspflanzen in den Projekten
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schufen so die ersten Nutzpflanzen. Die Natur bot
ihnen reichlich Material: Wie allen Lebewesen ge-
lang es auch und vor allem den ortsgebundenen
Pflanzen, sich im Laufe der Evolution auf unter-
schiedlichste Lebensraume und Umweltbedingun-
gen einzustellen und auch unter widrigen Umstan-
de wie extremer Hitze, Kalte oder Trockenheit zu
wachsen und die verfligbaren Ressourcen optimal
zu verwerten. Mit der Entdeckung der Vererbungs-
regeln durch Gregor Mendel wurde die traditionel-
le PflanzenzUchtung in die Lage versetzt, gezielter
als jemals zuvor Sorten mit gewlnschten Eigen-
schaften zu entwickeln.

Durch die Genomforschung hat die Pflanzen-
zlchtung indes noch deutlich mehr Tempo auf-
genommen. Mit dem Wissen um die genetischen
Grundlagen des pflanzlichen Organismus kdénnen
Forschende molekulare Marker entwickeln. Diese
Instrumente erlauben es in der Zlchtung, auch auf
komplexe Eigenschaften wie Ertrag zu selektieren
oder spezielle Fahigkeiten wie Hitzetoleranz oder
Schadlingsresistenz gezielter in bewdhrte Elite-
sorten einzukreuzen. Die Landwirtschaft erhalt so
Sorten, die in Zeiten des Klimawandels Hitze und

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung



Biookonomie

in Deutschland
starken — durch
Angewandte
Pflanzenforschung

Hatte sich GABI noch weitgehend auf die Genom-
forschung konzentriert, so zielen die nachfolgen-
den Forderinstrumente des BMBF auf anwen-
dungsorientierte Zuchtungsforschung ab. Unter
dem Dach PLANT 2030 werden mehrere Forderi-
nitiativen zusammengefasst, die teilweise miteinan-
der verknUpft sind. Dazu zahlt zum einen die nun
beendete nationale Initiative PFLANZENBIOTECH-
NOLOGIE DER ZUKUNFT, deren Inhalte und Erfolge
in diesem Band anhand von sechs Highlight-Pro-
jekten vorgestellt werden. Zu den weiteren Pro-
grammen von PLANT 2030 gehoren INNOVATIVE
PFLANZENZUCHTUNG IM ANBAUSYSTEM (IPAS)
sowie die ersten vier Ausschreibungen des trans-
nationalen Programms PLANT-KBBE (Transnational
PLant Alliance for Novel Technologies - towards
implementing the Knowledge-Based Bio-Economy
in Europe and beyond). Im Fokus dieser europai-

schen Forderinitiativen standen Nutzpflanzener-
trage und Lebensmittelsicherheit im Kontext des
Klimawandels; unter den erforschten Nutzpflanzen
waren insbesondere mediterrane Arten wie Flachs,
Melone, Pinie und Tomate. Durch die landertber-
greifenden Kooperationen konnten neuartige Sy-
nergien entstehen, Kompetenzen transferiert und
nationale Redundanzen vermieden werden. 2013
wurde das DEUTSCHE-PFLANZEN-PHANOTYPISIE-
RUNGSNETZWERK (DPPN) mit dem Ziel gegrindet,
den Zusammenhang zwischen den Genen, der
Umwelt und dem Erscheinungsbild - den Phanoty-
pen - von Nutzpflanzen aufzuklaren und fur eine
effiziente Pflanzenproduktion nutzbar zu machen.
Hinzugekommen ist 2015 das Programm BONARES
- Boden als nachhaltige Ressource fur die Biotko-
nomie, das neben den Pflanzen auch die Boden als
essentielles Element fur eine nachhaltige Produkti-
on von Biomasse betrachtet. Im 2017 ausgeschrie-
benen Programm NUTZPFLANZEN DER ZUKUNFT
sollen Methoden der Genomeditierung entwickelt
werden, mit denen sich die Pflanzenzlchtung noch
effektiver als bisher gestalten lasst.

Ein wesentliches Anliegen aller Initiativen ist die
Etablierung von Kompetenznetzen und der Tech-
nologietransfer zwischen Forschungseinrichtungen
und Wirtschaftsunternehmen. Garant fUr diesen
Transfer ist das Prinzip der Public-Private-Part-
nerships, will heiRen: Die Projekte werden von
Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftlern aus
Universitaten und Forschungsinstituten gemein-
sam mit Fachleuten aus privaten Unternehmen aus
der Pflanzenzichtung und verwandten Bereichen
der Biookonomie bearbeitet. Die privaten Unter-
nehmen sind in der Gemeinschaft zur Forderung
von Pflanzeninnovation e.V. (GFPi) organisiert und
tragen einen Teil der Kosten fur ihre Teilprojekte
selbst. Durch diese Vielfalt an Forderinstrumenten
zur angewandten Pflanzenforschung soll der lang-
fristige Erfolg der Biookonomie in Deutschland si-
chergestellt werden.
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Trockenheit oder Kalte und Uberflutungen trotzen
und dennoch verlassliche Ertrage liefern.

Damit gehort die Erforschung des Pflanzengenoms
zu den wesentlichen Pfeilern einer wissensbasier-
ten, international wettbewerbsfahigen Biotkono-
mie. Sie tragt zur Umsetzung aller funf Handlungs-
felder der NATIONALEN FORSCHUNGSSTRATEGIE
BIOOKONOMIE 2030 bei: Mit ihrer Hilfe kann man
einen Beitrag zur weltweiten Erndhrungssicherung
leisten, die Agrarproduktion nachhaltig gestalten,
gesunde und sichere Lebensmittel produzieren,
nachwachsende Rohstoffe industriell nutzen und
Energietrager auf Basis von Biomasse erzeugen. In-
dem die Pflanzengenomforschung einen Beitrag zur
Attraktivitat der europdischen Forschungsstandorte
leistet, folgt sie Uberdies der HIGHTECH-STRATE-
GIE der Bundesregierung. Die Grundlagen fur die
Pflanzengenomforschung wurden in Deutschland
vor allem durch die BMBF-Forderinitiative GENOMA-
NALYSE IM BIOLOGISCHEN SYSTEM PFLANZE (GABI)
gelegt, mit der das Ministerium von 1999 Uber einen
Zeitraum von 15 Jahren zahlreiche Forschungsver-
binde und Einzelprojekte forderte. Diese frihzeiti-

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung
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ge und kontinuierliche Férderung hat die fuhrende
Position der Bundesrepublik - sie liegt derzeit in
puncto Pflanzenforschung weltweit auf Platz zwei
hinter den USA - begriindet und gefestigt.

Das durch GABI gewonnene Wissen Uber die Struk-
tur und Funktion von Pflanzengenomen soll nun in
die zUchterische Praxis einflieBen und damit zur
Wertschopfung in vielen Bereichen der Biodkono-
mie beitragen. Schonwahrend der 15-jahrigen Lauf-
zeit dieser Fordermafinahme entwickelten sich die
Forschungsaktivitdten von der reinen Genomana-

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung

lyse hin zu anwendungsorientierten Zielstellungen.
Auch die internationale Ausrichtung der Vorhaben
nahm zu. Diese dringend gebotene Translation von
Grundlagenwissen in die Anwendung wird seither
durch eine Vielzahl unterschiedlich ausgerichteter
FordermalBnahmen zur Pflanzenforschung kon-
sequent fortgesetzt. Dabei wurde das Prinzip des
Public-Private-Partnerships beibehalten, das sich
bereits in den verschiedenen GABI-Programmen
bewahrt hatte. Die Arbeit von Wissenschaft und
Wirtschaft an einer gemeinsamen Aufgabe ist der
beste Garant dafur, dass Forschungsergebnisse
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und Technologien schnell und zielgerichtet zur An-
wendung kommen. Die Uber Jahre entstandenen
Partnerschaften und Netzwerke bilden die Grund-
lage fur eine Community, die sich sehr effizient
Uber technische Neuerungen und 6konomische
Anforderungen austauschen kann. Um diese Struk-
turen zu erhalten und zu festigen, bedarf es einer
kontinuierlichen, langfristigen und weitsichtigen
Projektforderung. Sowohl die Genomforschung, als
auch die Zuchtungsforschung an Pflanzen fordert
einen langen Atem; die Zeitraume, die zur Entwick-
lung marktfahiger Produkte - sprich: neuer, bes-
serer Pflanzensorten - bendtigt werden, sind um
ein Mehrfaches groRer als beispielsweise im Inge-
nieursbereich.

Entsprechend dieser Vorgabe wurden im Rahmen
der Initiative PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER
ZUKUNFT insgesamt 27 Projekte zwischen 2011
und 2017 mit einer BMBF-Forderung unterstitzt.
Gefordert wurden Uberwiegend Forschungsver-
blinde mit Beteiligung von privaten Unternehmen.
Besondere Beachtung fanden dabei Kooperationen
mit kleinen und mittleren Unternehmen; von Grol3-
unternehmen wurde eine substanzielle Beteiligung
an den Kosten des Gesamtverbundes eingefordert.
Die inhaltlichen Schwerpunkte der geforderten For-
schungsvorhaben lagen auf 6konomisch und 6ko-
logisch bedeutsamen komplexen Merkmalen von
Nutzpflanzen. Dagegen wurden Arbeiten an Mo-
dellpflanzen wie der Ackerschmalwand oder dem
Wilden Tabak nur ausnahmsweise gefordert - dann
namlich, wenn entscheidende Impulse fur die Zlch-
tungsstrategien oder eine mittelfristige Ubertragung
der Erkenntnisse auf Kulturarten zu erwarten waren.

Unter den erforschten Pflanzen finden sich sowohl
etablierte Bekannte wie die 6konomisch bedeuten-
den Getreidearten Weizen und Gerste sowie Mais,
Raps und Zuckerribe. Neben diesen so genannten
Cash Crops sind auch bislang weniger intensiv un-
tersuchte Arten wie Roggen, Wein oder Pappel, so-

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung
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wie Newcomer wie Sonnenblume und Lowenzahn
vertreten. Was fur die Auswahl der Pflanzen gilt,
trifft auch auf die geférderten Projektpartner zu:
Auch hier finden sich renommierte Wissenschaftle-
rinnen und Wissenschaftler aus Verbundprojekten,
die bereits fruher durch das BMBF gefordert wur-
den neben wissenschaftlichem Nachwuchs, der mit
neuen Ideen auffiel und durch viel versprechende
Projektantrage Uberzeugte.

Einige Projekte der Initiative PFLANZENBIOTECH-
NOLOGIE DER ZUKUNFT fokussierten nicht auf
eine bestimmte Nutzpflanzenart, sondern auf die
Entwicklung universell einsetzbarer Werkzeuge
und ihrer Anwendung in der Pflanzenforschung.
Dazu gehorte die Implementierung und Weiter-
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entwicklung der Pflanzen-Primardatenbank PPD
mit dem Ziel, die bereits verfUgbaren genomischen
und transkriptomischen Ressourcen zu strukturie-
ren und ihre Auswertung fur die Annotation von
Genen zu erleichtern. Im NUGGET-Verbund, einem
Zusammenschluss von mehreren deutschen Pflan-
zenzUchtungsunternehmen und fuhrenden akade-
mischen Forschungsinstitutionen, wurden innova-
tive Methoden fur die Anwendung in Nutzpflanzen
mit komplexen Genomen weiterentwickelt; sie sol-
len die rasche Entdeckung von modifizierten Ge-
nen in Populationen von natdrlichen oder kinstlich
erzeugten Mutanten erleichtern. Das Projekt HA-
PLOIDS erprobte die Herstellung von haploiden Li-
nien an so unterschiedlichen Nutzpflanzen wie Zu-
ckerriben, Mais und Weizen, fur die bislang keine
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praktikable Technologie verfugbar ist. Durch immer
tieferer Einblicke in das Pflanzengenom und die da-
mit ermaglichte zlchterische Optimierung von Nutz-
pflanzen tragen alle diese Forschungsprojekte zu ei-
ner nachhaltigen Biookonomie bei. Elitesorten, die
Stickstoff effizienter aufnehmen kénnen, sind weni-
ger stark auf mineralischen DUnger angewiesen und

neu entwickelte Kulturen, die Uber eine naturliche
Resistenz gegen Schadorganismen verflgen, brin-
gen auch bei geringem Pestizideinsatz stabile Ertra-
ge. Eine Vielzahl von Forschungsverbinden suchte
daher nach effektiven Moglichkeiten zur Steigerung
der Widerstandskraft ausgewdhlter Nutzpflanzen
gegen abiotische und biotische Stressfaktoren. So

PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER ZUKUNFT
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entwickelte und prufte etwa das AMAIZING-Projekt  Maissorten zu nutzen. NITRO SUS und CROPTIMISE
neue Strategien, um tropische Maisformen mit effizi-  entwickelten genetische oder genomische Ansdtze
enterem Stickstoff- oder Wassernutzungsvermogen,  zur Verbesserung der Stickstoffverwertung bei Ge-
hoherer Kaltetoleranz oder Schadlingsresistenz sys-  treide respektive Raps. CLIMATE CHANGE suchte in
tematisch fur die Verbesserung von europaischen  assoziationsgenetischen Studien nach einer kombi-
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nierten Hitze- und Trockentoleranz bei Gerste, wah-
rend FROWHEAT Pre-Breeding-Material des Weizens
mittels genomweiter Betrachtung hinsichtlich Frost-
toleranz evaluieren konnte. POP MASS entwickelte
neue Gentechnologien zur Steigerung der Biomasse
in Pappeln. Der Verbund BARLEY-FORTRESS mach-
te sich Erkenntnisse Uber Gene der Gerste zunutze,
um die gquantitative Resistenz dieser Okonomisch
wichtigen Pflanze gegen den Mehltaupilz und mog-
licherweise gegen weitere Schadpilze gezielt zu er-
hohen. Die Initiative CEREAL-ROOT erforschte, wie
Pfahlwurzeln auf biotischen und abiotischen Stress
reagieren - um mit diesem Wissen Gene zu identifi-
zieren, die an der Krankheitsresistenz und Trocken-
toleranz von Getreide beteiligt sind. Mit relevanten
Ertragsparametern bei Weinreben und deren Befall
durch Mehltau befasste sich der Verbund PHENO VI-
NES; zur Phanotypisierung hinsichtlich dieser Merk-
male wurde ein Roboter mit speziellem Kamera-Sys-
tem konstruiert, der auf Basis von GPS-Koordinaten
autonom durch den Weinberg navigieren und dabei
die Pflanzengesundheit und die Hohe des Ertrags
Uberwachen kann.

RYE SELECT entwickelte eine genombasierte Pra-
zisionszuchtungsstrategie fUr Roggen mit beson-
derem Fokus auf agronomisch bedeutsame Merk-
male wie Frosttoleranz, Ertrag und Kornqualitat;
zugleich konnte ein internationales Konsortium
unter FUhrung von RYE SELECT die vollstandige
Sequenzierung des Roggen-Genoms abschliellen.
Der TRITEX-Verbund (Seite 20) Ubernahm die Flh-
rungsrolle in groferen internationalen Konsorti-
en mit hunderten Beteiligten und erwirkte so die
komplette Sequenzierung und weitere Analyse der
komplexen Genome von Gerste und Weizen. Die-
ses Projekt soll hier ausfuhrlich vorgestellt werden
- zusammen mit funf weiteren Forschungsverbin-
den, die mit finanzieller Unterstitzung des BMBF
vorangetrieben wurden: ANNO BEET (Seite 28)
konnte agronomisch bedeutsame Gene im Genom
der Zuckerrube verorten und so fur die Nutzung

in der Pflanzenbiotechnologie zuganglich machen.
PRE-BREED YIELD (Seite 34) hat umfangreiche Res-
sourcen geschaffen, um die Ertragssteigerung bei
Raps durch zielgerichtete ZUchtung zu unterstut-
zen. INNO GRAIN-MALT (Seite 42) hat die Grund-
lage zur ZUchtung trockentoleranterer Gerstelinien
mit verbessertem Samenertrag und gesteigerter
Brauqualitat gelegt. SUNRISE (Seite 48) entwickel-
te einen Chip, der die Genom-basierte Zlchtung
von Sonnenblumen fur gesteigerten Ertrag, hohe-
re Ertragsstabilitat und verbesserte Zuchtungsef-
fizienz ermoglicht. TARULIN (Seite 54) hat erstmals
den russischen Lowenzahn als nachhaltige Quel-
le fur die lokale Produktion von Latex, Kautschuk
und Inulin ins Auge gefasst. Die ausgewahlten Pro-
jekte stehen exemplarisch fur das Uberaus weite
Spektrum der Forschungsfragen, die durch das
Forderkonzept PLANT 2030 wichtige Antworten
gefunden haben.

PFLANZENBIOTECHNOLOGIE
DER ZUKUNFT auf YouTube

Die Rickkehr der Sonnenblumen:
Durchbruch in der Resistenzzlchtung

Frischzellenkur fur Raps: Ertragsstabilitat
durch mehr genetische Vielfalt

HYWHEAT
Revolution auf dem Acker:
Der Hybridweizen kommt

PHENO VINES
Der digitalisierte Weinberg;
Kollege Roboter unterstutzt die Zuchter

POP MASS
Kandidaten flr mehr Holz:
Pappeln im Aufwind
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15 Jahre Genomforschung
an Pflanzen: Evaluation

attestiert GABI Erfolg

1998 fiel der Startschuss fiir die Forschungsinitiative
GENOMANALYSE IM BIOLOGISCHEN SYSTEM PFLANZE
(GABI). Von 1999 bis 2014 férderte das BMBF mit rund
140 Millionen Euro insgesamt 126 Verbund- und Einzel-
projekte. An fast 40 Prozent der Forschungsvorhaben
beteiligten sich deutsche Unternehmen - mehrheitlich
kleine und mittelstandische Betriebe - und steuerten
zusdtzliche 20 Millionen Euro zum Férdervolumen bei
(Public-Private-Partnership). Die Ziele dieser konzer-
tierten MafSnahme waren klar formuliert: Sie sollte die
wissenschaftliche Basis der Pflanzengenomforschung
stdrken, umfassende Informationen zu wirtschaftlich
bedeutenden Pflanzengenomen generieren und zu-
ganglich machen, einen effizienten Wissenstransfer
zwischen Forschung und Wirtschaft sicherstellen, ein
Kompetenznetzwerk schaffen sowie eine rasche Uber-
fiihrung der Forschungsergebnisse in Produkte mit ho-
hem Wertschépfungspotenzial erméglichen.

Heute steht fest: 15 Jahre GABI waren ein voller Erfolg.
Zu diesem Schluss kommt eine abschliefSende Evalua-
tion der FordermafSnahme. Die Auswertung fufSt auf
155 telefonisch oder personlich gefiihrten Interviews
mit Vertreterinnen und Vertretern aus GABI-Gremien,
wissenschaftlichen Einrichtungen und privatwirtschaft-
lichen Unternehmen sowie mit Wissenschaftlerinnen
und Wissenschaftlern, deren GABI-Antréige abgelehnt
worden waren. AufSerdem wurden Personen aus
Frankreich, den USA, Japan und GrofSbritannien fir ein
Benchmarking zu entsprechenden Férderprogrammen
in ihren Heimatldndern befragt. Uber 90 Prozent der
Befragten waren mit der Forderaktivitét sehr zufrie-
den oder zufrieden. Besonders hervorgehoben wurde
die neu entstandene Pflanzenforschungs-Community,
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die entscheidend zur Zielerfiillung beigetragen hat.
Insgesamt hat GABI nach Meinung von zwei Dritteln
der befragten Fachleute zu einer neuen Art der Zusam-
menarbeit in den Verbtinden aus Wissenschaft und
Wirtschaft gefiihrt. Auch die internationalen Koopera-
tionen bei GABI wurden durchweg als tiberaus nutzlich
eingestuft; haufig gelang damit der Transfer von Know-
how und Technologien, die in Deutschland zuvor nicht
verfiigbar waren.

Diese Einschdtzungen werden von objektiven Zah-
len untermauert. Aus GABI-Projekten sind weit lber
1.000 Fachpublikationen hervorgegangen - ein im
Benchmark-Vergleich guter Wert. Auch die Zahl der
Patente liegt mit rund 40 im erwarteten Bereich, da
in der Pflanzenziichtung weniger der Patentschutz
als der - meist erst nach jahrelanger Entwicklungs-
dauer erreichbare - Sortenschutz angestrebt wird. Als
Folge der BMBF-Forderung konnten zusdtzlich zum
eingebrachten Eigenanteil der Unternehmen rund
80 Millionen Euro, griofStenteils von der Deutschen
Forschungsgemeinschaft (DFG), fiir die Pflanzenfor-
schung in Deutschland mobilisiert werden. Jedes dritte
GABI-Projekt brachte Produkte und Dienstleistungen
hervor, die tberwiegend in der Grundlogenforschung
sowie im Bereich Tool-/Plattform-Technologie genutzt
werden konnen. Insbesondere in akademischen Ein-
richtungen haben GABI-Projekte direkt rund 300 und
als Folgeeffekt weitere rund 350, wenn auch zeitlich be-
fristete Arbeitspldtze geschaffen. Etwa 180 Master- und
Diplomarbeiten sowie rund 200 Doktorarbeiten gingen
aus GABI-Projekten hervor und demonstrieren den Bei-
trag der Initiative zur Sicherung des wissenschaftlichen
Nachwuchses.



TRITEX Weizen und Gerste:

Fin Riesengenom und seine kleine
Schwester - Deutsches Konsortium
befeuert die internationale Forschung
an Getreide-Genomen

Gerste und Weizen gehéren als alteste Ge-
treidearten noch heute zu den wichtigsten
Grundnahrungsmitteln der Menschheit.
Sie liefern nicht nur unser taglich Brot, son-
dern auch viele weitere Lebens- und Genuss-
mittel wie GrieBbrei und Pasta, Bulgur und
Couscous, Bier und Whiskey. Doch die Ertrage
dieser wichtigen Nutzpflanzen steigen lang-
samer an als die Nachfrage an den Weltmark-
ten. Das PLANT-2030-Konsortium TRITEX
hat wesentlich dazu beigetragen, die kom-
plex aufgebauten Genome der beiden nah
verwandten Getreidearten zu analysieren.
Damit ist der Weg frei fiir die Ziichtung von
dringend bendtigten ertragreicheren und wi-
derstandsfahigeren Sorten.

Weizen mit seinen verschiedenen Arten und Sor-
ten ist zusammen mit Mais und Reis die am hau-
figsten angebaute Nutzpflanze der Welt. Rund
ein Funftel der vom Menschen verzehrten Kalo-
rien stammen aus dem Korn des Weichweizens
Triticum aestivum, der wegen seiner guten Back-
eigenschaften auch Brotweizen genannt wird.
Diese Zahlen fuhren eindringlich vor Augen, wel-
che enorme Bedeutung zuverlassig hohe Wei-
zenertrage fur die Welternahrung haben. Umso
besorgniserregender ist die Einschatzung des in-

20

ternationalen Getreiderates, der die globale Ver-
sorgungslage alsangespanntbezeichnet: Demnach
bleiben die Ernten hinter dem weltweiten Bedarf
zuruck. ,Im Mitteleuropaischen Raum sehen wir
in den vergangenen zwei Jahrzehnten eine Stagna-
tion im Ertragszuwachs bei Weizen", sagt Dr. Nils
Stein, der die Arbeitsgruppe Genomik Genetischer
Ressourcen am Leibniz-Institut fur Pflanzengene-
tik und Kulturpflanzenforschung (IPK) in Gaters-
leben leitet und das Forschungsprojekt TRITEX
koordiniert hat. Verscharft wird das Problem noch
durch den bevorstehenden Klimawandel: Er konn-
te die Versorgung mit Weizen weiter verschlech-
tern, weil die heutigen Hochleistungssorten nicht
an haufigere und langere Trockenperioden, ins-
gesamt instabilere klimatische Bedingungen und
drohenden Schadlingsbefall angepasst sind.

Die Pflanzenzlchtung ist deshalb gefordert, Wei-
zen und andere Getreidearten aus der Sulgra-
sergruppe der Triticeae — insbesondere die nah
verwandte Gerste - besser gegen Trockenheit zu
wappnen und ihre Widerstandskraft gegen Pflan-
zenkrankheiten zu starken. Ebenso wie bei allen
anderen Nutzpflanzen ist dabei die Kenntnis der
genetischen Anlagen unerlasslich. Hier setzte das
TRITEX-Konsortium an, an dem neben Steins Team
am IPK zwei Arbeitsgruppen am Fritz-Lipmann-In-
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Gerste und Weizen gehdren als dlteste' Getreidearten noch heute zu den wichtigsten Grundnahrungsmitteln
der Menschheit. Sie liefern nicht nur unser taglich Brot, sondern auch viele weitere Lebens- und Genussmittel
wie GriefSbrei und Pasta, Bulgur und Couscous, Bier und Whiskey. roto: iPk Gatersleben/ Nils Stein

stitut (FLI) in Jena und am Helmholtz Zentrum
MUnchen beteiligt waren. Die TRITEX-Forscherin-
nen und -Forscher konnten den bisherigen Ent-
wurf der Gerstegenomsequenz durch eine pra-
zisere physische Genkarte deutlich verbessern.
Mit inrem so gewonnenen Know-how wirkten sie
auch als Partner des Internationalen Weizen-Ge-
nom-Sequenzierungskonsortiums  (IWGSC) an
der Erstellung einer detaillierteren physischen
Genkarte des Brotweizengenoms mit. Mit einer
genauen Annotation, sprich: der prazisen Lokali-
sierung funktioneller und struktureller DNA-Ele-
mente in den Sequenzen der einzelner Chromo-
somen, schufen sie zudem die Voraussetzung fur
eine leichtere Bestimmung von Genfunktionen
des Brotweizengenoms. Die zugrundeliegenden
Arbeiten mundeten in den Jahren 2012 bis 2017
in zahlreiche hochrangige Veroffentlichungen, dar-
unter funf Fachpublikationen in Science und vier in
Nature und Nature Genetics.

Dass sich das TRITEX-Team mit Gerste und Wei-
zen gleich zwei Getreidearten vorgenommen
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hat, liegt zum einen an der wirtschaftlichen Be-
deutung dieser Nutzpflanzen. Denn ebenso wie
Weizen leistet auch die Gerste einen wichtigen
Beitrag zur globalen Nahrungsmittelversor-
gung; in Deutschland ist sie besonders als Fut-
terpflanze und als Rohstoff fur das Bierbrauen
gefragt. Entscheidend sei jedoch auch die enge
Verwandtschaft dieser beiden Suf3graser, erlau-
tert Nils Stein: ,Man hat in den 1990er-Jahren
festgestellt, dass die sieben Chromosomen des
Gerstegenoms in der Anordnung ihrer Gene ein-
zelnen Chromosomen des Weizengenoms ent-
sprechen”. Aus Sicht der Genetiker erscheint die
Gerste Hordeum vulgare quasi als kleine Schwes-
ter des Weizens: Ihr Genom ist mit seinem zwei-
fachen Chromosomensatz nur ein Drittel so grof3
wie dasjenige des Weichweizens, dessen insge-
samt sechs Chromosomensatze in drei Subge-
nomen vereint sind. Deshalb war es naheliegend,
zunachst das Genom der Gerste zu analysieren
und dabei geeignete technologische Ansatze zu
entwickeln, um diese anschliel3end fur die Erfor-
schung des Weizengenoms einzusetzen.
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Das Weizengenom
vereint das Erbgut
von drei Arten

Mit rund 17 Milliarden Basenpaaren oder 17 Giga-
basen ist das Genom des Weich- oder Brotweizens
fast sechsmal so grol3 wie das des Menschen. Die-
ses Riesengenom entstand durch die Fusion meh-
rerer nah verwandter Suf3graser, die jewelils einen
doppelten - in der Biologie spricht man von einem
diploiden - Satz ihrer sieben Chromosomen ein-
gebracht haben: Vermutlich paarten sich zunachst
zwei wilde Grasarten, deren Erbgut auf jeweils 2 x 7
Chromosomen aufgeteilt war. Aus dieser Kreuzung
konnte der Wilde Emmer mit seinem tetraploiden
Genom aus 4 x 7 Chromosomen entstanden sein,
der sich in einem langen zlchterischen Auswahl-
prozess zunachst zum Emmerweizen und dann
zum ebenfalls tetraploiden Hartweizen entwickelte.
Aus der Kreuzung von wildem Emmer/Emmerwei-
zen mit einem weiteren diploiden Wildweizen ging
schliel3lich der hexaploide Weichweizen mit seinen
6 x 7 Chromosomen hervor.

Im heutigen Weichweizen sind also drei unter-
schiedliche Subgenome A, B und D in einer Spezies
vereint, von denen jedes in etwa die Grole eines
Gerstegenoms hat. Die drei Subgenome sind einan-
der - und auch dem Gerstegenom - sehr ahnlich; es
gibt kaum Unterschiede bei der Anzahl und Anord-
nung der Gene auf den sieben Chromosomen. Wie
die Evolution des Weichweizens im Einzelnen vor
sich ging, ist noch nicht vollstandig geklart. Bisher
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dachte man, dass das hexaploide Genom AABBDD
aus drei unabhangigen Vorlaufergenomen AA, BB
und DD entstanden sei. Nach neuesten Analysen,
an denen auch das TRITEX-Konsortium beteiligte
war, hat das D-Genom seinen Ursprung im A- und
B-Genom; spdter vereinigte sich das D-Genom wie-
der mit seinen beiden Schwestergenomen A und B
und formte den hexaploiden Weichweizen.

Obwohl das Riesengenom des Weichweizens he-
xaploid ist, verhalt es sich wie ein diploider Orga-
nismus, der seine Chromosomen bei jeder Zelltei-
lung gleichmalig auf zwei Tochterzellen aufteilen
kann. ,Uns hat interessiert, wie diese Subgenome
zusammenarbeiten und sich abstimmen”, sagt TRI-
TEX-Partner Klaus Mayer, der am Helmholtz Zent-
rum Munchen die Abteilung Genom und System-
biologie der Pflanzen leitet. Dabei seien mehrere
Szenarien denkbar, so der Bioinformatiker: Entwe-
der kénnte ein Subgenom Uber die beiden ande-
ren herrschen oder alle drei Subgenome konnten
gleichberechtigt zusammenarbeiten. Mayers Team
fand heraus, dass die Wahrheit wohl zwischen die-
sen beiden Extremen liegt: Kein Subgenom ist stan-
dig dominant. Doch flr bestimmte Aufgaben ist in
der Regel nur eines der drei Subgenome zustandig;
die korrespondierenden Genkopien in den ande-
ren Subgenomen werden entsprechend herunter-
reguliert. ,Diese Vorstellung wird schon seit einigen
Jahren diskutiert. Wir konnten sie jetzt zum ersten
Mal auf molekularer Ebene bestatigen”, erklart May-
er. Einige besonders wichtige zentrale Gene steu-
ern dabei Gruppen von anderen Genen - vergleich-
bar den Stimmgruppenfihrern in einem Orchester,
die den Streichern oder Blasern den Einsatz geben.
Auch diese Erkenntnisse zu Steuerprozessen inner-
halb des Weizengenoms konnen - ebenso wie das
detaillierte Verstandnis bestimmter Genfunktionen
und die Entwicklung molekularer Marker - bei der
ZUchtung neuer Sorten helfen, die besser mit ver-
anderten klimatischen Bedingungen zurechtkom-
men und resistenter gegen Krankheiten sind.
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Die Forschungsarbeiten am Gerstegenom reichen
weit vor das TRITEX-Projekt zurtick. ,Das Bundes-
ministerium fur Bildung und Forschung (BMBF)
hatte schon in der vorangehenden Forderphase
die strategische Entscheidung getroffen, die Ana-
lyse des Gerstegenoms zu unterstutzen, auch um
Sichtbarkeit fur Deutschland in diesem Bereich
der Pflanzengenomforschung zu schaffen. Wir
waren deshalb relativ frih in der Lage, eine Art
Leadership-Rolle zu Ubernehmen. Bereits 2006
sind wir auf internationaler Ebene an verschie-
dene Partner herangetreten und haben ein Stra-
tegiepapier entworfen, das die Grindung eines
internationalen Konsortiums zur Sequenzierung
des Gerstegenoms angestolen hat. Schon ab
2007 wurden wir im Programm GABI FUTURE mit
dem Projekt BARLEX geftrdert”, betont Nils Stein
und holt noch weiter aus: ,Auch BARLEX hatte ein
Vorlauferprojekt, das von der Leibniz-Gesellschaft
im Rahmen des Pakt flr Forschung und Innovati-
on geférdert wurde. In diesem Leuchtturmprojekt
hatten wir damit begonnen, eine physische Karte
fur das Gerstegenom zu erstellen. Der Zuschlag
vom BMBF fur BARLEX hat es uns dann ermdglicht,
diese physische Karte zu vervollstandigen. Dabei
konnten wir auch neueste Sequenziertechniken
der 2. Generation einsetzen und damit testen, in-

wieweit wir auch ein komplexeres Genom wie das
der Gerste sequenzieren kdnnen.”

Wenn Nils Stein von ,wir” spricht, meint er damit
seine Projektpartner Professor Klaus Mayer vom
Helmholtz Zentrum Mduinchen und Dr. Matthias
Platzer vom Fritz-Lipmann-Institut in Jena. Platzer
war schon im Jahr 2000 am Humangenompro-
jekt beteiligt; die erste Next-Generation-Sequen-
zierungsmaschine in Deutschland stand bereits
2006 in seinem Labor, als diese Gerate gerade
erst eingefUhrt wurden. ,Wir haben diese Technik
hier in Jena etabliert und dann zunachst in BAR-
LEX und spater in TRITEX auch fUr die weitere
Sequenzierungsstrategie im Gerste- und Weizen-
genom mehrere unterschiedliche technologische
Ansatze entwickelt”, erzahlt der Evolutionsbiologe.
Einer dieser Ansatze zielte auf die Sequenzierung
des gesamten Genoms in einem Schritt ab. Das
Problem: Die heute verfUgbaren Technologien
konnen bestenfalls mehrere tausend Nukleotide
an einem Stick sequenzieren. ,Da das Genom
der Gerste aber mehr als funf Milliarden Nukleo-
tide besitzt und wir mit einer Sequenzlange von
rund 100 Nukleotiden gearbeitet haben, mussten
wir es in 50 Millionen solcher Stuicke zerschlagen
und diese vielen Fragmente dann wie ein Puzzle

,Da das Genom der Gerste aber mehr
als funf Milliarden Nukleotide besitzt [...],
mussten wir es in 50 Millionen solcher
Stlcke zerschlagen und diese vielen
Fragmente dann wie ein Puzzle wieder

zusammensetzen.”

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung
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Das BMBF hatte schon in der vorangehenden Forderphase die strategische Entscheidung getrof-
fen, die Analyse des Gerstegenoms zu unterstiitzen, auch um Sichtbarkeit fiir Deutschland in
diesem Bereich der Pflanzengenomforschung zu schaffen. roto: FLi/ Anna Schroll

wieder zusammensetzen®’, erldutert Platzer, und
weiter: ,Beim Whole-Genome-Sequencing wird
das gesamte Genom auf einmal fragmentiert und
so lange im Hochdurchsatz sequenziert, bis man
es mehrfach in kleineren Stucken abgedeckt hat.
Dann hat man die Mdglichkeit, aus den zufalligen
Uberlappungen von Einzelsequenzen groBere Ein-
heiten zu rekonstruieren. Wir haben das gesamte
Gerstegenom funfmal abgedeckt und konnten da-
bei mehr als eine Gigabase rekonstruieren.” Zwar
wurde damit nur etwa ein Funftel des 5,1 Gigaba-
sen grollen Gerstegenoms erfasst, aber dieses
FlUnftel besteht hauptsachlich aus so genannten
unikalen Bereichen, in denen auch der grofte Teil
der Gene liegt. ,Mit diesem Teil des Genoms konn-
ten wir erstmals einen Katalog der Gene im Ger-
stegenom erstellen. Das ist ein wichtiger Schritt
zum Verstandnis des Gerstegenoms und die Basis
fur alle weiteren funktionellen und potenziell auch
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zUchterisch interessanten Analysen”, betont der
Jenaer Wissenschaftler.

Die restlichen vier Funftel des Gerstegenoms
bestehen aus DNA-Abschnitten, die keine ko-
dierende Funktion besitzen, vor allem repetitive
Sequenzen sowie so genannte Pseudogene und
Fragmente, die bestimmten Abschnitten in echten
Genen dhneln. Die Kunst der Genomforschung ist
es nun, in diesem Wald aus nicht kodierenden ge-
netischen Elementen die Baume alias Gene aus-
zumachen. ,Genome erforscht man am besten,
indem man verschiedene Expertisen koppelt”,
sagt Helmholtz-Forscher Klaus Mayer und weist
auf Parallelen im FufZball hin: ,Ein guter Torwart
garantiert den Sieg genauso wenig wie ein einzi-
ger guter Sturmer. Man muss eine Mannschaft
mit verschiedenen Experten haben, die alle gut
zusammenspielen”. Bei der Genomanalyse brau-
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che es Fachleute, die sich aufs Sequenzieren ver-
stehen, also die korrekte Abfolge der Basenpaare
ermitteln. Doch im nachsten Schritt musse diese
Sequenz analysiert werden, sagt der Munchner
Forscher und fuhrt aus, welche Fragen sich dabei
stellen: ,Wo liegen die einzelnen Gene, wo fangen
sie an, wo horen sie auf? Was sind das fur Gene,
wie ist ihre Struktur, wie werden sie abgelesen?

Der Grolsteil der
Getreidegenome
codieren nicht
fur Proteine

Vier Funftel des Gerstegenoms besteht aus sich wie-
derholenden Abfolgen von Basenpaaren, so genann-
ten repetitiven Sequenzen. Diese DNA-Bereiche ha-
ben oft keine kodierende Funktion. Damit steht die
Gerste nicht alleine da: Repetitive Elemente gibt es
im Genom aller Lebensformen; bei manchen Pflan-
zen nehmen sie bis zu 90 Prozent der Erbmasse ein,
beim Menschen immerhin fast die Halfte. Lange Zeit
als ,Junk DNA” (Schrott-DNA) abgetan, werden die-
sen Nukleotidsequenzen heute wichtige Aufgaben
fur den strukturellen Aufbau und die Flexibilitat von
Genomen und den durch sie bestimmten Lebewe-
sen zugesprochen. ,Waren sie namlich entbehrlich,
dann sollten sie im Laufe der Evolution langst ver-
loren gegangen sein”, argumentiert Matthias Platzer
vom Fritz-Lipmann-Institut in Jena: ,Diese Bereiche
erlauben es dem Genom, sich neu zu strukturieren
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Und wo sind repetitive Sequenzen und andere
nicht proteincodierende Elemente? Das muss man
alles charakterisieren, klassifizieren, in Datenban-
ken einspeisen und dann verfugbar machen.”

Um proteincodierende Gene zu charakterisieren,
benotigt man Expressionsdaten in Form von Mes-
senger-RNA (mMRNA). ,Aber nicht fur alle Gene hat

und damit schneller an sich wandelnde Umweltbe-
dingungen anzupassen”, erklart der Wissenschaftler
und vergleicht die Elemente mit einem Legobaukas-
ten: ,Mit gleichen Steinen unterschiedlicher Farben
konnen Sie sehr viele verschiedene Muster generie-
ren, indem Sie die Steine an ihren Kupplungsstel-
len aneinanderstecken. Die repetitiven Elemente
spielen die Rolle dieser Kupplungsstellen zwischen
einzelnen Bausteinen eines Genoms. Wenn solche
Kupplungsregionen sehr haufig in einem Genom
vorkommen, dann kann sich dieses Genom sehr
schnell evolvieren. Und das ist bei Pflanzen, die ja
ortsgebunden sind und nicht vor veranderten Um-
weltbedingungen fliehen kdnnen, eine Maglichkeit,
sich anzupassen und zu tberleben”. Dartber hinaus
boten repetitive Elemente dem Genom noch weitere
Optionen, so Platzer: ,Oft werden Gruppen von Ge-
nen durch gemeinsame Steuerelemente geregelt.
Und wenn man solche Gengruppen durch Umstruk-
turierungen neu mischt, dann kann das zu neuen
Merkmalen fuhren. Auch hieran konnen repetitive
Elemente beteiligt sein.” AuBerdem, erlautert der
Biologe, kdnne die Evolution relativ folgenlos mit je-
nen Elementen experimentieren, denen im Moment
keine Funktion zukommt — um dabei neue Gene zu
schaffen oder inaktivierte Gene in veranderter Form
neu entstehen zu lassen.
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man solche Daten, und da muss man im Truben fi-
schen, sprich: auf andere Methoden zurtckgreifen,
um aus diesen Daten Gene herauszufiltern’, erldu-
tert Klaus Mayer. Als besonders ergiebige Metho-
de erwies sich der Vergleich der Gerste mit einem
unscheinbaren Wildgras, der Zweijahrigen Zwenke
Brachypodium distachyon. Der Mdnchner Bioinfor-
matiker war bereits im Jahr 2010 als Partner eines
internationalen Konsortiums an der vollstandigen
Sequenzierung des Brachypodium-Genoms betei-
ligt, das mit nur 350 Megabasen recht klein und
Uberschaubar ist. Zudem ist das Gras relativ nah
mit Weizen verwandt; erst vor rund 35 Millionen
Jahren trennten sich ihre Wege. Dieses Vorwissen
machten sich die Munchner Bioinformatikerinnen
und Bioinformatiker um Klaus Mayer zunutze. Im
Rahmen des TRITEX-Projektes verglichen sie die
Abfolge der Gene des Brachypodium-Genoms mit
den korrespondierenden Genen von Gerste und
Weizen und konnten so die wahrscheinliche Posi-
tion dieser Gene in den grolien Getreidegenomen
ableiten. ,Dieser Abgleich hat sehr gut funktioniert.
Zwar konnten wir damit nicht 100 Prozent der Gene
zuordnen, aber weit Uber 90 Prozent. Es gibt wohl
einige wenige zusatzliche Gene im Genom von Wei-
zen und Gerste. Doch dass die Getreidegenome
so viel grolRer sind als das kleine Brachypodium-
Genom, liegt hauptsdchlich an den repetitiven
Sequenzen’, behauptet Klaus Mayer und nennt
beeindruckende Zahlen: ,Wir konnten in TRITEX
rund 34.000 Gerstegene vorhersagen. Aullerdem
enthalt das Genom aber etwa 90.000 Pseudogene.
Das zu unterscheiden, ist nicht immer ganz einfach,
und auch die Definitionen sind nicht eindeutig.
Doch wir denken, dass wir den GroRteil der Gene
des Gerstegenoms erfasst haben.”

Eine wichtige Aufgabe des TRITEX-Teams bestand
darin, charakteristische Sequenzen im Erbgut zu
identifizieren, die an agronomisch wichtige Eigen-
schaften der Kulturgraser gekoppelt sind. Solche
wiedererkennbaren DNA-Bereiche dienen als
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molekulare Marker, anhand derer sich gezielt er-
wulnschte Merkmale in bestehende Sorten ein-
kreuzen oder unerwulnschte Eigenschaften besei-
tigen lassen. Insbesondere einzelne Basenpaare
mit zwei alternativen Auspragungsformen - so
genannte Einzelnukleotid-Polymorphismen, kurz
SNP - eignen sich als genetische Marker und er-
moglichen es, die Zichtung verbesserter Sorten
deutlich zu beschleunigen. Um solche SNP zu fin-
den, muss man die Gene oder Genome mdglichst
vieler verschiedener Individuen einer Art sequen-
zieren und miteinander vergleichen, denn nur so
zeigen sich unterschiedliche Nukleotid-Varianten.
,Es ist uns gelungen, mit dem internationalen
Gerstenkonsortium ein Projekt am Joint Genome
Institute (JGI) in der Nahe von Berkeley in Kaliforni-
en einzuwerben”, berichtet IPK-Forscher Nils Stein
und weiter: ,Dieses Institut bietet ein Communi-
ty-Sequencing-Programm, das es Forschenden
aus aller Welt erlaubt, dort Sequenzdaten zu gene-
rieren. So konnten wir insgesamt 200 Pflanzen aus
zwei verschiedenen Gerstepopulationen sequen-
zieren und haben dabei funf Millionen SNP-Marker
gefunden. Das Projekt war so erfolgreich, dass wir
diese Informationen benutzt haben, um wieder-
um zusammen mit dem JGI auch gleich noch eine
Kartierungspopulation fur Weizen zu sequenzie-
ren und diese Daten dann dem Internationalen
Weizen-Genom-Sequenzierungskonsortiums  zur
Verfugung zu stellen.”

Durch die Kooperation mit Kalifornien konnte das
TRITEX-Team nicht nur Ressourcen aus der Pro-
jektforderung einsparen. ,Mit den frei geworde-
nen Mitteln konnten wir zwei weitere Gerstechro-
mosomen sequenzieren und hatten dann also
schon drei von insgesamt sieben Chromosomen.
Damit war plotzlich eine kritische Masse erreicht,
und so konnten wir jetzt internationale Partner
dafur gewinnen, die Sequenzierung des gesam-
ten Genoms anzupacken®, erinnert sich Nils Stein.
Arbeitsgruppen aus Australien, China, Grol3-
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Weizen mit'seinenierschiedenen Arten und Sorten ist zusammen mit Mais und

Reis die am hdufigsten angebaute Nutzpflanze der Welt. Rund ein Fiinftel.der.vom
Menschen verzehrten Kalorien stammen aus dem Korn des Weichweizens Triticum
aestivum, der wegen seiner guten Backeigenschaften auch Brotweizen genannt wird.
Foto: IPK Gatersleben/ Nils Stein

britannien und Danemark schlossen sich zusam-
men und sequenzierten schliefSlich das gesamte
Gerstegenom. Am Fritz-Lipmann-Institut wurde
dabei erstmals eine Technik der 3. Generation ein-
gesetzt, berichtet Matthias Platzer: ,Damit lassen
sich einzelne DNA-Molekule sequenzieren, ohne
dass man diese - wie bei allen friheren Techniken
- vor der Analyse vervielfaltigen muss. So konn-
ten wir eine grofl3e Anzahl alternativ gesplissener
MRNA-Molekule analysieren, die man klar und ein-
deutig den jeweiligen Genen zuordnen kann. Das
ist an der Gerste hier in Jena weltweit zum ersten
Mal gemacht worden.” Neben der Verfeinerung
der physischen Kartierung des Gerstegenoms
war ein erklartes Ziel der TRITEX-Mitglieder, an
der Erforschung des Weizengenoms mitzuwirken.
Im Rahmen des internationalen Konsortiums war
dem deutschen Projektteam das Weizenchromo-
som 6A zugeteilt worden. ,Wir konnten fur die Er-
stellung der 6A-Karte alle Techniken, die wir vorher
beim Gerstegenom etabliert hatten, Ubertragen.
Dabei haben wir zehn Millionen genetische Marker
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fur dieses eine Weizenchromosom gefunden”, sagt
Nils Stein. Wie sich zeigte, liegen auf Chromosom
6A wichtige Gene, die dem Weizen eine naturliche
Widerstandskraft gegen gefurchtete Pilzkrankhei-
ten wie Mehltau oder Schwarzrost verleihen.

Der deutsche Beitrag an der Erforschung der Ge-
treidegenome geht naturlich weit Uber die Cha-
rakterisierung des einen Weizenchromosoms
hinaus, betont Matthias Platzer: ,Entscheidend
ist, dass unter der organisatorischen Leitung von
Herrn Stein, der auch Leiter des internationalen
Gerstegenomprojekts war, ein sehr komplexes
Genom analysiert wurde. Nur in diesem Zusam-
menhang ist das TRITEX-Projekt in seiner Bedeu-
tung zu wdrdigen. Durch diese BMBF-geforderte
Forschung wurden die internationalen Konsortien
Uberhaupt erst angestof3en. Im Humangenompro-
jekt war Deutschland nur Trittbrettfahrer und hat
insgesamt 2,5 Prozent des Genoms beigetragen.
Bei Gerste waren wir als deutsche Wissenschaftler
federfuhrend.”
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ANNO BEET Das Genom als
GGeschichtsbuch: Im Erbgut der
/uckerrube lassen sich Stammes-
geschichte und Zuchtungshistorie
der Kulturpflanze nachlesen

Ein internationales Forschungsteam hat das
Erbgut der Zuckerriibe sequenziert sowie den
Grof3teil seiner genetischen Strukturen lo-
kalisiert und funktionell beschrieben. Damit
steht nun erstmals ein Referenzgenom eines
Vertreters aus der weit verzweigten Pflanzen-
ordnung der Nelkenartigen zur Verfiigung. An
den fundierten Analysen waren neben akade-
mischen Forschungseinrichtungen auch zwei
deutsche Unternehmen maRgeblich beteiligt.
Die Studien brachten tiberraschende Erkennt-
nisse zur Stammesgeschichte der Nelkenarti-
gen. Zudem lassen sie Riickschliisse darauf zu,
wie das Genom der Zuckerriibe in den letzten
Jahrhunderten durch Ziichtung verédndert wur-
de und erleichtern die weitere ziichterische
Optimierung dieser 6konomisch bedeutenden
Kulturpflanze.

Die Zuckerrube ist eine vergleichsweise junge Kul-
turpflanze. Sie entstand erst Ende des 18. Jahr-
hunderts aus der Runkelrtbe, die ihrerseits durch
gezielte Zuchtung aus der wilden Strandribe
hervorging. In den zwei Jahrhunderten ihrer Kul-
tivierung konnte der Zuckergehalt der Ruben von
acht auf 20 Prozent gesteigert werden. Heute wird
knapp ein Drittel der weltweiten Zuckerprodukti-
on durch Rubenzucker gedeckt; Deutschland und
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Frankreich verfUgen nach Russland Uber die groR-
ten Anbauflachen in Europa. Um die Leistungsfa-
higkeit dieser wirtschaftlich bedeutenden Acker-
pflanze auch kunftig zu erhalten, werden laufend
neue Sorten entwickelt, die den Anforderungen
wandelnder Umweltbedingungen gewachsen sind.
Ihre Fortschritte hangen davon ab, wie gut sie die
genetische Architektur der Zuckerribe verstehen.
Deren Erforschung hat das Bundesministerium fur
Bildung und Forschung (BMBF) durch seine voraus-
schauende Forderpolitik entscheidend vorange-
trieben. Das Ergebnis ist ein voller Erfolg: Durch die
gemeinsame Anstrengung von akademischen und
privatwirtschaftlichen Partnern konnte das Genom
von Beta vulgaris ssp. vulgaris vollstandig sequen-
ziert und weitgehend annotiert werden.

Unter Annotation versteht man eine moglichst
genaue raumliche und funktionelle Zuordnung
genetischer Elemente innerhalb des Genoms.
Das heifdt, man bestimmt die Position von Genen
auf den verschiedenen Chromosomen und prift,
welche Proteine und sonstige Biomolekule von ih-
nen kodiert oder anderweitig kontrolliert werden.
Um die aufwandige Annotation des Zuckerrtben-
genoms zu realisieren, haben drei akademische
und zwei privatwirtschaftliche Institutionen im
Projekt ANNO BEET zusammengearbeitet. Pro-
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Die Zuckerriibe ist eine vergleichsweise junge Kulturpflanze. Sie entstand erst Ende des 18. Jahrhunderts
aus der Runkelriibe, die ihrerseits durch gezielte Ziichtung aus der wilden Strandriibe hervorging. Heute
wird knapp'ein Drittel der weltweiten Zuckerproduktion durch Riibenzucker gedeckt. roto: KWs SAAT SE

fessor Bernd Weisshaar vom Centrum fur Biotech-
nologie (CeBiTec) der Universitat Bielefeld leitete
das Forschungsprojekt gemeinsam mit Professor
Heinz Himmelbauer vom Centre for Genomic Re-
gulation (CRG) in Barcelona, Spanien. Aul3erdem
waren Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler
vom Max-Planck-Institut fur molekulare Genetik
in Berlin und der Technischen Universitat Dres-
den an dem Forschungsvorhaben beteiligt. Ihre
Arbeiten bauen auf der vorherigen Sequenzierung
des Zuckerribengenoms auf, an der mehrere For-
schungskonsortien beteiligt waren.

Heinz Himmelbauer, der mittlerweile am Depart-
ment fur Biotechnologie an der Universitdt fur Bo-
denkultur in Wien forscht, befasst sich seit 2004
mit der Aufklarung des Zuckerribengenoms und
hat alle Etappen der genetischen Bestandsaufnah-
me begleitet. ,Am Anfang hat man nur eine Men-
ge DNA-Fragmente in Form von BAC-Klonen und
versucht, sie moglichst genau im Genom zu loka-
lisieren. Dazu haben wir uns von allen bekannten
Zuckerrubengenen, die damals in den Datenban-

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung

ken zuganglich waren, synthetische Stlicke herstel-
len und radioaktiv markieren lassen”, erklart der
geburtige Osterreicher. ,AnschlieRend habe man
diese markierten DNA-Stlcke mit den BAC-Klonen
reagieren lassen und so fur jedes Gen ein Signal
gekommen, das eine Entsprechung in einem der
BAC-Klon hatte”, sagt der Bioinformatiker. ,Auf
diese Weise haben wir etwa 10.000 Sequenzen
untersucht und einen sehr grofBen Datensatz be-
kommen. Im Zuge der Auswertung der Daten am
Rechner haben wir dann gepruft, ob manche BACs
an den Enden Uberlappen; falls ja, dann Iasst sich
daraus schliel3en, dass sie benachbart sind. So
konnten wir einen GroRteil der BAC-Klone im Ge-
nom anordnen.”

Im nachsten Schritt sollte das gesamte Genom se-
quenziert werden. An diesen Arbeiten waren neben
Himmelbauers Team in Barcelona Wissenschaft-
lerinnen und Wissenschaftler des Max-Planck-In-
stituts fur Pflanzenzlchtung in Koln, des MPI fur
molekulare Genetik in Berlin und der Universitat
Bielefeld beteiligt. Dabei galt es, die Abfolge der
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Die Zuckerriibe entstammt einem weit verzweigten Pflanz-
engeschlecht. Zu ihren néichsten Verwandten gehéren so
unterschiedliche Gewdchse wie Kakteen und Lebende Stei-
ne, Nelken und Tamarisken, aber auch weitere Nutzpflan-
zen wie Spinat, Mangold, Rote Bete, Rhabarber, Amarant
und Quinoa. Sie alle werden zu den Nelkenartigen (Caryo-
phyllales) gezéhlt und bilden mit 33 Familien und knapp
11.500 Arten eine der vielfdltigsten Ordnungen innerhalb
der Bliitenpflanzen. Mit der Sequenzierung und Annotati-
on des Zuckerriibengenoms hat das ANNO-BEET-Konsor-
tium wissenschaftliche Pionierarbeit geleistet: Es ist das
erste vollstdndig sequenzierte Genom einer nelkenartigen
Pflanze. Die genetischen Daten dieser Art dienen nun als
Referenz fiir die Sequenzierung und molekularbiologische
Erforschung verwandter Spezies. Bereits der grobe Ver-
gleich der Genome von Zuckerrtibe, Rote Bete und Spinat
lieferte wichtige Erkenntnisse. So konnte das ANNO-BEET-
Team nachvollziehen, welche ertragsrelevanten Gene in-
nerhalb von zwei Jahrhunderten durch gezielte Ziichtung
in das Erbgut der Zuckerriibe eingekreuzt wurden. AufSer-
dem konnten neue Einblicke in die Stammesgeschichte der
Nelkenartigen gewonnen werden: Anders als bislang ange-
nommen, haben sich die Nelkenartigen im Laufe der Evo-
lution offenbar bereits vor der Entwicklung der Korbbliitler
und Rosengewdchse als eigenstdndige Gruppe formiert.
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Genbausteine moglichst eindeutig und IUckenlos
der schier endlos langen DNA-Kette zuzuordnen.
Dies wurde dadurch erschwert, dass im Genom
der Zuckerrube sehr viele ahnliche oder identische
genetische Elemente enthalten sind. Solche repe-
titiven Sequenzen finden sich in jedem Organis-
mus, auch im Menschen; manche DNA-Fragmente
kommen in hunderttausenden Kopien im Genom
vor. ,Wenn wir beim Sequenzieren auf ein repeti-
tives Element stoBen, dann gibt es nicht nur eine,
sondern oft viele verschiedene Moglichkeiten, wie
diese Sequenz an andere Sequenzen anschlieen
kann. Das heil3t, die Abfolge der DNA-Fragmente ist
nicht mehr eindeutig”, erklart Himmelbauer. Doch
sein Team wusste sich zu helfen: ,Wir konnten die-
ses Problem umgehen, indem wir besonders gro-
Be DNA-Fragmente erzeugt haben. Die haben wir
dann nicht vollstandig sequenziert, sondern nur
ihre Enden betrachtet und nach Uberlappungen
mit anderen Fragmenten abgesucht. Wir benut-
zen sie also wie Spangen und springen quasi Uber
diese repetitiven Elemente druber”. Durch diesen
Trick konnten die Forscherinnen und Forscher
grol3e Fragmente zu noch grolieren Einheiten ver-
knUpfen (assemblieren) und ein grobes Gerust der
Gesamtsequenz erstellen.

Die nachste Herausforderung besteht darin, in die-
ser assemblierten Gesamtsequenz die eigentlichen
Gene zu identifizieren, also die DNA-Abschnitte mit
Kodierungsfunktion flr bestimmte Proteine zwi-
schen all den repetitiven und nichtkodierenden
Sequenzen ausfindig zu machen und physikalisch
im Genom zu verorten. ,Dazu gibt es einen theo-
retischen und einen praktischen Ansatz’, erklart
Himmelbauer: ,In der Bioinformatik wurden Pro-
gramme entwickelt, die Gene anhand bestimmter
Strukturmerkmale erkennen konnen. Wenn wir
mit diesen Programmen die assemblierte Genom-
sequenz absuchen, dann zeigen sie uns Stellen
an, die mit hoher Wahrscheinlichkeit ein Gen ent-
halten”. Diesen theoretischen Ansatz haben die
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Forscherinnen und Forscher von ANNO BEET mit
experimentellen Daten verknUpft. Dazu isolierten
sie jene Biomolekule namens mRNA, welche die
Herstellung von Proteinen nach der Bauanleitung
durch bestimmte Gene vermitteln. Kennt man die
Sequenz eines mMRNA-Molekuls, so lasst sich damit
nach dem zugehdrigen Gen suchen. ,Wir haben
aus sehr vielen unterschiedlichen Geweben der
Zuckerrtbe - aus Wurzeln, Blattern, Bluten, Keim-
lingen und aus nicht gekeimten Samenmaterial -
mMRNA isoliert und sequenziert und damit einen
experimentellen Beweis fur eine Menge Gene er-
bracht”, so Himmelbauer.

Zusammen mit der theoretischen Vorhersage mit-
tels Bioinformatik konnten die Wissenschaftler-
innen und Wissenschaftler sehr gute Belege fur die
Existenz von 27.421 Genen finden; das sind mehr
als im menschlichen Genom vorhanden sind. ,Al-
lerdings hat die Zuckerribe weniger Gene, die fur
Transkriptionsfaktoren kodieren, als alle anderen
Blutenpflanzen, deren Genom bereits bekannt ist”,
sagt ANNO-BEET-Koordinator Bernd Weisshaar.
Der Bielefelder Forscher vermutet, dass Zucker-
ruben zum Ausgleich Uber bislang unbekannte In-
teraktionsnetzwerke verfugen, die an der Kontrolle
der Transkription - sie bestimmt daruber, ob und
wann bestimmte Gene in Proteine Ubersetzt wer-
den - beteiligt sein konnten. Weisshaar glaubt, dass
sich im Laufe der Zeit in der RUbe andere Interakti-
onsnetzwerke zwischen den Genen entwickelt ha-
ben konnten als bei anderen Pflanzengruppen.

Fur die Sequenzierung und Assemblierung des
Zuckerrubengenoms hatte das Team eine Zucht-
linie ausgewahlt, die unter dem Kurzel KWS2320
firmiert. Diese Elitelinie stellte die KWS SAAT SE
bereits im Jahr 2000 als Projektpartnerin des
GABI-BEET-Konsortiums  zur Verflugung, seither
dient sie als Referenzlinie fur die molekulare Ana-
lyse des Zuckerribengenoms. ,Mit dieser Linie
haben wir samtliche Analysen gemacht, von den
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ESTs Uber die BACs bis zur Sequenzierung und
Assemblierung des Genoms. Dass wir immer den-
selben Genotyp bearbeiten konnten und jetzt eine
hervorragend beschriebene Referenz haben, das
war vorausschauende Planung’, sagt Heinz Him-
melbauer. Zusatzlich wurden die Genome von vier
weiteren, sehr unterschiedlichen Produktionslini-
en sowie von der Strandrube Beta maritima - der
wilden Stammform der Zuckerribe - sequenziert
und assembliert. Ein Vergleich mit der Referenzli-
nie KWS2320 belegt die grolRe genetische Vielfalt
der Rube: Die Wissenschaftlerinnen und Wissen-
schaftler fanden in den funf unterschiedlichen Ge-
nomen rund sieben Millionen Sequenzvarianten.
Diese Mutationen sind nicht gleichmal3ig Uber das
Genom verteilt, sondern haufen sich in bestimm-
ten Regionen; daneben finden sich Bereiche, in
denen kaum Varianten vorkommen. Dies deutet
darauf hin, dass die heutigen Zuckerriben einer
vergleichsweise kleinen Gruppe von Grunderpflan-
zen entstammen, die gezielt ausgewahlt und wei-
terentwickelt wurden. Die genetischen Daten von
Beta vulgaris ssp. vulgaris dienen nun als Referenz
fur die Sequenzierung und molekularbiologische
Erforschung verwandter Spezies. Dabei konnten
bereits neue Erkenntnisse Uber die Evolution der
Blutenpflanzen gewonnen werden.

,Ohne die kontinuierliche Forderung durch das
BMBF ware es ganz unmoglich gewesen, die-
se qualitativ hochwertige Referenzsequenz des
Rubengenoms zu erstellen und hochrangig in
Nature zu publizieren. Auch die ZUchtungsbetriebe
haben eine bedeutende Rolle gespielt und Pflan-
zenmaterial geliefert, zu dem wir sonst keinen Zu-
griff haben”, so Himmelbauers Fazit. Umgekehrt
haben auch die beteiligten Wirtschaftspartner
profitiert, bestatigt Dr. Britta Schulz, Projektleiterin
fUr ZuckerrUben Genomforschung der KWS SAAT
SE in Einbeck: ,Wir haben in den verschiedenen
Projekten Uber einen Zeitraum von 15 Jahren mit
wechselnden akademischen Partnern und mit allen
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Die Erforschung des Zuckerrohrgenoms

Die Erforschung des Zuckerribengenoms wird be-
reits seit 1999 durch das Bundesministerium fur
Bildung und Forschung (BMBF) und mit finanzieller
Beteiligung der deutschen Privatwirtschaft gezielt
gefordert. Damals rief das BMBF die Initiative GE-
NOMANALYSE IM BIOLOGISCHEN SYSTEM PFLAN-
ZE, kurz GABI ins Leben.

Mit dem Projekt GABI-BEET konnten die ersten Ge-
nomabschnitte von Beta vulgaris subsp. vulgaris se-
quenziert und in Form von BAC-Bibliotheken und
EST-Dateien der weiteren Forschung zuganglich
gemacht werden. BACs (Bacterial Artificial Chromo-
somes) sind kunstliche ringférmige Chromosomen,
die groBBere Abschnitte eines Pflanzengenoms in
sich aufnehmen kénnen. Sie werden in E. coli-Bak-
terien im Labor vermehrt und stehen damit fir Se-
quenzierungen und weitere Studien zur Verfugung.
ESTs (Expressed Sequence Tags) lassen sich mit Hilfe
des Enzyms Reverse Transkriptase gewinnen, das
mMRNA-Sequenzen in DNA-Sequenzen rUckuber-
setzt; sie stellen somit Bereiche im Genom dar, die
im Organismus exprimiert werden, also kodierende
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Funktion haben. In einem weiteren Projekt namens
GABI BEET PHYSICAL MAP konnte eine physikali-
sche Karte konstruiert werden; darin ist die Lage
und Anordnung der derzeit bekannten DNA-Se-
quenzen innerhalb des Zuckerribengenoms be-
schrieben. Es folgte das Projekt BEETSEQ, das mit
der Sequenzierung des Zuckerribengenoms en-
dete. Nach Abschluss von GABI startete das BMBF
2011 mit PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER ZU-
KUNFT eine weitere Fordermalinahme, um die
Erkenntnisse der Pflanzengenomforschung in die
zlchterische Praxis zu Uberfuhren. Sie schliel3t das
Projekt ANNO BEET ein, das auf den Ergebnissen
der vorherigen Projekte aufbaut: Den beteiligten
Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftlern gelang
es, einem Grol3teil der mittlerweile identifizierten
und im Genom lokalisierten Gene ihre je eigene
Funktion zuzuschreiben, sprich: sie zu annotieren.
Das Ergebnis dieser kontinuierlichen Forschungs-
arbeit wurde 2014 in der angesehenen Fachzeit-
schrift Nature publiziert und hat die deutsche Pflan-
zen- und Genomforschung in der internationalen
Wahrnehmung gestarkt.
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wichtigen Firmen, die im deutschen Raum Zucker-
ribenzichtung betreiben, zusammengearbeitet.
Dieser intensive Austausch uUber zUchterische Pro-
bleme und neue methodische Entwicklungen im
akademischen Bereich geht weit Uber die normale
ZUchtungsroutine hinaus. Dadurch konnten wir in
unserer Firma das Bioinformatik-Know-how auf-
bauen und im Bereich Markerentwicklung die neu-
esten Technologien und Tools etablieren.” Aufbau-
end auf den Ergebnissen des ANNO-BEET-Projekts,
geht die KWS SAAT SE nun eigenen Fragestellungen
nach, berichtet Britta Schulz: ,Die funktionale An-
notation hilft uns herauszufinden, was bestimmte
Gene eigentlich bewirken. Wir haben ja nicht nur
Sequenzdaten fur genomische DNA bekommen,
sondern auch Expressionsdaten in Form von
MRNA aus dem Rubenkdrper, der Blute und dem
Blatt. Inzwischen haben wir schon weitere wilde
und Kulturlinien sowie Kreuzungen sequenziert
und genetische Marker fur die verschiedenen Ge-
notypen entwickelt.”

Diese Marker wollen die Unternehmen nun nut-
zen, um agronomisch relevante Eigenschaften der
ZuckerrUbe besser zu verstehen und in ihrem Sin-
ne zu selektieren. ,Als ZUchter winschen wir uns
naturlich eine weitere Steigerung des Zuckerge-
halts in der Wurzelmasse. Aber der Zuckergehalt
ist negativ korreliert mit der Biomasse, wenn wir
also mehr auf Zucker selektieren, dann geht der
Ertrag insgesamt zurlck. Deswegen suchen wir
im annotierten Genom immer noch nach Genen,
die diese negative Korrelation erklaren oder uns
helfen, sie zu Uberwinden”, betont Britta Schulz.
Ein weiteres Ziel ist die Starkung der Widerstands-
kraft gegen verschiedene Schadorganismen, so
die Wissenschaftlerin: ,Wir liefern unser Saatgut
in alle Gebiete, wo Ruben angebaut werden. Und
fur diese verschiedenen Mdrkte brauchen wir Lini-
en mit unterschiedlichen Resistenzen”. So mindert
in Italien vor allem die von Cercospora-Pilzen ver-
ursachte Blattfleckenkrankheit die Ertrage. In den
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USA schadigt dagegen der Schlauchpilz Fusarium
die Rubenwurzeln. Und in Deutschland machen
FadenwUrmer und Rhizomania-Viren den Ruben zu
schaffen. Einige wilde Ribenarten besitzen eine na-
turliche Resistenz gegen Rhizomania. Sie wird von
mehreren Genen bestimmt, von denen eines einen
besonders grol3en Einfluss hat. ,Wir hatten dieses
Major-Gen schon lange aus wilden Riben in unsere
Elitelinien eingekreuzt. Aber erst seit wir die anno-
tierte Sequenz kennen und Marker entwickelt ha-
ben, konnten wir eine Feinkartierung machen. Jetzt
kennen wir das Major-Gen, das die Resistenz gegen
Rhizomania bestimmt”, berichtet Britta Schulz. Das
Gen selber bleibt fur andere Zuchtungsunterneh-
men frei verfugbar; auf die kunftige Verwendung
eines modifizierten Gens hat die KWS SAAT SE ein
Patent angemeldet.

Parallel zur Translation der Forschungsergebnisse
aus dem ANNO-BEET-Projekt in die zuchterische
Praxis fUhren KWS SAAT SE und Sudzucker AG die
Kooperation mit den akademischen Partnerinstitu-
tionen weiter. Koordiniert von Professor Ekkehard
Neuhaus von der Universitat Kaiserlautern, wollen
die funf Projektmitglieder in einem Konsortium
namens BETAHIEMIS bis 2019 die genetischen
Grundlagen ermitteln, die der Rubenwurzel zu ei-
ner erhohten Frosttoleranz und Winterharte ver-
hilft. ,In diesem Projekt sind Deutschlands beste
Pflanzenphysiologinnen und -physiologen von den
Universitaten Kaiserslautern, Warzburg und Erlan-
gen-Nurnberg mit von der Partie. Sie haben sich
frUher vor allem mit Grundlagenforschung an der
Modellpflanze Arabidopsis befasst. Unsere aktuelle
Zusammenarbeit ware nicht zustande gekommen,
wenn wir nicht die Sequenz des Zuckerribenge-
noms und die Annotation dazu in Nature publiziert
hatten”, ist Britta Schulz Uberzeugt: ,Durch diese
exzellenten Arbeiten in den BMBF-Projekten ist
nun auch die Zuckerrube fur fuhrende Pflanzen-
physiologen und Biologen als Forschungsobjekt
attraktivattraktiv geworden”.
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PRE-BREED YIELD

Schlummernde Talente fordern:
Die Forschung will die genetische
Vielfalt von Raps zurtckgewinnen

und besser nutzen

Dank zielgerichteter Ziichtung sind die ak-
tuellen Rapssorten weitgehend frei von Bit-
terstoffen und gesundheitsschadlichen Fett-
sauren. Bei diesem Auswahlprozess gingen
neben den beiden unerwiinschten Merkma-
len jedoch auch etliche vorteilhafte Anlagen
verloren. Um das verschollene Kapital neu zu
erschlieBen, haben sich Wissenschaftlerin-
nen und Wissenschaftler aus 14 deutschen
Universitaten, Forschungsinstituten und
Ziichtungsunternehmen zusammengeschlos-
sen. Das Konsortium hat den natirrlichen Va-
riantenreichtum alter und exotischer Raps-
formen erfasst und fiir die Entwicklung neuer
ertragreicher und klimaangepasster Sorten
zuganglich gemacht.

Blihende Rapsfelder sind heute in weiten Teilen
Deutschlands ein gewohnter Anblick. Tatsachlich
stellt Raps hierzulande die mit Abstand wichtigste
Olpflanze dar; weltweit ist sie auf Platz drei hinter
Olpalme und Soja aufgertickt. Mittlerweile wird drei
Viertel des in Deutschland erzeugten Rapsols zur
Energiegewinnung oder in der chemischen Indus-
trie verwendet. Denn als nachwachsender Roh-
stoff sind die Pflanzensamen eine erneuerbare
Alternative zu fossilen Quellen und werden daher
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zunehmend zu Biokraftstoffen, Biodiesel und wei-
teren Treibstoffen verarbeitet. DarUber sollte je-
doch nicht aus dem Blick geraten, dass Rapssaat
ein hochwertiges Speisedl liefert, das wegen seines
hohen Anteils an ungesattigten Fettsauren als be-
sonders gesundheitsfordernd gilt. Das war nicht
immer so, im Gegenteil: Weil das ,RUbol" grofRe
Mengen an Bitterstoffen sowie die erndhrungsphy-
siologisch bedenkliche Erucasaure enthielt, wurde
es nur in Notzeiten als Nahrungsmittel genutzt und
kam ansonsten vor allem als Lampendl, Schmier-
mittel und zur Seifenherstellung zur Anwendung.
Erst vor wenigen Jahrzehnten gelang es insbeson-
dere kanadischen und deutschen Zuchtungsunter-
nehmen, neue Rapssorten mit veranderter Olzus-
ammensetzung zu entwickeln. Diese so genannten
Doppelnull-Sorten weisen nur noch geringe Anteile
an Erucasaure und an bitter schmeckenden Glu-
cosinolaten auf und eignen sich deshalb hervor-
ragend als Speisedl und Tierfutter. Derzeit wird in
Deutschland fast die gesamte Anbauflache mit 00-
Raps bestellt. Seine Entwicklung ist ein grol3er Er-
folg der Pflanzenzuchtung. Doch sie forderte einen
hohen Preis: den Verlust genetischer Diversitat.

.Man hat sich bei der Auswahl des Zuchtmaterials
auf diese beiden Merkmale konzentriert und da-
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Raps ist hierzulande die mit Abstand wichtigste Olpflanze dar; weltweit ist sie auf Platz drei hinter
Olpalme und Soja aufgeriickt. Mittlerweile wird drei Viertel des in Deutschland erzeugten Rapséls
zur Energiegewinnung oder in der chemischen Industrie verwendet. roto: Norddeutsche Pflanzenzucht KG

bei die restliche Vielfalt auler Acht gelassen. Jetzt
will man diese Diversitat wieder zurtckholen, um
damit den Ertrag unserer Hochleistungs-Sorten zu
steigern und deren Ertragsstabilitat zu verbessern”,
betont Dr. Amine Abbadi von der NPZ Innovation
GmbH in Holtsee und erkldrt, wie dieses Ziel er-
reicht werden kann: ,Wir wollten zunachst die ge-
netische Diversitat, die es in alten und exotischen
Rapsformen gibt, neu erschlieBen und strukturie-
ren, damit man sie fUr systematische Zuchtpro-
gramme nutzbar machen kann. Dazu sollten auch
neue Methoden der Genomik genutzt werden, die
eine sorgfaltige Materialprifung ermdglichen. Diese
Aufgabe Uberfordert ein einzelnes Unternehmen;
daher haben sich sieben mittelstandische und gro-
Be Zuchtungsunternehmen aus Deutschland zu-
sammengetan und akademische Arbeitsgruppen
aus sieben Forschungseinrichtungen dazu genom-
men”. Dieser Verbund aus 14 Partnern einigte sich
Uber das angestrebte Ziel, gab sich den Namen
PRE-BREED YIELD und erhielt fur seinen Uberzeu-
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genden Projektentwurf vom Bundesministerium fur
Bildung und Forschung (BMBF) ab 2011 vier Jahre
lang Fordermittel von gut vier Millionen Euro; dazu
kamen F&E-Mittel der beteiligten Unternehmen.

Nicht zufallig lag die Koordination des Gesamtpro-
jekts bei der NPZ, konkret: bei Dr. Gunhild Leck-
band. ,Die Zlchtungsbetriebe verfligen Uber die
historischen Daten zu den alten Rapssorten. Und
sie haben das Wissen und die Erfahrung, welche Ei-
genschaften diese Sorten hatten oder haben kénn-
ten”, betont Leckbands Kollege Amine Abbadi: ,Die
Auswahl des Pflanzenmaterials, das zur Sichtung
und Nutzung der genetischen Diversitat herange-
zogen wurde, hat die NPZ sehr intensiv mitgestal-
tet. Dazu haben wir historische und, falls vorhan-
den, molekulare Daten aus aller Welt ausgewertet
und aus einem Kontingent von etwa 3.000 Linien
50 ausgewahlt, die zusammen die genetische Di-
versitat von Raps sehr weitgehend reprasentie-
ren.” Das Saatgut von 30 dieser 50 ausgewahlten
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Vitaler Spross einer Zufallsbekanntschaft

Streng genommen durfte es den Raps gar nicht ge-
ben; er verdankt seine Entstehung einer Reihe von
Zufallen. Andere Kulturpflanzen wie Mais, Sonnen-
blumen oder Zuckerriben haben sich allmahlich
aus einer wilden Vorlauferform zur Kulturpflanze
entwickelt. Nicht so der Raps: Seine ersten Exemp-
lare entsprangen der spontanen Vereinigung zwei-
er unterschiedlicher Kohlarten, dem europdischen
Gemusekohl Brassica oleracea und dem Chinakohl
oder Rubsen Brassica rapa. Dass es diesem unglei-
chen Elternpaar gelang, sich Uber die Artgrenzen
hinweg zu paaren, ist schon ungewohnlich genug.
Noch erstaunlicher ist es, dass die daraus hervorge-
gangenen Mischlinge fruchtbar waren, sich vermehr-
ten und ausbreiteten. Zwar brachte allein die Natur
das Unwahrscheinliche zustande. Doch es war der
Mensch, der - wohl ohne Absicht - die ungewohnliche
Liaison angebahnt hat. Der Rubsen wuchs ursprung-
lich nur in Asien, wahrend sich der Kohl auf Europa
beschrankte; die beiden Spezies waren durch eine
geographische Barriere getrennt. Als jedoch Men-
schen beider Kontinente Uber die Seidenstralie Wa-
ren auszutauschen begannen, standen Rubsen und
Kohl gelegentlich im selben Gemusegarten - und
fanden dort zueinander.

Die so genannte molekulare Uhr - sie gibt anhand
von DNA-Vergleichen Hinweise auf den Entstehungs-
zeitpunkt einer Spezies - datiert das Alter von Raps
auf etwa 7.500 Jahre. ,Wir gehen jedoch davon aus,
dass der Raps erst vor 500 bis 1.000 Jahren durch
zufdllige Artkreuzungen hervorgegangen ist, vermut-
lich wenige Male unabhangig voneinander in drei
verschiedenen Regionen®, sagt der GielRener Pflanz-
engenetiker Professor Rod Snowdon und betont:
,Das ist ein Paradox der Evolution. Wenn namlich
eine ganze Spezies nur aus wenigen Individuen her-
vorgeht, musste sie eigentlich eine sehr geringe ge-
netische Vielfalt aufweisen. Tatsachlich aber hat der
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Raps heute eine relativ grol3e Diversitat, und man
fragt sich, wie das denn gekommen ist.” Die Erkla-
rung liege in der komplexen Struktur des Genoms,
das aus der Verschmelzung der unterschiedlichen
elterlichen Genome entsprang, so der Wissenschaft-
ler: ,Wir glauben, dass ein Grol3teil der Variation, die
zum Erfolg dieser Spezies beigetragen hat, durch
die Umstrukturierung des Genoms nach den ers-
ten spontanen Kreuzungen entstanden ist. Da muss
sich quasi in einigen wenigen Generationen eine be-
schleunigte Evolution abgespielt haben”. Zwar seien
die beiden elterlichen Genome ahnlich, weil beide
Kohlarten einen gemeinsamen Vorfahren haben, so
Snowdon: ,Doch der Chinakohl hat mit seinen zehn
Chromosomen im einfachen Satz ein Chromosom
mehr als der europadische Kohl. Dass die Genome
Uberhaupt kompatibel sind, konnte nur durch eine
spontane Verdopplung beider Chromosomensatze
erreicht werden.” Damit besitzt das Rapsgenom
nun 38 Chromosomen - 20 vom Chinakohl und 18
vom Gemusekohl - und lasst sich bei der Herstel-
lung von Geschlechtszellen problemlos halbieren.

Was die Natur vormacht, ahmt Professor Heiko Be-
cker an der Universitat Gottingen im Labor nach. Mit
Zellgiften aus der Herbstzeitlose und einigen weite-
ren Tricks gelang es Beckers Team, Kohlbliten mit
Rubsenpollen - oder umgekehrt - zu bestauben und
fruchtbare Nachkommen zu erzeugen. Resynthesen
werden solche kunstlich erzwungenen neuen Raps-
formen genannt, die - genau wie natlrlich entstan-
denen Rapsvarianten - ihre Lebensfahigkeit einer
Verdopplung der elterlichen Chromomosensatze
verdanken. Insgesamt 20 stark unterschiedliche
Resynthesen aus Gottingen wurden im Rahmen des
PRE-BREED-YIELD-Projekts ausgewahlt und mit 30
naturlichen Rapsformen aus aller Welt zu einer For-
schungskollektion zusammengestellt, die den Grof3-
teil der genetischen Vielfalt von Raps reprasentiert.

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung
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Um robuste Leistungsdaten zu bekommen, muss man mindestens
zwei Jahre auf mehreren Standorten aussden und alle wichtigen

Merkmale dokumentieren. Foto: Norddeutsche Pflanzenzucht KG

Linien stammt von Genbanken aus ganz Europa;
es umfasst alte und neue Sorten und Futterraps-
Linien aus aller Welt. Die restlichen Linien sind so
genannte Resynthesen: Sie wurden von Gottin-
ger Pflanzenzichterinnen und Pflanzenzichtern
durch artUberschreitende Kreuzungen zwischen
Kohl und Rubsen oder weiteren wilden Kohlarten
neu erschaffen und zeichnen sich durch einen be-
sonders hohen Variantenreichtum im strukturel-
len Aufbau ihrer Genome aus. Diese enorm breit
gefacherte Sammlung aus exotischen und durch
Zlichtung entwickelten Rapslinien ergab schlief3lich
die angestrebte PRE-BREED-YIELD-Kollektion. Um
diesen Schatz an bislang kaum genutzten geneti-
schen Ressourcen zu heben, gingen die Wissen-
schaftlerinnen und Wissenschaftler systematisch
vor: ,Zunachst haben wir alle 50 Linien mit dersel-
ben Elitelinie gekreuzt und jeweils etwa 50 Nach-
kommenschaften erzeugt. Einen Teil davon haben
wir wieder mit der Elitelinie zurtickgekreuzt; so sind
ungefahr 3.500 neue Linien entstanden”, berichtet
Amine Abbadi.
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War schon diese Prozedur dulerst aufwandig ge-
wesen, so folgte nun die eigentliche Arbeit: Alle
3.500 Linien mussten zugleich phanotypisiert und
genotypisiert werden, will heil3en: Die Forschenden
protokollierten von jedem einzelnen Pflanzchen
das dulere Erscheinungsbild, den Phanotyp. Dazu
notierten sie zum Beispiel, wie schnell die Sémlinge
im Feld aufgingen, wie hoch sie vor und nach dem
Winter standen, wann sie erstmals blihten oder ob
sie durch ungewohnliche Merkmale auffielen. Dr.
Stefan Abel hat fur die Limagrain GmbH, einem
der grof3ten Zuchtungsunternehmen Europas, bei
der Phanotypisierung mitgewirkt: ,Wir haben alle
Merkmale erfasst, die einen Zuchter interessieren.
Dazu gehoren neben Winterharte oder Trockenre-
sistenz auch unerwinschte Merkmale wie der Ge-
halt an Erucasaure und Bitterstoffen, die durch das
Einkreuzen alter Rapslinien in moderne Rapssorten
mit guter Olqualitdt wieder auftraten. Tatsachlich
erhohte sich der Erucasauregehalt an den Gesamt-
fettsauren im Ol auf etwas bis zu 55 Prozent. Doch
wir wissen, dass diese unerwinschte Fettsaure
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In Julich wird der
Raps von der
Wurzel her
betrachtet

Die genetische Vielfalt von Raps findet ihren Ausdruck
in den Merkmalsausprédgungen unterschiedlicher
Pflanzen. Manche Linien zeichnen sich durch einen
krdftigen Wuchs oder hohen Olgehalt der Saat aus,
andere setzen besonders friih Blutenknospen an oder
kommen besser mit Ndsse oder Trockenheit zurecht.
Zu den agronomisch bedeutenden Eigenschaften zahlt
auch der unsichtbare Teil der Pflanze: die Wurzel.
Denn sie bestimmt dartiber, wie effizient die Pflanze
die im Boden enthaltenen Ndhrstoffe aufnehmen und
zur Anlage von Stdngeln, Bldgttern und Bliiten nutzen
kann. Damit entscheidet sie (ber die Produktivitit

relativ leicht durch die Selektion von Mutationen
in nur zwei Genen eliminiert werden kann”. Grof3e
Unterschiede zeigten die Linien auch in der fur die
Landwirtschaft wohl wichtigsten Eigenschaft, dem Er-
trag. ,Manche Linien schnitten sehr schlecht ab, aber
es gab auch einige mit hohen Ertragen”, so Abel.

Um die genetische Basis all dieser agronomisch

relevanten Eigenschaften zu ergriinden, wurde das
Erbgut der 50 diversen Ausgangslinien und der Eli-

38

von Pflanzen und ihre Anpassungsfdhigkeit an die
gegebenen Umweltbedingungen. Um ein Bild von der
Architektur der Rapswurzeln zu bekommen, hat ein
Forschungstearm um Dr. Kerstin Nagel am Institut fiir
Bio- und Geowissenschaften des Forschungszentrums
Jilich spezielle Untersuchungsmethoden entwickelt. So
lassen sich die Wurzel erforschen, ohne sie aus ihrem
Substrat herauszunehmen und dabei womdglich zu
beschddigen, erklart Nagels Kollege Dr. Fabio Fiorani,
Leiter der Pflanzen-Phdnotypisierungs-Plattform: , Wir
nutzen zur Beschreibung der Rapswurzel nicht-invasive
Methoden, basierend auf digitalen Bildern und Auto-
matisierungstechniken. Dazu ziehen wir die Pflanzen in
Agar heran, weil dieses Substrat transparent ist und die
Silhouette der Wurzel hervortreten Idsst. Ausgewdhlte
Genotypen lassen wir flr die detaillierte Charakterisie-
rung in bodengefiillten Boxen mit transparenter Sei-
tenwand heranwachsen, so dass wir die Wurzeln foto-
grafieren kénnen.” Die zweidimensionale Vermessung
und Quantifizierung der Wurzelarchitektur geschieht
mit einem in Julich entwickelten automatisierten Sys-
tem (GROWSCREEN-Rhizo) und einer bildbasierten
Software (GROWSCREEN-Root). Mit diesem Analysesys-
tem lassen sich die Ldnge der Hauptwurzel sowie An-
zahl und Gesamtldnge der Seitenwurzeln und deren
Verzweigungswinkel relativ zur Hauptwurzel automa-

ten-Elterlinie auf Unterschiede der Genomsequenz
analysiert. Das Ergebnis ist beeindruckend: An 4,2
Millionen Stellen wies die DNA Variationen einzel-
ner Genbausteine (Nukleotide) auf. 85 Prozent
dieser  Einzelnukleotid-Polymorphismen  (Single
Nucleotide Polymorphisms, kurz SNP) befinden sich
in Bereichen, die nachweislich keine codierende
Funktion haben; der Rest betraf Gene oder andere
codierende Elemente. Weil ein einzelnes Gen meh-
rere SNP enthalten kann, konnen sich verschiedene

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung



Die Ziichtungsbetriebe verfiigen tber die historischen Daten zu den alten Raps-
sorten. Und sie haben das Wissen und die Erfahrung, welche Eigenschaften diese
Sorten hatten oder haben kénnten. Foto: Norddeutsche Pflanzenzucht KG

tisch bestimmen und in einer Falschfarbendarstellung
anzeigen. Fabio Fiorani erkldrt, welche Erkenntnisse er
sich von diesen Analysen verspricht: ,Die Grundfrage
lautet: Wie sieht der Idealtyp der Wurzelarchitektur
aus? Beeinflusst sie die Fahigkeit, wie gut die Pflanze
Néhrstoffe und Wasser aufnehmen kann? Gibt es (iber-
haupt gentigend Diversitdt in diesem Merkmal? Und
falls ja, sind die Unterschiede relevant? Dartiber weifs
man noch sehr wenig. Wir haben erstmals eine Metho-
de aufgebaut, um diese Kriterien zu untersuchen. Da-
mit haben wir die Wurzelgeometrie aller 51 Linien der
PRE-BREED-YIELD-Kollektion dokumentiert und ihre

Individuen hinsichtlich desselben Gens mehr oder
weniger stark unterscheiden. Tatsachlich identifi-
zierte das Forschungsteam mehr als 11.800 Gene,
die in funf bis maximal 32 Varianten vorkamen und
fast 500 weitere Gene, die es sogar in mehr als
32 Varianten gibt. Zur Identifizierung dieser SNP
in den 3.500 Linien kam ein so genannter SNP-
Chip zum Einsatz, der bereits vor Beginn des PRE-
BREED-YIELD-Projekts durch ein internationales
Konsortium entwickelt worden war. An dem Pro-

Highlights der Angewandten Pflanzenforschung

Ausprdgung in hohem bzw. niedrigem Stickstoffgehalt
verglichen.” Tatscchlich fand das Team aus Jilich grofse
Unterschiede innerhalb der Linien; manche haben bis
zu finfmal mehr Seitenwurzeln als andere oder eine
doppelt so lange Hauptwurzel. ,AufSerdem konnten wir
zeigen, dass Pflanzen mit mehr Seitenwurzeln und sol-
chen mit steilerem Winkel zur Hauptwurzel besonders
effektiv Stickstoff aufnehmen kdnnen”, betont der Bio-
loge. Nun gelte es in Feldversuchen zu Uberprtifen, ob
diese Unterschiede erblich sind und wie sich Linien mit
besonders effektiven Wurzelsystemen zur Entwicklung
ertragreicherer Rapssorten nutzen lassen.

jekt waren Universitaten und Unternehmen aus al-
len Landern mit bedeutenden Rapsanbaugebieten
beteiligt; neben Deutschland haben auch Kanada,
Australien, GroBbritannien, China und Chile Gense-
quenzen beigesteuert. ,Dieser Chip war essentiell
fUr unsere Studien. Doch umgekehrt war auch das
PRE-BREED-YIELD-Projekt sehr wichtig fur die Rea-
lisierung des Chips”, behauptet Rod Snowdon und
erklart auch gleich, warum: ,Die Entwicklung eines
SNP-Chips ist nur wirtschaftlich, wenn eine grol3e
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Die Priifungen der vielen Pflanzen haben sich die sieben Ziichtungsunternehmen des
PRE-BREED-YIELD-Konsortiums aufgeteilt. Denni diese gewaltige Aufgabe Idsst sich nur gemeinsam
bewadltigen; aufSerdem werden von mehreren Standorten Daten gebraucht. Foto: Norddeutsche Pflanzenzucht KG

Anzahl von kinftigen Nutzern zu erwarten ist. Denn
nur wenn man gentgend Zusagen zu Probenanaly-
sen hat, amortisiert sich die Herstellung des Chips.
Und das PRE-BREED-YIELD-Projekt, das durch
BMBF-Gelder mitfinanziert war, gab uns die Sicher-
heit, dass mit dem Chip mehrere tausend Proben
analysiert werden. Zusatzlich hatten noch weitere
internationale Zuchtungsunternehmen, die nicht
im Projekt involviert waren, Interesse angemeldet”.

Die massenhaften genomweiten SNP-Daten wa-
ren nur ein Ergebnis des Projekts. Daruber hinaus
wurden 51 sehr diverse Rapsgenome vollstan-
dig sequenziert und mit dem ersten komplett se-
quenzierten Rapsgenom verglichen. Dieses Refe-
renzgenom war 2014 durch ein internationales
Forschungsteam, dem auch Snowdons Gielsener
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Arbeitsgruppe angehorte, sequenziert und in der
angesehenen Fachzeitschrift Science publiziert wor-
den. Mit rund 101.000 Genen besitzt das Rapsge-
nom mehr codierende Sequenzen als alle Orga-
nismen, deren Genome bislang erforscht sind; der
Mensch kommt mit etwa 23.000 Genen auf weni-
ger als ein Viertel. Das Phanomen erklart sich durch
die Entstehungsgeschichte der Olpflanze aus der
Kreuzung zweier Arten; dabei wurde das Erbgut
beider Eltern behalten und zu einem besonders
grolien Genom verschmolzen. Beim Vergleich der
51 Rapsgenome untereinander und mit dem Refe-
renzgenom offenbarte sich die erhoffte genetische
Diversitat der Olpﬂanze: ,Dabei haben wir neben
den erwarteten SNPs und weiteren Mutationen
auf Sequenzebene eine bis dahin vollig ungeahnte
Vielzahl an strukturellen Genomvariationen gefun-
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den. Manche Chromosomenbldcke sind komplett
umgeordnet oder fehlen ganz. Aufgrund dieser Da-
ten konnten wir nachweisen, dass auch und gera-
de diese strukturellen Variationen im Rapsgenom
eine grof3e Rolle bei der Auspragung agronomisch
wichtiger Merkmale spielen”, berichtet Snowdon.
,Sie beeinflussen zum Beispiel die Saatgutqualitat
oder die BlUhzeit und kdnnen dazu fuhren, dass
eine Rapssorte an subtropische oder aber an kal-
tere, temperate Klimazonen angepasst ist. Fur die
Rapsforschung und -zdchtung sind diese Uberra-
schenden Erkenntnisse bahnbrechend. Wir haben
dadurch einen bislang nicht dagewesenen Einblick
in die Evolution der Spezies bekommen und kon-
nen dieses Wissen auch berucksichtigen, um wei-
tere Resynthesen und kommerziell erfolgreiche
Sorten zu erzeugen.”

Ein erster wichtiger Schritt wurde noch in der
Laufzeit des PRE-BREED-YIELD-Projekts gemacht.
Dazu wahlten die Wissenschaftlerinnen und Wis-
senschaftler aus den neu erstellten 3.500 Kreu-
zungen insgesamt 1.000 aus und bestaubten mit
deren Pollen blihende Pflanzen aus jeweils der-
selben Elitelinie. So erhielten sie 1.000 so genann-
te Hybride. Hybride sind daftr bekannt, dass sie
haufig bessere Eigenschaften haben als die Eltern-
linien, denen sie entstammen. Dieses Phanomen
bezeichnet man in der Biologie als Heterosisef-
fekt; es wird in der Pflanzenzichtung seit langem
genutzt, um leistungsfahigere Sorten zu erzeugen,
so auch bei Sonnenblumen. ,Auch beim Raps ha-
ben wir inzwischen fast ausschliellich Hybride
auf dem Markt”, sagt Rod Snowdon, ,weil sie auf-
grund des Heterosiseffekts vor allem eine héhe-
re Ertragsstabilitat haben”. Von den neuen Kreu-
zungen, die aus der PRE-BREED-YIELD-Kollektion
entstanden sind, erhofft man sich eine Steigerung
des Heterosiseffekts. Zurecht, wie Rod Snowdon
berichtet: ,Wir haben tatsdchlich, obwohl wir es
hier mit sehr jungem Zuchtmaterial zu tun haben,
unter den tausend Linien einige gefunden, die
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eine starke Heterosisleistung zeigen. Bei einigen
von ihnen beobachten wir auch unerwinschte
Eigenschaften, die von exotischen Linien herrih-
ren und den Ertrag wieder dricken. Doch das
Entscheidende ist, dass die genetische Basis fur
die guten Heterosiseigenschaften in diesen Linien
drin ist und durch Einkreuzung in unsere Elitelini-
en zuruckgewonnen werden kann.”

Im nachsten Schritt soll diese genetische Basis fur
erhohte Heterosiseffekte aufgespurt werden. ,Um
robuste Leistungsdaten zu bekommen, muss man
mindestens zwei Jahre auf mehreren Standorten
aussden und alle wichtigen Merkmale dokumen-
tieren. Wir machen das jetzt mit demselben Saat-
gut im 2. Jahr. Dazu prifen wir jeweils die gleichen
Hybriden auf Ertragsdaten und sehen nach, ob
wir die Genombereiche identifizieren konnen, die
zu erhohten Heterosiseffekten beitragen®, erklart
Rod Snowdon und weiter: ,Normalerweise saen wir
jede Hybride auf einer Flache von 10 bis 15 Quad-
ratmeter aus, das macht mehrere tausend Pflan-
zen pro Hybride". Die Prifungen der vielen Pflan-
zen haben sich die sieben Zidchtungsunternehmen
des  PRE-BREED-YIELD-Konsortiums  aufgeteilt.
Denn diese gewaltige Aufgabe lasst sich nur ge-
meinsam bewaltigen; aulSerdem werden von meh-
reren Standorten Daten gebraucht. ,Das ist die
Umsetzung der Projektergebnisse in der Praxis”,
betont Rod Snowdon. Neben dem Heterosiseffekt
untersuchen die Giellener Wissenschaftlerinnen
und Wissenschaftler die Fahigkeit der Raps-Hybri-
den, Stickstoff aus dem Boden aufzunehmen und
in Biomasse umzusetzen. ,Wir konnten feststellen,
dass viele der erstellten Hybriden eine verbesserte
Effizienz der Stickstoffnutzung besitzen, das heil3t,
sie bringen hohe Ertrage auch bei geringen Stick-
stoffgaben. Das ist natdrlich sehr interessant fur
den Anbau. Nun wollen wir die Genomdaten nut-
zen, um Vorhersagen treffen zu kénnen, welche Li-
nien unter geringer Stickstoffgabe besonders hohe
Leistungen erbringen.”
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INNO GRAIN-MALT

(Gutes Bier braucht gute Zutaten:
Ein Chip hilft bei der Suche nach
ertragreichen Gerstensorten mit
hochster Brauqualitat

Mit fast 1.400 aktiven Brauereien gilt Deutsch-
land mit GroBbritannien als Europas fih-
rende Biernation. Um gutes Bier zu brauen,
benodtigen die heimischen Malzereien und
Brauereien hochwertiges Gerstenmalz mit
guter Brauqualitat. In der Landwirtschaft
wiinscht man sich zudem Elitesorten, die mit
dem bevorstehenden Klimawandel zurecht-
kommen und auch in heiBen und trockenen
Jahren hohe Ertrége liefern. Daher entwickeln
Zichtungsbetriebe Gerstenlinien, die alle die-
se Eigenschaften in sich vereinen. Molekulare
Marker sollen ihnen dabei helfen, schneller
und kostengiinstiger als mit herkémmlichen
Methoden Pflanzen mit den gewiinschten Er-
banlagen aufzuspiiren.

Wenn die Entwicklungsbiologie grundlegende Le-
bensprozesse verstehen will, werden fUr Studien
meist bestimmte Modellorganismen gewahlt. So
werden zum Beispiel Taufliegen, Zebrafische oder
Ratten quasi stellvertretend fur alle Insekten, Fi-
sche und Saugetiere erforscht. Fur die Pflanzen
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steht seit vielen Jahrzehnten die unscheinbare
Ackerschmalwand Arabidopsis thaliana Modell. Sie
war auch die erste Pflanze, deren Genom 1999
vollstandig entschlusselt wurde. Im selben Jahr
trafen weitsichtige Wissenschaftlerinnen und Wis-
senschaftler am Leibniz-Institut fur Pflanzengene-
tik und Kulturpflanzenforschung (IPK) in Gatersle-
ben eine folgenreiche Entscheidung: ,Das IPK hat
vor 20 Jahren fur seine genetischen Studien eben
nicht Arabidopsis als Modellpflanze ausgewahlt,
sondern die Kulturpflanze Gerste. Dazu brauchte
es Mut. Denn Getreide gehort ja zu den Grasern,
und deren genetische Architektur war damals noch
deutlich schwieriger zu analysieren als sie es heute
noch ist”, erinnert sich Dr. Viktor Korzun.

Der in Weilsrussland ausgebildete Genetiker war
damals selbst am IPK mit der Erforschung des
Gerstengenoms befasst. Kurz darauf wechselte er
an die KWS LOCHOW GmbH in Einbeck, wo er heu-
te die Abteilung Getreide-Biotechnologie leitet. In
all den Jahren blieb er in regem wissenschaftlichem
Austausch mit seinen einstigen Kollegen in Gaters-
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~Das IPK hat vor 20 Jahren fiir seine genetischen Studien eben nicht Arabidopsis als Modellpflanze
ausgewdhlt, sondern die Kulturpflanze Gerste. Dazu brauchte es Mut. Denn Getreide gehort ja zu
den Grdsern, und deren genetische Architektur war damals noch deutlich schwieriger zu analysie-
ren als sie es-heute noch ist”, erinnert sich Dr. Viktor Korzun. Foto: KWs SAAT SE

leben. Gemeinsam mit Professor Andreas Graner,
heute geschaftsfuhrender Direktor des IPK, arbei-
tete er an Projekten im Rahmen der BMBF-Initia-
tive GENOMANALYSE IM BIOLOGISCHEN SYSTEM
PFLANZE, kurz: GABI. ,Wir haben uns schon ab
1999 im Projekt GABI MALT mit der Malz- und Brau-
qualitat von Gerste beschaftigt. Bei GABI GRAIN
ging es dann um die Steigerung des Ertrags und
der Kornqualitat von Gerste unter Trockenstress”,
erzahlt Viktor Korzun. Zundchst sollten nur Gers-
tenlinien aus Genbanken betrachtet werden. Doch
Korzun schlug vor, auch Elitesorten in die Studien
mit aufzunehmen. ,Denn wir kénnen ja nicht nur
fUrs Gewadchshaus zUlchten; unsere Sorten sollen
sich schlieBlich draufden auf dem Acker bewahren.
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Und die Zuchter haben doch in unterschiedlichen
Regionen von Deutschland in den letzten hundert
Jahren gute Arbeit geleistet. Also erwarte ich auch
in den Elitesorten eine Variation von Eigenschaften,
die mit dem Klima zu tun haben”, argumentiert der
Forscher. Tatsachlich fanden die GABI-Projektmit-
glieder dann sowohl in Gerste aus Genbanken, als
auch bei aktuellen Elitesorten eine grole geneti-
sche Variation bei klimarelevanten Merkmalen. ,Das
war die entscheidende Vorarbeit zu INNO GRAIN-
MALT", betont Viktor Korzun, der das vom BMBF mit
knapp 1,3 Millionen Euro geforderte PLANT-2030-
Projekt koordiniert hat. Der KWS-Forscher erklart,
welche Ziele er sich zusammen mit Andreas Graner
vom IPK gesetzt hatte: ,Die Brauqualitat der Gerste
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Je murber,
desto besser:
Was gutes Malz
auszeichnet.

Wer Getreidekorner in Bier verwandeln will, ist auf
die Hilfe von Hefen angewiesen. Denn diese Mik-
roorganismen verstehen sich darauf, Zucker in Al-
kohol zu verwandeln. Allerdings enthdlt ein reifes
Getreidekorn neben etwas Eiweils hauptsachlich
Starke, die erst wahrend der Keimung in Zucker-
molekile gespalten wird. Deshalb bringen die Mal-
zer den Keimungsprozess in Gang, indem sie die
Gerstenkorner mit Wasser anfeuchten. Zunachst
zersetzen spezielle Enzyme die Zellwande um die
Starkekorner, sodass die Verdauungsenzyme ein-
dringen und mit der Verzuckerung der Stdrke be-
ginnen konnen. Nach einigen Tagen wird dieser
Prozess gestoppt: Der begehrte Zucker soll ja nicht
vom Gerstenkeimling zum Wachsen aufgebraucht,
sondern von den Bierhefen zu Alkohol vergoren
werden. Also wird das angekeimte Malz getrocknet,
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verrieben und mit Wasser zur Maische aufgegos-
sen. Dann werden die Feststoffe abgefiltert, bis nur
noch ein Extrakt aus Zucker, Eiweillbestandteilen
und weiteren wasserloslichen Substanzen zurlck-
bleibt. Dieser Extrakt wird schlief3lich von speziellen
Hefen vergoren; seine Qualitat entscheidet Uber
den Alkoholgehalt des Bieres.

,Bei der Malzung besteht die Kunst darin, den Pro-
zess der Keimung genau dann abzubrechen, wenn
die Zellwande im Nahrgewebe aufgelost sind und
aus dem Keimblatt ausreichend Verdauungsen-
zyme zum Abbau der Starke produziert wurden,
sich aber noch nicht im Korn verteilt haben”, er-
klart Andreas Graner und betont; ,Es kommt dar-
auf an, dass die Zellwande gerade eben aufgelost
sind. Denn nur, wenn die Zellwande samt der da-
rin enthaltenen Pektine und -Glucane gut genug
abgebaut sind, kann der Brauer dieses Korn leicht
zerreiben. Je leichter es sich zerreiben lasst, umso
murber nennt man es und umso weniger Energie
bendtigt das Vermahlen®”,

Tatsachlich gibt es grol3e genetische Unterschiede
in der Murbigkeit verschiedener Gerstensorten - je
nachdem, wie viel 3-Glucan die Zellwand enthalt
und wie schnell diese zelluloseahnlichen Substan-
zen durch das Enzym [-Glucanase abgebaut wer-
den. ,Hier konnen die Zuchter ansetzen, um eine
gute Braugerste zu erzeugen®, erklart Andreas Gra-
ner: ,Sie kdnnen versuchen, den [3-Glucan-Gehalt
in der Zellwand zu reduzieren oder die Aktivitat der
-Glucanase zu erhohen.” Graners Team ist es ge-
lungen, im Genom der Gerste die genetischen Ele-
mente zu lokalisieren, die den B-Glucan-Gehalt in
der Zellwand und damit die MUrbigkeit einer Gers-
tensorte bestimmt. Durch dieses Wissen lassen sich
mit Hilfe molekularer Marker nun auch in neuen
Gerstenlinien oder Abkdmmlingen von Kreuzungen
aufspiren, um jene Pflanzen auszuwahlen, die sich
durch einen geringeren [-Glucan-Gehalt und eine
entsprechend hohere Braugualitat auszeichnen.
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soll stabil bleiben oder sogar besser werden. Auf3er-
dem wollen wir, dass die Sorten auch bei unglns-
tigen Konditionen, insbesondere bei Trockenheit,
zuverlassig hohe Ertrage liefern”.

Neue Sorten zu entwickeln, ist fur die ZlUchtungs-
betriebe stets mit erheblichen Risiken verbunden.
,Die Brauer und die Malzer sind extrem penibel,
was die Qualitat ihres Ausgangsmaterials angeht.
Und diese Qualitat ist ein sehr sortenspezifisches
Merkmal. Das bedeutet aber: Wenn ein Zlchter
eine Braugerstensorte zUchten will, die besser ist
als die auf dem Markt angebotenen Sorten, dann
muss er sehr viel Zeit und Geld investieren”, erklart
Andreas Graner. Es beginnt damit, viel verspre-
chende Gerstenlinien zu kreuzen und eine mog-
lichst groBe Nachkommenschaft heranzuziehen.
Die Korner dieser Nachkommen mussen erneut
ausgesat und vermehrt werden, um genugend
Saatgut fur gezielte Feldversuche zu gewinnen. Erst
werden an mehreren klimatisch unterschiedlichen
Orten Gerstenpflanzen angesat und grundlich un-
tersucht. Dann erntet man die reifen Kérner, um
ihre Brauqualitat zu testen. Dazu werden in so ge-
nannten Kleinmalzungen jeweils wenige hundert
Gramm der ausgewahlten Gerstenkorner zu Malz
verarbeitet. AnschlieBend kann in jeder einzelnen
Probe jede interessierende Qualitatskomponente
durch chemische Analysen exakt bestimmt wer-
den. Von der ersten Kreuzung bis zur Ernte von
reifen Kornern, welche auf Brauqualitat getestet
werden, vergehen in der Regel etwa vier bis sechs
Jahre. ,Die Zichter konnen sich solche zeit- und
kostenintensiven Untersuchungen nicht leisten.
Deshalb wollen wir ihnen genetische Marker fur die
Braugualitatsmerkmale an die Hand geben. Damit
kdnnen sie bereits an der einzelnen Pflanze selbst
- und nicht erst nach Reifung, Ernte und Malzung
der Korner - erkennen, wie gut sie sich zum Brauen
eignet und ob diese Pflanze es wert ist, im Zucht-
programm weitergefihrt oder aussortiert werden
sollte”, sagt Andreas Graner.
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Dabei gehe es nicht darum, das allerbeste Korn
aus den vielen Kreuzungskoérnern zu selektieren,
so Graner weiter: ,Das wird uns wahrscheinlich
nicht gelingen. Wir wollen in erster Linie diejeni-
gen Pflanzen identifizieren, von denen wir sicher
sind, dass aus denen nichts werden kann. So eine
Negativselektion wirde schon sehr viel Geld spa-
ren, weil eine Menge ungeeignetes Pflanzenma-
terial gar nicht erst getestet werden musste. Da
sind wir durch INNO GRAIN-MALT einen guten
Schritt vorangekommen. Es ist uns gelungen, die
genetische Architektur des Merkmals Brauqualitat
bei Gerste aufzuklaren und zu verandern.” Brau-
qualitat ist eine sehr komplexe Eigenschaft, deren
Ausprdgung vom Zusammenspiel von Umweltfak-
toren und den genetischen Anlagen der Pflanzen
abhangt. Bis dato sind ein gutes Dutzend erbli-
che Komponenten bekannt, die alle ihren Teil zur
Braueignung beitragen und jeweils durch mehrere
Gene gesteuert werden konnen. Dazu zahlt etwa
der Gehalt an bestimmten Zellwandbestandteilen
wie den [3-Glucanen oder die Aktivitat und Hitzebe-
standigkeit diverser Verdauungsenzyme. ,Will man
die Brauqualitat einer Probe prifen, dann muss
man alle einzelnen Qualitatsparameter und deren
Wechselspiel betrachten. Das ist sehr aufwandig.
Wir haben im Projekt zwei Gerstenlinien gekreuzt
und davon 100 Nachkommen-Linien auf diese
Merkmale hin untersucht. Aus dem Korn diesen Li-
nien haben wir von der Versuchs- und Lehranstalt
fUr Brauerei in Berlin e. V. Kleinmalzungen machen
lassen und diese auf die Braueigenschaften ge-
pruft’, fuhrt Andreas Graner aus.

Als Ausgangsmaterial fur die Kreuzung wahlten die
Projektmitglieder zwei Elitesorten mit speziellen
Eigenschaften aus, die sich gunstig auf die Brau-
qualitat auswirken: Eine Sorte namens Stay green
zeichnet sich dadurch aus, dass ihre Korner nach
der BlUte besonders langsam reifen; so nutzt sie
das Sonnenlicht langer als herkdmmliche Sorten
zur Zucker- und Starkeproduktion. Eine zweite Sor-

45



46

te namens Remobilisierend kann durch einen Nach-
reifeprozess auch aus dem Stroh noch zusatzliche
Energie herausholen und zum Aufbau von Stdrke
verwerten. Stay green und Remobilisierend erzeu-
gen also durch zwei unterschiedliche Eigenschaf-
ten einen ahnlichen Effekt. Diese beiden Linien
dienten als Eltern fur die insgesamt 100 Kreu-
zungsnachkommen, die in den Feldversuchen und
Kleinmalzungen untersucht wurden. Die Feldversu-
che fanden an drei verschiedenen Standorten statt
- am IPK in Gatersleben, in der KWS-Zuchtstation
in Wetze und im polnischen Walevice. Dort wurden
die Pflanzen unter verschiedenen Umweltbedin-
gungen angebaut: Ein Teil wurde normal bewas-
sert, ein Teil wuchs unter Wassermangel auf. ,Wir
wollten prufen, inwieweit die Braugualitat unserer
Linien sich unter Trockenstress verandert. Die Fra-
ge war vor allem, ob es genetische Faktoren in un-
serem Pflanzenmaterial gibt, die sicherstellen kon-
nen, dass Brauqualitat durch Trockenstress nicht
beeintrachtigt wird”, betont Andreas Graner.

Das Ergebnis Ubertraf alle Erwartungen: Die Nach-
kommen der Kreuzungen aus Stay green und
Remobilisierend unterschieden sich betrachtlich
darin, wie stark die relevanten Merkmale zur Aus-
pragung kamen. Nun galt es, diejenigen Regionen
(Loci) im Erbgut der Gerste zu finden, von denen
aus diese quantitativen Merkmale (quantitative
traits) gesteuert werden. Dies gelang dem INNO-
GRAIN-MALT-Team mithilfe molekularer Marker:
Die Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler
konnten mehrere Quantitative Trait Loci, kurz: QTL,
identifizieren, die mit bestimmten Merkmalen flr
Brauqualitat gekoppelt sind. In bestimmten Regi-
onen der sieben Gersten-Chromosomen, insbe-
sondere auf Chromosom 3, fanden sie eine grol3e
Haufung von QTL fur die Malzqualitat wie den Ge-
halt an I6slichem Protein, die Mdrbigkeit und den
Gehalt an B-Glucanen. Hypothese ist, dass Unter-
schiede in einem relevanten Merkmal auf Unter-
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schieden in der Expression der Gene beruhen,
die an der Auspragung dieses Merkmals beteiligt
sind. Denn es ist ja in letzter Instanz der Expres-
sionsunterschied, der Unterschiede im Phanotyp
einer Pflanze, also in ihrem Erscheinungsbild aus-
macht”, erklart IPK-Forscher Graner. Um diese Ex-
pressionsunterschiede zu erfassen, extrahierten
die Genetikerinnen und Genetiker aus gemalzten
Kornern der Gerstenpflanzen jene Substanzen,
die die Expression bestimmter Gene vermitteln:
die RNA-Molekule. Das Vorkommen und die Men-
ge bestimmter RNA-Molekule lassen sich ebenfalls
als quantitatives Merkmal auffassen und physikali-
schen Regionen im Genom zuordnen; man spricht
in diesem Fall von expressed Quantitative Trait Loci
oder eQTL. ,Wir haben uns etwa 35.000 RNA-Tran-
skripte bei allen 100 Kreuzungsnachkommen an-
gesehen. Deren eQTL wollen wir ebenfalls alle un-
tersuchen und genetisch kartieren - und dann in
Bezug setzen zu den phanotypischen Merkmalen
und deren QTL", sagt Andreas Graner. Zusammen
mit den genetischen Markern, helfen die QTL und
eQTL bei der gezielten Suche nach Kandidatenge-
nen. Die Auswertung und Darstellung der eQTL ist
noch nicht abgeschlossen. Zwar habe man bereits
jetzt eine umfangreiche Diversitat gefunden, so der
Forscher: ,Doch die Unterschiede zu quantifizieren
und mit den phanotypischen Merkmalen in Bezug
zu setzen, ist wegen der immensen Datenmengen
sehr schwierig. Das ist die Herausforderung bei der
Auswertung von Big Data.”

Die wissenschaftliche Aufarbeitung der durch
INNO GRAIN-MALT gewonnen Daten wird also
noch einige Zeit in Anspruch nehmen. Die aka-
demischen Mitglieder erhoffen sich davon die
Aufklarung der molekularen und biochemischen
Grundlagen, die Uber die Brauqualitat der Gers-
te entscheiden. Die ZUlchtung muss aber nicht
so lange warten, bis die Wissenschaft Licht in die
Blackbox des Gerstengenoms gebracht hat. Sie
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kann schon jetzt die Friuchte des BMBF-Projekts
ernten: Denn parallel zu Andreas Graners aufwan-
digen Studien am IPK, hat Viktor Korzuns Team
an der KWS einen DNA-Chip angewendet. Damit
wurde ein machtvolles Werkzeug zur Vorhersa-
ge quantitativer Merkmale geschaffen, die durch
eine Vielzahl von Genen beeinflusst werden. ,Das
Gerstengenom besitzt rund 35.000 Genorte. Wir
wissen nicht, welche davon im Hinblick auf den
Ertrag die wichtigsten sind, aber wir gehen von
100 bis 300 QTL aus. Trotzdem kdnnen wir schon
jetzt auf positive Merkmale selektieren. Denn wir
nutzen eine Genotypisierungsplattform mit bis zu
10.000 molekularen Markern, die zufallig Uber das
ganze Genom verteilt sind”, erklart Viktor Korzun.
Mit einem an der KWS entwickelten Analysepro-
gramm lassen sich die meisten Gene mit positiver
Korrelation zu dem gesuchten Merkmal ausfindig
machen - ein Verfahren, das unter dem Begriff
Genomische Selektion firmiert.

LAls wir mit dem INNO-GRAIN-MALT-Projekt an-
gefangen haben, war Genomische Selektion noch
ein grolBes Fragezeichen bei Pflanzen, besonders
bei Gerste im Hinblick auf Ertrag und Qualitat. Wir
haben das Projekt genutzt, um diese Technologie
auszuprobieren und daflr Standards zu entwi-
ckeln. Dabei ist ein Chip entstanden, der es uns
erlaubt, allein aufgrund des Markermusters auf
positive Merkmale zu selektieren - ohne zu wissen,
welche Gene daran beteiligt sind”, sagt Viktor Kor-
zun und weiter: ,Dieser Chip konnte nur dank der
Public-Private-Partnership zwischen IPK und KWS
etabliert werden. Mit diesem Ausschreibungskrite-
rium, das bereits in der Fordermalinahme GABI zur
Anwendung kam, hat das BMBF frihzeitig die richti-
gen Weichen gestellt. Denn so kommen exzellente
Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler mit kon-
kreten Fragestellungen ans Produkt mit den ZUuch-
tungsunternehmen zusammen, und beide konnen
mit dem bestem Material arbeiten.”
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SUNRISE Genombasierte Zuchtung
von Sonnenblumen: Molekulare Marker
beschleunigen die Entwicklung

ertragreicher Sorten

Sonnenblumen zdhlen zu den weltweit meist
genutzten Olpflanzen. Ihr Kerndl findet als
Nahrungsmittel, Biodiesel oder als Zusatz
in Motordlen sowie in Farben und Lacken,
Medikamenten und Kosmetikartikeln Ver-
wendung. Um die Produktivitit dieser viel-
seitigen Kulturpflanze zu sichern und zu stei-
gern, arbeitet man in der Pflanzenziichtung
an der Entwicklung neuer Sorten mit hohem
Ertrag und natiirlicher Widerstandskraft ge-
gen Schadorganismen und widrige Umwelt-
bedingungen. Zur Beschleunigung des Ausle-
seprozesses haben vier Partnerinstitutionen
aus Wissenschaft und Wirtschaft im PLANT-
2030-Projekt SUNRISE gemeinsam einen Chip
zur genetischen Analyse der Sonnenblume
hergestellt. Er enthalt molekulare Marker,
um Resistenzen gegen gefiirchtete Pflanzen-
krankheiten und weitere ziichtungsrelevante
Merkmale aufzufinden und dient damit als
hocheffizientes Werkzeug zur Ziichtung leis-
tungsfihiger Sorten.

Wer im Blumenladen nach Sonnenblumen Aus-
schau halt, findet Varianten in Gelb, Rostrot und
Braun, im Topf und fur die Vase, mit einem oder
mehreren Blutenkopfen je Stangel. Fur Dr. Silke
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Wieckhorst, Agrarbiologin bei der KWS SAAT SE in
Einbeck und Koordinatorin des SUNRISE-Projekts,
sind solche AuRerlichkeiten Nebensache. ,Fir uns
steht als Zuchtziel der Kérner- und Olertrag an ers-
ter Stelle. Wir wollen dem Landwirt Sorten zur Ver-
fugung stellen, die maglichst viel und verlasslich Ol
liefern - ob mit vielen kleinen Kérnern oder mit we-
niger grolleren Kornern, darauf kommt es nicht an”,
betont die Forscherin. Moderne Hochleistungssor-
ten liefern schon heute 2.000 Liter pro Hektar. Fur
die Zukunft erhofft sich die Landwirtschaft neuarti-
ge Zuchtungen, die noch mehr Ertrag bringen. ,Vor
allem aber winscht sie sich Pflanzen, deren Anbau
nicht durch Krankheitserreger erschwert oder ver-
eitelt wird”, betont Silke Wieckhorst.

Um solche produktiven und zugleich robusten
Sorten zu entwickeln, braucht es eine Vielzahl von
Sonnenblumen, die sich in agronomisch wichtigen
Eigenschaften unterscheiden. Durch Kreuzungen
entstehen jede Menge neuer Varianten, von denen
sich manche durch besonders vorteilhafte Merk-
male auszeichnen. Diese seltenen Exemplare gilt
es in der Masse gewohnlicher Pflanzen aufzufin-
den und auszuwahlen. Generationen von Zichtern
mussten diese Auswahl treffen, indem sie die Nach-
kommen unzahliger Kreuzungen auspflanzten und
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Sonnenblumen zdhlen zu den weltweit meist genutzten Olpflanzen. Ihr Kerndl findet
als Nahrungsmittel, Biodiesel oder als Zusatz in Motordlen sowie in Farben und Lacken,
Medikamenten und Kosmetikartikeln Verwendung, Foto: Universitdt Hohenheim, Landessaatzuchtanstalt

in Augenschein nahmen. Molekulare Techniken un-
terstUtzen heutzutage die Selektion von Pflanzen
mit wichtigen Eigenschaften und kénnen den Zuch-
tungsprozess somit vereinfachen und beschleu-
nigen. Denn sobald die genetischen Grundlagen
eines Merkmals bekannt sind, genlgen geringste
Probenmengen aus Blattern oder Samen, um auf
das Erscheinungsbild der ganzen Pflanze zu schlie-
Ben. Auch fur die Sonnenblume gibt es bereits ei-
nige molekulare Marker fur agronomisch wichtige
Eigenschaften - jedoch langst nicht fur alle.

Hier setzt das SUNRISE-Konsortium an. ,Wir haben

uns den Falschen Mehltau Plasmopara halstedii
vorgenommen und einen diagnostischen Marker
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entwickelt, der uns sagt, ob eine Pflanze anfdllig
oder resistent gegen diesen Erreger ist’, betont
Professorin Chris-Carolin Schon, die den Lehrstuhl
fur Pflanzenzlchtung an der Technischen Univer-
sitat MUdnchen innehat. Plasmopara gehort zu den
Scheinpilzen und gilt als eine der gefahrlichsten
Krankheiten der Sonnenblume; befallene Pflanzen
wachsen langsamer, bekommen fleckige Blatter
und sterben haufig schon vor der Samenreife ab.
Einige wilde Sonnenblumenarten besitzen eine na-
turliche Widerstandskraft gegen die Erreger. Nun
will Chris-Carolin Schon die zugrundeliegenden
Gene identifizieren und in Hochleistungssorten
Ubertragen. Dabei kann die Wissenschaftlerin auf
der Vorarbeit einer Arbeitsgruppe um Dr. Gerald
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Flower-Power mit Zukunft Die Heimat der Sonnenblu-
me ist Nordamerika. Dort wurde sie bereits von der Ur-
bevélkerung kultiviert: Sie afsen ihre Kerne, die wegen
ihres Gehalts an Kohlenhydraten, Eiweifs, Fettsduren und
Vitaminen ein wertvolles Nahrungsmittel sind. Im 16. Jahr-
hundert gelangte die Blume nach Europa, wo sie zundchst
als Zierpflanze angebaut wurde. Erst spdter begann man,
sie als Olpflanze zu nutzen und durch die Auswahl beson-
ders reichhaltiger Exemplare den Olgehalt ihrer Kerne zu
erhéhen. Heute sind Sonnenblumen nach Olpalmen, Soja
und Raps weltweit die viertwichtigste Quelle fiir Speisedl.
Sie werden hauptsdchlich im Stiden und Stidosten Europas
sowie in Stidamerika angebaut. In Deutschland nimmt He-
lianthus annuus mit derzeit rund 20.000 Hektar nur einen
Bruchteil der Anbaufléche von Raps - sie betrug 2016 rund
1,3 Millionen Hektar - ein. Durch den Klimawandel kénnte
die Sonnenblume jedoch an Bedeutung gewinnen: Obwohl
sie viel Wasser bendtigt, laugt sie den Boden nicht aus,
sondern holt mit ihrem gut ausgebildeten Wurzelsystem
Wasser und Ndhrstoffe aus tieferen Schichten nach oben.
AufSerdem kommt sie im Vergleich zu Raps mit einem Vier-
tel des Stickstoffs und mit deutlich weniger Agrochemika-
lien aus; das schont die Umwelt und macht die Olpflanze
insbesondere fiir den Okolandbau attraktiv.
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Seiler vom Landwirtschaftsministerium der USA
aufbauen: ,Unsere amerikanischen Kollegen ha-
ben es geschafft, ein Stlick eines Chromosoms der
Silberblattrigen Sonnenblume, auf dem eine Re-
sistenz gegen alle bekannten Plasmopara-Stamme
liegt, in eine Zuchtlinie einzukreuzen. Die Linie mit
der eingelagerten Resistenz haben wir dann mit
betrachtlichem Aufwand mit einer weiteren Zucht-
linie gekreuzt und dabei den Chromosomenab-
schnitt aus der Wildart weiter verkleinert. Durch die
Untersuchung von Tausenden von Nachkommen
konnten wir die Resistenz auf eine kleine Region
einengen’, berichtet Schon: ,Schliel3lich ist es uns
gelungen, einen diagnostischen Marker zu entwi-
ckeln, der eine fast vollstandige Korrelation zu die-
ser Resistenz zeigt. Das ist ein schoner Erfolg des
SUNRISE-Projekts und ein groBer Fortschritt fur die
Zuchtung.”

Im Gegensatz zur Plasmopara-Resistenz wird der
Ertrag nicht von einzelnen Genen, sondern von
einer Vielzahl meist unbekannter genetischer Ele-
mente beeinflusst. Um kinftig auch solche komple-
xen Merkmale in ausgewahlten Sonnenblumen zu
analysierenund Vorhersagen Uber ihre Auspragung
treffen zu konnen, hat das SUNRISE-Konsortium
einen leistungsfahigen Gen-Chip entwickelt. Er ver-
eint die genetischen Informationen aus zahlreichen
Zuchtlinien und bildet so einen Grolteil der gene-
tischen Vielfalt dieser Kulturpflanze ab. Dr. Volker
Hahn von der Landessaatzuchtanstalt in Hohen-
heim erklart, wie diese Vielfalt entstanden ist: ,Die
Sonnenblume wird heute als Hybridsorte verkauft,
sagt der Agrarwissenschaftler und fuhrt aus, was
darunter zu verstehen ist: ,Wenn man zwei Linien
miteinander kreuzt, sind die Nachkommen deutlich
wuchskraftiger und ertragreicher als beide Eltern.
Das beobachtet man beim Mais und Roggen, auch
beim Reis und vielen anderen Nutzpflanzen®”. In der
Biologie spricht man vom Heterosiseffekt; erklaren
lasst sich das auch bei Tieren verbreitete Phano-
men bisher nicht vollstandig. Tatsache ist: Je unter-
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Genetische Vielfalt
ist das A und O der
Pflanzenzichtung

Wer neue Sorten zUchten will, braucht dazu eine
moglichst groBe Auswahl an unterschiedlichen
Pflanzen. Eine Vielzahl von Varianten findet sich in
der Natur. Das gilt auch fur die Sonnenblume, die
in ihrer nordamerikanischen Heimat mehrere hun-
dert wilde Verwandte hat. Viele dieser Wildarten
wachsen auf kargen Boden und trotzen extremen
Witterungsbedingungen oder aggressiven Schador-
ganismen. Diese und weitere Eigenschaften, die
noch langst nicht alle wissenschaftlich erfasst sind,
machen sie interessant fur die ZUchtung.

Eine weitere Mdglichkeit, Pflanzen mit vorteilhaf-
ten Eigenschaften zu finden, bietet eine Technik
namens TILLING. Die Abklrzung steht fur Targeting
Induced Local Lesions in Genomes; sie beschreibt
eine molekularbiologische Methode, um in einem
bekannten DNA-Abschnitt gezielt Punktmutationen
zu identifizieren, die zuvor durch geeignete Chemi-
kalien kunstlich herbeigefuhrt wurden. Die Technik,
mit Chemikalien oder Strahlen im Saatgut zufallige
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Mutationen zu erzeugen, ist nicht neu. ,Doch fru-
her musste man die Pflanzen dann aufwachsen
lassen und aufwandig untersuchen, um eventuell
veranderte Merkmale zu erfassen”, erklart Dr. Vol-
ker Hahn von der Landessaatzuchtanstalt an der
Universitat Hohenheim: ,Mit TILLING machen wir
das jetzt umgekehrt: Wir kennen inzwischen sehr
viele interessante Gene der Sonnenblume, die zum
Beispiel Resistenzen oder den Olgehalt beeinflus-
sen. Die konnen wir jetzt gezielt mit TILLING unter-
suchen - und pflanzen dann nur solche Pflanzen
aus, bei denen die Chemikalien relevante Gene ver-
andert haben”.

Der Wissenschaftler hat mit seinen SUNRISE-Part-
nerinnen Dr. Silke Wieckhorst und Dr. Milena Ouzu-
nova von der KWS SAAT SE rund 5.000 TILLING-Li-
nien erzeugt. Diese Pflanzen stehen nun fur weitere
Forschungsprojekte zur Verfugung - so auch in ei-
nem beim Bundesministerium fur Erndhrung und
Landwirtschaft (BMEL) beantragten Projekt: Darin
werden sie auf veranderte Gene hin untersucht, die
die Olzusammensetzung der Sonnenblumenkerne
beeinflussen. ,Dahinter steckt das Interesse der In-
dustrie nach Olen mit hohem Olséuregehalt. Denn
diese eignen sich besonders gut als Hydraulik- und
Motorole”, erklart Volker Hahn. Mit klassischen
Zuchtungsmethoden lassen sich hier nur schwer
Fortschritte erzielen; deshalb liegt die Hoffnung
nun auf neuen Genvarianten in der Vielfalt der
TILLING-Populationen.
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schiedlicher die Elternlinien, umso grofer der Ef-
fekt. Durch geschickte Kombination der vaterlichen
und mutterlichen Sonnenblumenlinien erhalt man
hybride Nachkommen, die einen hoéheren Ertrag
zeigen als beide Eltern. Die Sache hat jedoch einen
Haken: ,Wenn sich die Hybriden miteinander kreu-
zen, verliert sich der Heterosiseffekt in den nachfol-
genden Generationen®, erklart Volker Hahn, ,daher
sind wir gezwungen, immer wieder neue Hybriden
zu erzeugen.” Dazu haben Generationen von Son-
nenblumenzichtern zwei deutlich unterschiedene
Pools von Linien angelegt, die als Pollenspender re-
spektive Samenerzeuger dienen.

Fur die Entwicklung des Chips wahlten Volker Hahn
und seine SUNRISE-Teammitglieder von der KWS
SAAT SE aus diesen Pools 48 Linien aus, die sich
in moglichst vielen Merkmalen unterscheiden,
beispielsweise im Bluhzeitpunkt, in ihrer Plasmo-
para-Resistenz, im Olgehalt oder in der Olzusam-
mensetzung. Parallel zu dieser Merkmalserfassung
erfolgte die Analyse spezieller Genombereiche
mit zUchterisch relevanten Genen; zusatzlich wur-
de von vier besonders interessanten Linien das
komplette Genom sequenziert. In dieser Fulle an
Genmaterial suchten Dr. Martin Ganal, Dr. Hartmut
LuerfBen und weitere Angehorige der TraitGenetics
GmbH nach genetischen Varianten. Dabei konzen-
trierten sie sich auf so genannte Punktmutationen,
die Uber das gesamte Genom der Sonnenblume
verteilt sind: Sie betreffen die kleinsten geneti-

schen Einheiten der DNA und auf3ern sich in un-
terschiedlichen Auspragungen einzelner Nukleo-
tide (Single Nucleotide Polymorphisms, kurz SNP).
Die Ausbeute der SUNRISE-Mitglieder war enorm:
Sie konnten mehr als 500.000 SNP identifizieren
und schlief3lich 25.000 ausgewahlte SNP auf einem
Chip fixieren. Durch eine Zuordnung von duf3eren
Merkmalen (Phanotyp) zu den mafigeblichen Erb-
anlagen der jeweiligen Pflanzen (Genotyp) werden
Referenzdaten geschaffen: Durch einen Abgleich
mit bestimmten SNP, die als Marker fUr die betei-
ligten Gene dienen, lassen sich nun die Eigenschaf-
ten neuer, unbekannter Sonnenblumenlinien allein
anhand ihrer genetischen Ausstattung weitgehend
vorhersagen; die zeitintensive Merkmalserfassung
zur Bewertung ihres Phanotyps entfallt.

,Mit dem Chip steht nun ein Werkzeug zur Verfu-
gung, das fur alle molekularen Arbeiten an Son-
nenblumen genutzt werden kann“, betont Silke
Wieckhorst: ,Der Zuchter kann es zum Beispiel fur
Qualitdtsanalysen seiner Linien nutzen, um even-
tuelle Saatgutverwechslungen aufzuklaren oder
nachzuprUfen, ob die Produktion einer Linie ohne
Verunreinigungen gelungen ist.” Vor allem aber er-
moglicht der Chip die markergestutzte Analyse und
Selektion von Pflanzen mit agronomisch wertvollen
Eigenschaften: So lasst sich zum Beispiel schnell
und zielsicher Uberprufen, welche Pflanzen eine
Plasmopara-Resistenz besitzen und welche nicht.
Dass sich mit dem Chip auch komplexe Merkma-

,Die akademischen Partner haben wichtige
wissenschaftliche Erkenntnisse erzielt
und gleichzeitig den Zuchtern effiziente
Werkzeuge an die Hand gegeben”
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le identifizieren lassen, konnte Chris-Carolin Schon
am Beispiel der Stangelfaule Sclerotinio demons-
trieren. Auch gegen diese geflrchtete Pflanzen-
krankheit besitzen manche Sonnenblumen eine
geringere Anfalligkeit; doch anders als jene gegen
Plasmopara wird sie von mehr als einem Gen beein-
flusst. ,Wir hatten in einem friheren Projekt sehr
aufwandige Versuche zur Identifizierung dieser Re-
sistenzgene gemacht”, so Schon. Damals habe man
widerstandsfahige und anfallige Pflanzen gekreuzt
und etwa 100 Nachkommen aus dieser Kreuzung
daraufhin Uberprift, ob und wie anféllig sie gegen
Sclerotinia waren. Dazu mussten die Sonnenblu-
menpflanzen auf dem Feld experimentell mit den
Erregern infiziert und ihre weitere Entwicklung do-
kumentiert werden. ,Die damals erfassten phano-
typischen Daten haben wir mit den korrespondie-
renden Genotypen zusammengefuhrt, die mit dem
Chip neu analysiert worden waren”, erlautert die
Professorin:,So konnten wir die Bereiche, wo wir die
Resistenz vermuteten, stark eingrenzen. Nun kon-
nen wir viel genauer sagen, wo die entsprechenden
Gene liegen.” Damit habe der Chip gezeigt, welches
Potenzial in ihm stecke, betont Schon: ,Erstens ha-
ben wir schon vorhandene Informationen Uber die
Sclerotinia-Resistenz bestimmter Pflanzen Uberpru-
fen und bestatigen konnen. Zweitens hat der Chip
zusatzliche Informationen Uber die Lokalisation der
Resistenzgene gebracht. Und drittens liefert er uns
auch fur weitere komplexe Merkmale eine Art ge-
netischen Fingerprint und erlaubt eine Vorhersage
des Phanotyps, ohne dass wir die entsprechenden
Gene alle einzeln ansehen mussen.”

Dieser genetische Fingerprint ergibt sich aus den
25.000 SNP, die Uber das ganze Genom der Son-
nenblume verteilt sind. Manche dieser SNP befin-
den sich innerhalb oder in unmittelbarer Nahe von
DNA-Regionen, die die Auspragung agronomisch
relevanter Merkmale steuern - und kénnen des-
halb als molekulare Marker daftir dienen. Ein Grol3-
teil der SNP hat aber keine oder eine bislang noch
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nicht bekannte funktionelle Bedeutung. Doch in ih-
rer Gesamtheit ergeben sie ein Muster, das eben-
falls als diagnostisches Werkzeug genutzt werden
kann: Kennt man namlich das SNP-Muster einer be-
sonders ertragreichen oder leistungsfahigen Son-
nenblumenlinie, dann werden sehr wahrschein-
lich auch andere Pflanzen, die dieses SNP-Muster
zeigen, besonders ertragreich oder leistungsfahig
sein. So lassen sich allein anhand des SNP-Mus-
ters in einer Vielzahl von Pflanzen mit unbekann-
tem Phanotyp jene Varianten aufspuren, die die
gewUnschten Eigenschaften tragen. Das innovative
Verfahren - man bezeichnet es als Genomische
Selektion - ist eine Weiterentwicklung der marker-
gestUtzten Selektion; es wurde 2001 innerhalb der
TierzUchtung entwickelt und wird seither insbe-
sondere in der Bullenzucht als Standardmethode
erfolgreich angewendet. Die Vorteile liegen auf der
Hand: Man kann damit auch Merkmale selektieren,
fur die keine Phanotypen vorliegen und spart zu-
dem Zeit und Geld. Chris-Carolin Schon ist Uber-
zeugt, dass die Genomische Selektion bald auch in
der Pflanzenzichtung die Methode der Wahl zur
Optimierung komplexer Merkmale wie Ertrag und
Schadlingsresistenz sein wird.

FUr die Sonnenblume liefert der neue Chip hier die
besten Voraussetzungen. Aus einem Teil der 48 Li-
nien, deren genetische Daten auf ihm gespeichert
sind, wurden im Rahmen des SUNRISE-Projekts
durch Kreuzungen weitere 5.000 Linien geschaf-
fen. Beide Ressourcen konnen nun fUr eine Viel-
zah! von Nachfolgestudien genutzt werden. ,FUr
mich ist dieses Projekt ein schones Beispiel, wie
man Grundlagenforschung mit angewandter For-
schung sinnvoll kombinieren kann”, so das Fazit
von Chris-Carolin Schon: ,Dabei wurden Ressour-
cen geschaffen, von denen nun beide Seiten lang-
fristig profitieren. Die akademischen Partner haben
wichtige wissenschaftliche Erkenntnisse erzielt und
gleichzeitig den Zuchtern effiziente Werkzeuge an
die Hand gegeben.”
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Von der Pusteblume
zum Autoreifen: Lowenzahn als
nachhaltige Quelle fur Naturkautschuk

Kaum eine andere heimische Blutenpflanze
sticht so ins Auge wie der Léwenzahn: Seine
gelben Kopfchen leuchten auf Wiesen, Ra-
senflachen und StraBenréndern. Womaéglich
wachst das allseits bekannte Wildkraut bald
in Reih und Glied auf dem Acker - als nach-
haltige Quelle fir Gummi und weitere Natur-
stoffe. Denn aus dem milchigen Saft in seinen
Wurzeln lasst sich Kautschuk, Latex und Inu-
lin gewinnen. Ob und wie sich diese Rohstoffe
im wirtschaftlichen MaRstab erzeugen und
zur Herstellung hochwertiger Produkte und
Lebensmittel nutzen lassen, hat ein Konsor-
tium aus Expertinnen und Experten aus Wis-
senschaft, Pflanzenziichtung und Wirtschaft,
im PLANT-2030-Projekt TARULIN ausgelotet.
Das Fazit nach funf Jahren Forschung und Ent-
wicklung: Die Pusteblume ist eine echte Alter-
native zum tropischen Gummibaum.

JAls ich im Jahr 2001 erstmals den Lowenzahn als
Kautschukquelle ins Gesprach brachte, hat das kei-
ner so richtig ernst genommen*, erinnert sich Pro-
fessor Dirk Prufer, Leiter der Abteilung Funktionelle
und Angewandte Genomik am Fraunhofer Institut
fur Molekularbiologie und Angewandte Okologie
IME in Munster: ,Da kam stets sofort die Frage, ob
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sich das wohl rentiert. Immerhin konkurriert man
ja gegen einen Baum®. Also hat Prifer, der zudem
als Professor fur Biotechnologie der Pflanzen an
der Universitat Munster lehrt, nachgerechnet: ,Ein
Kautschukbaum produziert pro Jahr hochstens 1,5
Kilogramm Kautschuk, und das erst im siebten Jahr
nach dem Anbau. Auf einen Hektar passen etwa
800 bis 900 Baume, das macht einen Hektarer-
trag von maximal 1,5 Tonnen. Da kann der kleine
Loéwenzahn gut mithalten. Wenn wir ndmlich den
Kautschukgehalt in der Wurzel von derzeit 5 auf 15
Prozent des Trockengewichts erhdhen kénnen -
und davon gehe ich aus -, dann kommen wir pro
Hektar ebenfalls auf eine Tonne Kautschuk oder
mehr."

Um dieses Ziel zu erreichen, sind naturlich noch ei-
nige HuUrden zu nehmen. Die Steigerung des Kaut-
schukgehalts ist nur eine davon; aullerdem muUs-
sen umweltfreundliche Trennverfahren entwickelt
werden, um den begehrten Rohstoff zu extrahie-
ren und seiner weiteren Nutzung zuzufihren. Vor
allem aber gilt es, leistungsfahige Lowenzahnlinien
zu zUchten, die den Anforderungen des moder-
nen Pflanzenbaus entsprechen. Der Gewohnliche
Lowenzahn Taraxacum officinale ist dabei nicht
die erste Wahl, denn sein Kautschukgehalt ist ver-
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Léwenzahn - woméglich wachst das allseits bekannte Wildkraut bald in Reih und Glied auf dem Acker
- als nachhaltige Quelle fur Gummi und weitere Naturstoffe. Denn aus dem milchigen Saft in seinen
Wurzeln Idsst sich Kautschuk, Latex und Inulin gewinnen. roto: ESKUSA GmbH/ Fred:Eickmeyer

gleichsweise gering. Weitaus ergiebiger ist der Rus-
sische Lowenzahn. Seine Heimat ist Kasachstan
und der Nordwesten Chinas, doch er gedeiht auch
in unseren Breitengraden. Dass die ganze Pflan-
ze, besonders aber ihre Wurzel, einen Milchsaft
mit hohem Kautschukanteil enthdlt, ist seit ihrer
Entdeckung 1931 bekannt. Darauf weist auch ihr
wissenschaftlicher Artname Taraxacum koksaghyz
hin, der sich vom turksprachigen kok = Wurzel und
sagiz = Gummi ableitet. Tatsachlich gab es dar-
aufhin Versuche, den Russischen Loéwenzahn im
grof3en Stil als Kautschuklieferanten anzupflanzen:
Sowohl Stalin als auch Hitler wollten sich mit einer
eigenen Produktion des kriegswichtigen Rohstoffs
von Importen aus Asien unabhdngig machen. Als
jedoch in den 1950er-Jahren der Naturkautschuk
aus Sudostasien wieder bezogen werden konnte,
war der kostenintensive Anbau der BlUtenpflanzen
nicht mehr rentabel und kam schlieBBlich zum Er-
liegen.
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Mittlerweile steigt die Nachfrage nach Naturkaut-
schuk weltweit an und befeuert die Suche nach
alternativen Quellen. Das Bundesministerium flr
Bildung und Forschung (BMBF) hat diesen Trend
frihzeitig erkannt und mit dem PLANT-2030-Pro-
jekt TARULIN ein interdisziplinares Forschungsvor-
haben zur nachhaltigen Kautschukgewinnung aus
Lowenzahn gefordert. ,Unser Konsortium adres-
siert die gesamte Wertschopfungskette. Mit diesem
Konzept haben wir das BMBF Uberzeugt und den
Zuschlag bekommen®, erzahlt Dirk Prifer. Entspre-
chend ihrer Expertisen haben die Projektmitglieder
im Forderzeitraum von 2012 bis 2017 vier sehr un-
terschiedliche Themenfelder bearbeitet: Das Fraun-
hofer IME bemuhte sich zusammen mit der nie-
derbayerischen ESKUSA GmbH mit der Zuchtung
neuer, ertragreicher und fUr den Anbau geeigneter
T. koksaghyz-Linien. Bei der dazu notwendigen Ana-
lytik der Inhaltsstoffe wurden sie von dem Regens-
burger Unternehmen numares GmbH und vom

55



Gummi

ISt aus unserem
Alltag nicht mehr
wegzudenken.

Das dauerelastische und wasserfeste Material wird
durch ein chemisches Verfahren namens Vulkani-
sierung aus Kautschuk hergestellt. Derzeit werden
knapp 60 Prozent des weltweiten Gummibedarfs
durch synthetische Kautschuke gedeckt. Ihre elas-
tischen Eigenschaften und die Abriebfestigkeit rei-
chen natlrlich nicht an die Qualitat des Naturstoffs
heran. Etwa 40.000 Produkte - vom Schnuller Gber
Gummistiefel bis zu OP-Handschuhen und Matrat-
zen - benotigen daher zu ihrer Herstellung pflanz-
lichen Kautschuk, der im Milchsaft (Latex) verschie-
dener Pflanzen vorkommt. Besonders grof3 ist der
Bedarf in der Reifenindustrie; sie verbraucht etwa
70 Prozent der Weltproduktion von derzeit rund 12
Millionen Tonnen pro Jahr. Denn PKW-Autoreifen
enthalten bis zu 30 Gewichtsprozent Naturkaut-
schuk; bei LKW-Reifen, die besonders grol3en Be-
lastungen ausgesetzt sind, liegt der Anteil sogar bei
40 Prozent.

Derzeit ist die einzige Quelle fir Naturkautschuk
der aus Sudamerika stammende Kautschukbaum
Hevea brasiliensis. Eine Pilzkrankheit verhindert den
grol3flachigen Anbau dieser Baume in ihrem Her-
kunftsland Brasilien; daher werden sie heute haupt-
sachlich in Thailand, Indonesien und Malaysia und
in den tropischen Regionen im Sudden Chinas auf
Plantagen gezogen. Weil die Nachfrage stetig steigt,
werden auch in benachbarten Landern wie Viet-
nam, Laos und Kambodscha immer mehr solcher
Plantagen angelegt. Dafur mUssen dort die naturli-
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chen Walder weichen, die sich durch einen extrem
hohen Artenreichtum auszeichnen und folglich als
global bedeutende und besonders schutzenswerte
Biodiversitats-Hotspots gelten.

Dieser Interessenkonflikt stellt die Nachhaltigkeit
des Anbaus von Kautschukbdumen infrage und
lasst den Ruf nach anderen Quellen laut werden.
Die Botanik kennt rund 2.500 Pflanzenarten, die
Kautschuk enthalten, darunter ein mexikanischer
Wustenstrauch namens Guayule. Aus dem holzi-
gen Gewadchs lassen sich die Kautschukpolymere
jedoch schwer extrahieren und erreichen zudem
nicht den fur die Reifenherstellung erforderlichen
Reinheitsgrad. Der Russische Léwenzahn bietet hier
eine attraktive Alternative, denn sein Kautschuk ist
von hochster Qualitat. Die Pusteblume bietet noch
weitere Vorteile: Sie ldsst sich nach Bedarf grol3-
flachig aussahen und schon wenige Monate spa-
ter ernten; somit kann die hiesige Landwirtschaft
deutlich flexibler auf schwankende Nachfragen re-
agieren. AuBerdem wachst sie in Europa, auch auf
schlechteren Boden, die fur andere Kulturpflanzen
ungeeignet sind. Ihr Anbau konnte also die weitere
Abholzung wertvoller Tropenwalder, aber auch die
Abhdngigkeit der heimischen Industrie von Impor-
ten und unkalkulierbaren Rohstoffpreisen mindern.
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Max-Planck-Institut fur Pflanzenzichtung in Koln
unterstutzt. Eine Arbeitsgruppe am Julius-Kuhn-In-
stitut in Quedlinburg erforschte systematisch das
agronomische Verhalten des Russischen Léwen-
zahns von der Saatgutgewinnung Uber den richti-
gen Zeitpunkt zur Aussaat und Ernte der Pflanzen
bis hin zur Fragen der Unkrautbekampfung und
der biologischen Sicherheit. Das Stuttgarter Fraun-
hofer-Institut fur Grenzflachen- und Bioverfahrens-
technik IGB erprobte Methoden, um die Rohstoffe
- neben Kautschuk auch Latex und den Zucke-
rersatzstoff Inulin - aus dem Pflanzenmaterial zu
gewinnen. An der Prozessentwicklung war zudem
das Institut fur Grenzflachenverfahrenstechnik
und Plasmatechnologie IGVT der Universitat Stutt-
gart beteiligt. Ob die gewonnenen Rohstoffe den
hohen Anforderungen der Industrie entsprechen,
pruften als fuhrende Anwender fur Kautschuk die
Continental Reifen Deutschland GmhH, fUr Latex
die Synthomer Deutschland GmbH und fur Inulin
die Sudzucker AG. SchlieBlich wurden die drei Na-
turstoffe von den Unternehmen zu Produktproto-
typen verarbeitet und grindlichen Praxistests un-
terzogen.

Das TARULIN-Konsortium hatte fUnf Jahre Zeit, um
seine anspruchsvollen Ziele zu erreichen. Im ersten
Schritt begannen die Fraunhofer Forscherinnen
und Forscher in den Gewdchshausern des IME jede
Menge Loéwenzahnpflanzen anzuziehen. Dann ging
es darum, die Pflanzchen mit dem hochsten Gehalt
an Latex, Kautschuk oder Inulin gezielt zu vermeh-
ren. ,Wir wissen, welche Gene an der Produktion
dieser drei Inhaltsstoffe beteiligt sind. Und wir
haben molekulare Marker entwickelt, die uns die
Expression dieser Gene in der Pflanze anzeigen.
Durch wiederholte Kreuzungen der gehaltvollsten
Pflanzen konnten wir einheitliche Populationen er-
zeugen, die etwa doppelt so viel Naturkautschuk
hervorbringen wie unser Ausgangsmaterial.”, er-
klart Dirk Prufer. Markergestutzte Zlchtung nennt
sich diese elegante Methode, mit der sich schnell
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und effektiv jene Pflanzen erkennen lassen, welche
die gewlnschten Eigenschaften tragen.

Im Rahmen ihrer molekularbiologischen Analysen
konnten die Frauenhofer Forscherinnen und For-
scher in Zusammenarbeit mit den Universitdten
Munster und Minchen au3erdem zwei bislang un-
bekannte Proteine identifizieren, die eine zentrale
Rolle bei der pflanzlichen Kautschukproduktion
spielen. Eines dieser neu entdeckten Enzyme ist
essentiell zur Bildung des Naturstoffs; wenn es der
Pflanze fehlt, unterbleibt seine Herstellung. Diese
Entdeckung konnte das Team in der Onlineausga-
be des renommierten Fachmagazins Nature Plants
veroffentlichen. Das zweite neu entdeckte Enzym
beeinflusst die Lange der Polyisoprenketten, wel-
che dem Kautschuk seine typische Elastizitat und
Belastbarkeit verleihen. Dieser Coup gelang durch
den Vergleich des kautschukreichen Russischen
Lowenzahns mit der deutlich weniger gehaltvollen
heimischen Art. So fanden die Wissenschaftlerin-
nen und Wissenschaftler heraus, dass dieses En-
zym beim Gewohnlichen Léwenzahn die Ketten-
lange - und damit auch den Kautschukgehalt im
Milchsaft - beschrankt. Dieses Grundlagenwissen
eroffnet die Option, Naturkautschuk eines Tages
auf biotechnologischem Wege im Labor herzu-
stellen.

Doch zunachst ging es darum, den begehrten Roh-
stoff aus den Pflanzen selbst zu gewinnen. Dazu
baute Prufers Team am Fraunhofer IME eine klei-
ne Laboranlage zur Extraktion von mehreren Kilo-
gramm Kautschuk. Die Firma Continental hat damit
einen PKW-Winterreifen mit besonders hohem Na-
turkautschukanteil gefertigt und ihn sowohl auf tro-
ckenem und nassem Asphalt als auch unter winter-
lichen Bedingungen getestet. Dr. Carla Recker von
Continental, die das TAURULIN-Konsortium koor-
dinierte, fasst das Ergebnis der Performance-Tests
so zusammen: ,Der Kautschuk aus Lowenzahn
hat optimale Rohstoff- und Materialeigenschaften.
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Die Reifen daraus zeigen ein aquivalentes Eigen-
schaftsprofil im Vergleich zu Reifen aus herkdmm-
lichem Naturkautschuk.” Fur ihre hervorragenden
Leistungen erhielten die beiden IME-Forscher Dirk
Prufer und Christian Schulze Gronover zusammen
mit Carla Recker den mit 50.000 Euro dotierten
Joseph-von-Fraunhofer-Preis 2015. Ein Jahr zuvor
war der Reifen bereits mit dem GreenTec Award
2014, Europas bedeutendstem Umwelt- und Wirt-
schaftspreis, ausgezeichnet worden. Im Herbst
desselben Jahres stellte die Continental ihren
Prototypen auf der Internationalen Automobilaus-
stellung (IAA) in Hannover vor - unter dem griffigen
Markennamen Taraxagum, abgeleitet aus gum fur
Gummi und Taraxacum, dem botanischen Namen
fUr Lowenzahn. Innerhalb der nachsten funf bis
zehn Jahre will die Continental ihre Taraxagum-Rei-
fen weiterentwickeln. Entsprechende Versuchsrei-
hen zu ihrer Erprobung sind auf dem Testgelande
Contidrom bei Hannover sowie im schwedischen
Arvidsjaur bereits angelaufen. Wenn alles nach
Plan geht, konnte die Produktion der Léwenzahn-
reifen ab 2020 in Serie gehen.

In puncto Kautschukqualitat und -prozessierbarkeit
hat Taraxacum koksaghyz die Feuertaufe bestan-
den. Jetzt muss die Pflanze beweisen, dass sie sich
grol3flachig anbauen und im industriellen Mal3stab
ernten lasst; schlieBlich soll sie ihr Produkt bald
tonnenweise liefern. Dies kann nur gelingen, wenn
eine Gute Landwirtschaftliche Praxis fur den Anbau
des Russischen Léwenzahns entwickelt wird. Die-
ser Aufgabe hat sich ein Forschungsteam am Julius
KUhn-Institut (KI) in Quedlinburg gestellt: Sie soll-
ten die agronomischen Merkmale des Korbblutlers
testen und verbessern. Die Kultivierungsversuche
in den 1930er-Jahren waren dabei keine Hilfe, stellt
JKI-Mitarbeiterin Katja Thiele klar: ,Wir mussten bei
Null anfangen, denn die damaligen Methoden las-
sen sich nicht auf die Gegenwart Ubertragen. Wir
haben also ganz basale Dinge gemacht, um den
Lowenzahn als Pflanzkultur zu testen: Wann muss
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ich aussden, wie tief darf das Saatbett sein, wie ver-
andern sich Wurzelmasse und Kautschukgehalt im
Jahresverlauf, wann ist der gunstigste Zeitpunkt fur
die Ernte?” Um diese Fragen zu beantworten, ha-
ben Katja Thiele und ihre Kolleginnen und Kollegen
auf dem Geldande des JKI mehr als 2.000 Parzellen
von 20 bis 30 Quadratmetern Flache angelegt. Spa-
ter kamen weitere Parzellen in der Versuchsstation
in Grol LUsewitz bei Rostock dazu, wo die Pflanz-
chen sich in einem raueren Klima und auf kargen
Sandbdden bewahren mussten.

Das Fazit dieser aufwandigen Freilandversuche:
Im Prinzip lasst sich der Russische Léwenzahn in
Deutschland gut kultivieren; die anspruchslose
Pflanze wachst auch auf mageren Boden. Damit
sich der Anbau lohnt, mussen jedoch noch eine
Reihe von Problemen geldst werden. Schon die
Aussaat ist schwierig: Die Erdschicht Uber den win-
zigen Pflanzensamen darf hochstens einen halben
Zentimeter dick sein; andernfalls kann der Keimling
sie nicht durchstol3en. ,Man braucht also zum Ein-
saen spezielle Maschinen und muss das Saatbett
sehr sorgfdltig vorbereiten. Es muss feinkrimelig
und gut abgesetzt sein und moglichst vor der Aus-
saat noch einmal angewalzt werden, damit es keine
grolien Unebenheiten gibt”, erklart Thieles Kollegin
Dr. Marie Kreuzberger. Bis die Samen auskeimen,
dauert es mehrere Wochen. Und die anschlie8en-
de Jugendentwicklung kann weitere zwei bis drei
Monate in Anspruch nehmen. In dieser Zeit sprie-
Ben schnellwachsende Unkrauter und beschatten
die empfindlichen Blattrosetten des Lowenzahns.
,Ohne wirksame Unkrautbekampfung drohen si-
gnifikante Ertragseinbufen bis hin zu einem To-
talverlust der Kultur. Hier suchen wir noch nach
praktikablen Lésungen”, so Thiele. Fur die Versu-
che am JKI wurden ausschlie3lich Wildpflanzen aus
selbstgezogenem Saatgut untersucht. Das musse
man bei der Bewertung der agronomischen Eigen-
schaften im Auge behalten, gibt die Agrarwissen-
schaftlerin zu Bedenken: ,Im Moment empfehlen
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Latex ist im
Prinzip Kautschuk
in flissiger Form

Aulder zur Kautschukgewinnung lasst sich der
milchige Saft der Lowenzahnwurzel auch als Latex
fur die Herstellung von Handschuhen oder Kon-
domen nutzen. ,Latex ist im Prinzip Kautschuk in
flissiger Form®, erklart Dr. Susanne Zibek vom
Fraunhofer-Institut fur Grenzflachen- und Biover-
fahrenstechnik IGB: ,Doch wenn der Milchsaft aus
dem Lowenzahn langere Zeit mit Sauerstoff in Be-
ruhrung kommt, verklumpen die Kautschukpartikel
zu einer festen Masse. Man muss sich also ent-
scheiden, welche der beiden Rohstoffe man haben
maochte. Will man den Latex, dann muss man die
frisch geernteten Wurzeln moglichst direkt am Feld
in einer geeigneten Flussigkeit konservieren und
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zerkleinern; im Labor kann diese Latexemulsion
dann zentrifugiert werden, um sie von unerwunsch-
ter Biomasse zu trennen.” Aus den Rickstanden las-
sen sich weitere Rohstoffe gewinnen, insbesondere
Inulin sowie bereits koagulierte Kautschukpartikel.
,Wir haben den Proof of Principle erbracht, dass
eine Kaskadennutzung aller drei Naturstoffe mog-
lich ist”, betont Zibeks Kollege Dr. Thomas Hahn.
Die Firma Synthomer, eine der weltweit fihrenden
Anbieterinnen von Latex und Industriepartnerin
im TARULIN-Verbund, hat mit dem aus Lowenzahn
gewonnenen Latex den Prototypen eines Hand-
schuhs angefertigt. Auch die Bewertung des Inulins
durch die Firma Studzucker fiel positiv aus: Die aus
Fruktose zusammengesetzten Kohlenwasserstoffe
konnen sich in puncto Kettenlange mit jenen Inulin-
molekulen messen, die aus Chicoréewurzeln - der
herkémmlichen Quelle - gewonnen werden. ,Die
Nachfrage nach Fruktose und also auch nach Inulin
wird kunftig auf jeden Fall steigen, betont Thomas
Hahn: ,Denn sie lasst sich durch biotechnologische
oder chemische Umwandlung zu Polyester, Perlon
oder PEF-Kunststoffflaschen verarbeiten. Als nach-
wachsender Rohstoff wird diese Basischemikalie
fUr die Kunststoffindustrie interessant”
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Kénnte man nicht den russischen mit dem hiesigen Lowenzahn kreuzen und Nachkommen erzeugen, die
von jedem Elternteil das Beste - hier den vielen Kautschuk, dort die dicke Wurzel - erben? Tatsdchlich
sind solche Kreuzungen moglich, aber alles andere als einfach. Foto: ESKUsA GmbHy Fred Eickmeyer

wir die Aussaat im Fruhjahr, sobald man auf den
Acker kann. Die Ernte sollte so spat wie maoglich im
Herbst desselben Jahres erfolgen. Das kann sich
aber andern, sobald leistungsfahigere Zuchtlinien
zur Verfugung stehen.”

An der Zucht solcher Linien arbeitet Dr. Fred Eick-
meyer, GeschaftsfUhrer der ESKUSA GmbH im nie-
derbayerischen Parkstetten. ,Das Ziel ist es, eine
Tonne Kautschuk pro Hektar zu bekommen. Im
Moment liegen wir unter 30 Kilogramm. Da kénnen
wir also nicht graduell vorgehen, sondern brau-
chen Multiplikatoreffekte”, sagt der Pflanzenzich-
ter. Und hier kommt der einheimische Loéwenzahn
ins Spiel: Der Kautschukanteil in seinem Milchsaft
ist zwar deutlich geringer als im Latex seines russi-
schen Verwandten. Doch seine Wurzel ist zehnmal
so grof3. Kdnnte man nicht den russischen mit dem
hiesigen Lowenzahn kreuzen und Nachkommen
erzeugen, die von jedem Elternteil das Beste - hier
den vielen Kautschuk, dort die dicke Wurzel - er-
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ben? Tatsachlich sind solche Kreuzungen maoglich,
aber alles andere als einfach. Individuen zweier
unterschiedlicher Arten paaren sich generell nur in
seltenen Ausnahmefallen. AulRerdem ist das Erbgut
von T. officinale auf mehr Chromosomen verteilt als
das von T. koksaghyz - ein zusatzliches Hindernis
einer Vereinigung. Die grolite Schwierigkeit liegt in
der unterschiedlichen Fortpflanzungsbiologie der
beiden Lowenzahnarten. Die russische Pusteblu-
me erzeugt ihre Samen auf sexuellem Wege, indem
der Pollen einer Pflanze die Narbe einer anderen
Pflanze bestaubt. Dagegen vermehrt sich die deut-
sche Pusteblume asexuell; ihre Bliten produzieren
massenhaft identische Klone ihrer selbst.

Doch allen Hindernissen zum Trotz ist Fred Eick-
meyer das Unwahrscheinliche gegltckt: ,Wir haben
mehrere tausend Kreuzungen zwischen deutschen
und russischen Lowenzahnbliten durchgefuhrt.
Die werden einfach per Hand aneinander geku-
schelt; der Rest passiert von alleine - oder eben
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nicht. Insgesamt haben wir nur wenige Korner er-
zielt, das ist also wirklich ein seltenes Ereignis. Zum
Gluck waren alle Koérner fruchtbar. Durch Ruck-
kreuzungen mit russischen Eltern haben wir dar-
aus sieben unterschiedliche Hybrid-Populationen
erzeugt, die wir jetzt auf ihre Eigenschaften unter-
suchen und weiterzichten.” Die hybriden Pflanzen
lassen sich schon mit bloSem Auge vom Russischen
Lowenzahn unterscheiden, sagt der ESKUSA-Chef:
,Das erste Laubblatt ist runder und weniger lang-
lich, die Pflanze ist insgesamt groRer und das Tau-
sendkorngewicht ist dreimal so hoch”. Diese neuen
Eigenschaften haben enorme Auswirkungen auf
den Anbau, betont Eickmeyer: ,Die schwereren Sa-
men der Hybriden lassen sich etwas tiefer ablegen
und kénnen starkere Bodenschichten durchstol3en.
Damit bekommen wir einen sichereren Feldauf-
gang. AuBerdem dauert die Anfangsentwicklung mit
hochstens drei Wochen nur noch halb so lange, was
den Unkrautdruck gewaltig reduziert. Das heil3t, die
Probleme mit dem Russischen Léwenzahn werden
durch die Einkreuzung des einheimischen Lowen-
zahns deutlich abgemildert.”

Neben dem Tausendkorngewicht ist auch die Blatt-
stellung der Pflanzen ein wichtiges Zuchtkriterium.
Die meisten Lowenzahnpflanzen bilden eine Roset-
te am Boden. Aber es gibt auch Exemplare mit auf-
rechtem Laub, die sich viel leichter ernten lassen,
erklart Fred Eickmeyer: ,Die konnten wir ahnlich

wie Mohren oben am Blattwerk packen und mit
dem Klemmbandrodesystem ernten. Dann wurde
die Wurzel fertig abgeschnitten und geburstet im
Anhanger landen.” Das Beispiel macht deutlich:
Ob Taraxacum koksaghyz sich zu einem profitablen
Rohstofflieferanten entwickeln kann, hangt nicht
nur von seinem Kautschukgehalt ab. Entscheidend
sind auch seine agronomischen Merkmale. Sie zu
benennen und auf ihre Verbesserung hinzuar-
beiten, ist die Kompetenz von erfahrenen Pflan-
zenzUchtern wie Fred Eickmeyer: ,Wir geben den
Wissenschaftlern im Labor das Feedback aus der
Praxis. Durch TARULIN ist es uns gelungen, viel
versprechende Hybride herzustellen. Damit kon-
nen wir jetzt weiterzichten. Es ist noch viel zu tun,
aber wie es aussieht, gibt es keinen limitierenden
Faktor”. Parallel zur Zucht verbesserter Linien er-
zeugt Eickmeyer im Auftrag der Continental Rei-
fen Deutschland GmbH in den nachsten Jahren
kiloweise Saatgut aus den verfUgbaren Hybrid-
pflanzen: Sie sollen auf groBBen Versuchsflachen
in Mecklenburg-Vorpommern ausgesat werden,
um okonomische Anbauverfahren zu erproben. 35
Millionen Euro steckt der Reifenhersteller in dieses
Okologisch und 6konomisch sinnvolle Vorhaben.
Damit erweist sich das PLANT-2030-Projekt als
voller Erfolg: Es hat den Weg dafur bereitet, einen
unverzichtbaren Rohstoff aus nachwachsenden
Quellen kunftig lokal und somit naher an seinem
Verarbeitungsort zu gewinnen.

Das Projekt hat den Weg dafur

bereitet, einen unverzichtbaren Rohstoff
aus nachwachsenden Quellen kunftig
lokal und somit naher an seinem
Verarbeitungsort zu gewinnen.
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Geforderte Projekte

AMAIZING Gezielte Ubertragung von vorteilhaften Allelen aus tropischen
Mais-Ressourcen in adaptiertes Elite-Material
ANNO BEET Annotation des Genoms der Zuckerrtbe unter Berucksichtigung von

Genfunktionen und struktureller Variabilitat fur die Nutzung von
Genomdaten in der Pflanzenbiotechnologie

BARLEY-FORTRESS

Gezielte Nutzung von Genen der basalen Abwehr
fur Pathogenresistenz in Gerste

BARSELECT

Genomische Selektion in der Gerstenziichtung

BETAMORPHOSIS

ZuckerrUbe (Beta vulgaris) - Manipulation des Pfahlwurzelmetabolismus
und der Verteilung von Photosyntheseprodukten durch eine Erhéhung
der Sink- und Source Kapazitaten

CEREAL-ROOTS

Identifizierung und Nutzung von Genen, die an Krankheitsresistenz
und Trockentoleranz von Getreide beteiligt sind

CLIMATE CHANGE

Assoziationsgenetische Studien fUr eine kombinierten
Hitze- und Trockentoleranz in Gerste (Hordeum vulgare)

CROPTIMISE Verbesserung der Trockenheitstoleranz und Stickstoffverwertung durch
kombinatorische genetische Transformation und “multiple gene stacking”
FROWHEAT Evaluierung von Weizen Pre-Breeding-Material hinsichtlich Frosttoleranz
mittels genomweiter Betrachtung und kandidatengenbasierter Analysen
HAPLOIDS Herstellung von Haploiden mittels uniparentaler Genomeliminierung
HYWHEAT Vorhersage der Hybridleistung bei Winterweizen mittels

genomischer und metabolomischer Ansatze

INNO GRAIN-MALT

Entwicklung trockentoleranter Gerste mit verbessertem
Samenertrag und gesteigerter Brauqualitat

NITRO SUS Genomische Ansatze zur Verbesserung der
Stickstoff-Nachhaltigkeit von Getreiden
NUGGET Entwicklung und Anwendung der neusten Generation
genetischer Technologien bei Kulturpflanzen
OPTIMAL Genetik- und Biomarkerbasierte pradiktive Zuchtung von Maiskultivaren
PHENO VINES Hochdurchsatz-Phanotypisierung von Ertragsparametern
und Mehltaubefall bei Weinreben
POP MASS Entwicklung und Einsatz neuer Gentechnologien
zur Steigerung der Biomasse in der Pappel
PPD Pflanzen Primardatenbank

PRE-BREED YIELD

Zielgerichtete ZUchtung zur Ertragssteigerung bei Raps
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RYE SELECT Genom-basierte PrazisionszUchtungsstrategie fir Roggen
SELECT Auswahl und Identifikation molekularer Marker in spezifischen
genomischen Regionen mit zUchterisch wichtigen Eigenschaften
und fUr die allgemeine genetische Kartierung in hexaploidem Weizen
fUr eine beschleunigte Pflanzenzlchtung
SUNRISE Genomics-basierte Zuchtung von Sonnenblumen fur gesteigerten Ertrag,
hohere Ertragsstabilitat und verbesserte Zuchtungseffizienz
TAMOCRO Gezielte Genmodifikation in der Kulturpflanze Zuckerribe
TARULIN Taraxacum koksaghyz als nachhaltige Quelle fur die lokale Produktion
von Latex, Kautschuk und Inulin
TRANSBULB Genomics-basierter Ansatz zur Nutzbarmachung des
sekundaren Genpools fur eine nachhaltige Gerstezichtung
TRITEX Erforschung von Triticeae-Genomen per Hochdurchsatz-Sequenzierung
VALID Validierung und Identifikation von wichtigen Marker/Merkmals-Assoziationen

fur agronomisch bedeutsame Merkmale fur die Entwicklung
von verbesserten Weizensorten
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Ausfuhrende Stellen

Privatwirtschaftliche Unternehmen

Ausfiihrende Stelle Standort Projekte
Syngenta Seeds GmbH Bad Salzuflen PRE-BREED YIELD - VALID
KWS LOCHOW GmbH Bergen HYWHEAT - INNO GRAIN-MALT -
RYE SELECT - VALID
ImaGenes GmbH Berlin SELECT
LIMAGRAIN GmbH Edemissen BARSELECT - HYWHEAT - OPTIMAL
KWS SAAT AG Einbeck AMAIZING - OPTIMAL
PRE-BREED YIELD
SUNRISE - TAMOCRO
P & P Dienstleistungs GmbH & Co. KG Eitelborn POP MASS

TraitGenetics GmbH

Gatersleben

SELECT - SUNRISE - VALID

IT-Breeding GmbH

Gatersleben

BARLEY-FORTRESS

Bayer CropScience Raps GmbH Grundhof PRE-BREED YIELD

NORDSAAT Saatzuchtgesellschaft mbH Gudow BARSELECT

Continental Reifen Deutschland GmbH Hannover TARULIN

OaklLabs GmbH Hennigsdorf TRITEX

Saatzucht Josef Breun GmbH & Co. KG Herzogenaurach BARLEY-FORTRESS - CEREAL-ROOTS
CLIMATE CHANGE

Norddeutsche Pflanzenzucht Holtsee NUGGET - PRE-BREED YIELD

Hans-Georg Lembke KG

Deutsche Saatveredelung AG Kabschutztal BARSELECT - PRE-BREED YIELD

German Seed Alliance GmbH Koln PRE-BREED YIELD

Phytowelt Greentechnologies GmbH Koln POP MASS

NORDSAAT Saatzuchtgesellschaft mbH Langenstein HYWHEAT

SECOBRA Saatzucht GmbH Lemgo BARSELECT

Saaten-Union Biotec GmbH Leopoldshohe CLIMATE CHANGE - FROWHEAT

W. von Borries-Eckendorf GmbH & Co. Leopoldshohe BARSELECT

Synthomer Deutschland GmbH Marl TARULIN

Stdzucker AG Obrigheim (Pfalz) TARULIN

Lantmannen SW Seed Hadmersleben GmbH Oschersleben HYWHEAT

LIMAGRAIN GmbH Peine PRE-BREED YIELD

Numares GmbH Regensburg TARULIN

Deutsche Saatveredelung AG Salzkotten FROWHEAT

AESKULAP GmbH Steinach TARULIN
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Ausfuhrende Stellen

Hochschulen & Universitaten

Ausfiihrende Stelle Standort Projekte
Rheinisch-Westfalische Technische Aachen BARLEY-FORTRESS
Hochschule Aachen
Freie Universitat Berlin Berlin CLIMATE CHANGE
CROPTIMISE - POP MASS
Universitat Bielefeld Bielefeld ANNO BEET - NUGGET
Rheinische Friedrich-Wilhelms-Universitat ~ Bonn PRE-BREED YIELD
Bonn
Universitat Bremen Bremen NITRO SUS
Technische Universitat Dresden Dresden ANNO BEET
Heinrich-Heine-Universitat DUsseldorf Dusseldorf AMAIZING
Friedrich-Alexander-Universitat Erlangen BETAMORPHOSIS
Erlangen-Nurnberg CEREAL-ROQOTS
CLIMATE CHANGE
Technische Universitat Minchen Freising BARLEY-FORTRESS
RYE SELECT - SUNRISE
Hochschule Geisenheim University Geisenheim PHENO VINES
Justus-Liebig-Universitat Giel3en Giel3en AMAIZING - CEREAL-ROOTS
PRE-BREED YIELD
Georg-August-Universitat Gottingen Gottingen POP MASS - PRE-BREED YIELD
Martin-Luther-Universitat Halle (Saale) BARLEY-FORTRESS
Halle-Wittenberg
Technische Universitat Kaiserslautern Kaiserslautern BETAMORPHOSIS
Christian-Albrechts-Universitat zu Kiel Kiel CEREAL-ROQTS - NUGGET
Universitat zu KdIn Koln BETAMORPHOSIS
Westfélische Wilhelms-Universitat Munster CROPTIMISE
Munster
Universitat Potsdam Potsdam OPTIMAL - POP MASS
Universitat Stuttgart Stuttgart TARULIN
Universitat Hohenheim Stuttgart BARSELECT - HYWHEAT - OPTIMAL
RYE SELECT - SUNRISE
Julius-Maximilians-Universitat Wirzburg Wlrzburg BETAMORPHOSIS
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Ausfuhrende Stellen

Ausfiihrende Stelle Standort Projekte
Max-Planck-Institut fur molekulare Genetik  Berlin ANNO BEET
Julius Kihn-Institut (KI) Braunschweig TRANSBULB

Leibniz-Institut fur Pflanzengenetik
und Kulturpflanzenforschung

Gatersleben

BARLEY-FORTRESS - BARSELECT
FROWHEAT - HAPLOIDS - HYWHEAT
INNO GRAIN-MALT - NUGGET
OPTIMAL - PRE-BREED YIELD

RYE SELECT - SELECT - TRANSBULB
TRITEX - VALID

Johann Heinrich von Thunen-Institut GrolBBhansdorf POP MASS

Leibniz-Institut fur Altersforschung - Jena TRITEX

Fritz-Lipmann-Institut e. V. (FLI)

Forschungszentrum Julich GmbH Julich PPD - PRE-BREED YIELD
Karlsruher Institut fUr Technologie (KIT) Karlsruhe TAMOCRO

Max-Planck-Institut fur Koln CLIMATE CHANGE - PRE-BREED YIELD
Pflanzenzuchtungsforschung TAMOCRO - TARULIN
Fraunhofer-Institut fur Fabrikbetrieb Magdeburg BARLEY-FORTRESS

und -automatisierung (IFF)

Bayerische Landesanstalt Munchen TRANSBULB

fur Landwirtschaft (LfL)

Helmholtz Zentrum Munchen GmbH Neuherberg AMAIZING - TRITEX
Leibniz-Institut fur Agrartechnik Potsdam POP MASS

Potsdam-Bornim e.V. (ATB)

Max-Planck-Institut fur Potsdam CROPTIMISE - OPTIMAL
Molekulare Pflanzenphysiologie PLANT 2030 Geschaftsstelle
Fraunhofer-Institut fur Potsdam POP MASS

Angewandte Polymerforschung (IAP)

Julius Kihn-Institut (JKI) Quedlinburg BARSELECT - CLIMATE CHANGE

FROWHEAT - PRE-BREED YIELD
RYE SELECT - TARULIN

Fraunhofer-Institut fur Molekularbiologie Schmallenberg TARULIN

und Angewandte Okologie (IME)

Julius Kihn-Institut (KI) Siebeldingen PHENO VINES
Max-Planck-Institut fur Entwicklungsbiologie Tubingen NUGGET
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Bildnachweise

Alle Infografiken (S. 8-20, 63) beziehen sich ausschlieflich auf das
BMBF-Forderprogramm PFLANZENBIOTECHNOLOGIE DER ZUKUNFT
und die darin geférderten Projekte.

Datengrundlage der Abbildungen mit Bezug zu den Teilprojekten (S.
8-12) waren Datenbankausziige des Projekttréger Jiilich (PTJ).

Fiir alle Abbildungen mit Bezug zu den Verdéffentlichungen (S. 13-17,
63) wurden nur unmittelbare Publikationen aus PFLANZENBIO-
TECHNOLOGIE DER ZUKUNFT herangezogen und ein strikt konser-
vativer Rechercheansatz gewdhlt. Beriicksichtigt wurden nur Pu-
blikationen aus wissenschaftlichen Fachjournalen (Peer-Reviews)
und aus Fachliteratur bei eindeutiger Identifizierung des Forder-
programms oder Projekts durch Angabe von Férderkennzeichen,
Akronym oder Titel. Die Anzahl mittelbarer Publikationen kann
weitaus héher liegen. Publikationen aus anderen Férdermafnah-
men wurden nicht beriicksichtigt. Dieses Vorgehen kann sich von
den statistischen Analysen vorangegangener Férderprogramme
unterscheiden. Bei allen diesen Abbildungen handelt es sich um
Momentaufnahmen. Die Darstellung wurde so gewdhlt, dass keine
Riickschliisse auf einzelne Personen gezogen werden kénnen. Eben-
so findet kein Ranking der Projekte statt.

Stand der Literaturrecherche: Januar 2018
Stand der Ermittlung der Zitationszahlen: Mai 2018

Alle Angaben sind ohne Gewdhr.

S. 8: Ausfiihrende Stellen in Deutschland nach Teilprojekten

An Standorten mit mehreren Teilprojekten eines Projekts, wird nur je-
weils ein Teilprojekt angezeigt. Die Anzahl der Markierungen an einem
Ort entspricht demnach nicht zwangsléufig der Anzahl der dort ausge-
fiihrten Teilprojekte.

S. 9: Ausfiihrende Stellen in Deutschland nach Forschungspflanzen
Bei Standort an denen mehrere Teilprojekte die gleiche Forschungspflan-
ze bearbeiteten, wird diese Pflanze nur einmal angezeigt. Umgekehrt
kann ein Teilprojekt mehrere Forschungspflanzen aufweisen. Die Anzahl
der Markierungen an einem Ort entspricht demnach nicht zwangsléufig
der Anzahl der Teilprojekte.

S. 10: Modell- und Forschungspflanzen in den Projekten
Die PLANT 2030 Geschidiftsstelle wir nicht aufgefiihrt.

S. 13: Wissensnetz der Angewandten Pflanzenforschung

nach Schliisselwértern

Semantisches Netzwerk aus den Schliisselwértern aller Publikationen.
Berticksichtigt wurden alle Autorenstichworte und Schliisselwérter aus
den Metadaten der Publikationen. Diese werden durch die Knoten des
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Graphen représentiert. Kanten zwischen zwei Knoten wurden gezogen,
wenn zwei Schliisselwérter innerhalb einer Publikation gemeinsam auf-
traten. Die GrofSe der Knoten reprdsentiert die Haufigkeit ihres Auftre-
tens. Die Clusterung des Graphen wird durch Farben symbolisiert. Es
wurden 1787 Schliisselwédrter einbezogen (Stand: Januar 2018).

Referenz: Van Eck, N.J., & Waltman, L. (2010). Software survey: VOSvie-
wer, a computer program for bibliometric mapping. Scientometrics,
84(2), 523-538.

S. 14: Publikationsleistungen

Quantitative Angaben betreffen die Gesamtheit aller unmittelbaren Ver-
o6ffentlichungen. Forschungsfelder beziehen sich auf die Journale, in de-
nen diese Verdffentlichen erschienen sind (Stand: Januar 2018).

S. 15: Europdische Dimension

S. 16: Internationale Dimension

Quantitative Angaben beziehen sich auf die Anzahl der beteiligten Insti-
tutionen in den Léndern. Jeder Standort wurde pro Publikation nur ein-
mal berticksichtigt. Unterschiedlich grofSe Markierungen symbolisieren
die Beteiligung einer Institution an mehreren Publikationen. lhre GréfSe
ist jedoch nicht proportional. Benachbarte Standorte knnen sich iber-
lappen (Stand: Januar 2018).

S. 16: Nachhaltigkeit der Férderung (in aufsummierter Darstellung)
50 % der Publikationen wurden nach januar 2015 verdffentlicht. Zu
diesem Zeitpunkt war die Férderung zahlreicher Projekte bereits abge-
schlossen (Stand: Januar 2018).

S. 17: Wissenschaftliche Beachtung
: Bolger AM., Lohse M. & Usadel B. (2014): Trimmomatic: A flexible
trimmer for lllumina sequence data, Bioinformatics 30
2: The International Barley Genome Sequencing Consortium (2012): A
physical, genetic and functional sequence assembly of the barley ge-
nome, Nature 491
3: Brenchley R. et al. (2012): Analysis of the bread wheat genome using
whole-genome shotgun sequencing, Nature 491
4: The International Wheat Genome Sequencing Consortium (2014): A
chromosome-based draft sequence of the hexaploid bread wheat
(Triticum aestivum) genome, Science 345
: Fiorani F. & Schurr U. (2013): Future scenarios for plant phenotyping,
Annual Review of Plant Biology 64

-

Al

S. 63: Kollaborationen

Die Knoten des Graphen reprdsentieren die Autorinnen und Autoren die-
ser Publikationen. Zwischen zwei Knoten wurde immer dann eine Verbin-
dungen gezogen, wenn die entsprechenden Personen mindestens einmal
gemeinsam die Autorschaft einer Publikation innehatten. Von den rund
900 Knoten wurden 16 nichtvernetzte Knoten entfern. Nicht alle dieser
Personen waren zwangsldufig Projektmitglieder (Stand: Januar 2018).
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