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Herausforderungen an die Pflanzenproduktion 6 o Ki
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Ernahrungssicherung

Steigende Weltbevolkerung
Bioenergie

Veranderte Verzehrgewohnheiten
Klimawandel

Entwicklung der Weltbevélkerung 1000 bis 2050
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Quelle: US Census 2005

Anstieg der weltweiten Mitteltemperatur fiir die
Zeitspanne 071 - 2100 relativ zu der Zeitspanne 1961 -

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance 1990. © MPI Met



Produktionskette

Saatgut
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Produktion

Verarbeitung
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Herausforderungen

»Ertragssteigerung und Sicherung

»>Verbesserung der Resistenz- und Toleranzeigenschaften
gegen biotischen und abiotischen Stress

» Schaffung neuer und Erhaltung bekannter Qualitaten

Sicherung der Ernahrung

Nachhaltige Energieversorgung
Effizienter Ressourceneinsatz
Biobasierte Herstellung von Rohstoffen

Biodkonomierat 2010,2014

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance
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Volkmar Wolters', Johannes Isselstein2, Hartmut Stiitzel3, Frank Ordon#, Christina von Haarens, Eva Schlechté,
Justus Wesseler?, Regina Birner8, Margit von Liitzow?, Nicolas Briiggemann'®, Bernd Diekkriiger", Andreas Fangmeier2,
Heinz Flessa’, Henning Kage'+, Martin Kaupenjohann's, Ingrid Kégel-Knabner'é, Reinhard MosandI"7, Ralf Seppelt®

Nachhaltige ressourceneffiziente Erhéhung der
Flachenproduktivitdt: Zukunftsoptionen der
deutschen Agrarékosystemforschung
Grundsatzpapier der DFG Senatskommission
fiir Agrarékosystemforschung

Sustainable and resource efficient intensivation of crop production -
Perspectives of agro-ecosystem research
Policy paper of the DFG Senate Commission on Agroecosystem Research
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3 Forschungsschwerpunkte: Themen und
Aufgabengebiete

3.1 Schwerpunkt 1: Optimierung des Potentials von Kul-

turpflanzen zur umweltschonenden Ertragssteigerung

Ziel von Schwerpunkt 1 ist die Erhéhung der Produktivi-
tat von Kulturpflanzen in Abhangigkeit von Standort und
Produktonssystem. Hierzu sollen aktuelle Erkennmmisse der
molekularen Pflanzenphysiologie (etwa zu den spezifi-
schen Mechanismen des Primérstoffwechsels in Kultur-
pflanzen) oder der Pflanzengenetik (z.B. Genomsequen-

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance

zierung und Identifikation genetischer Netzwerke und
deren Steuerung) genutzt werden. Schwerpunkt 1 bietet
damit den geeigneten Rahmen fiir die stdrkere Vernet-

zung von biologischer Grundlagenforschung und Pflanzen-

zlichtung. Beide Disziplinen haben in den letzten Jahren
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Kornertrag [dt/ha]
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Ertragsfortschritt
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Wintergerste: Kombination Mehltauresistenz - Ertrag

Kornertrag
(1985, n=35)
1 2 3 4 5 6 7 8 9

Mehltau
1
2
3 1 1

(2013, n=77)
1 1
2 2 2 2
3 2 3 3 4 5
Beschreibende Sortenliste, 1=minimum, 9=maximum
Winterweizen: Kombination Ertrag — Qualitédt — Resistenz

| Kornertrag
I (1998, n=73)
1 2 3 4 5 6 7 8 9
Qualitat 2
A 1 10 5 1
E 1 2 3 1 1
(2013, n=115) 10
A 1 4 16 14 1
E 1 1 1 7 7

Institute for Resistance Research and Siress Tolerance
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Resistenz



Klassische Pflanzenziichtung

Erfassung genetischer
Variation

“ H. vulgare

Sorten
Landrassen

H. vulgare ssp.
spontaneum

Hordeum sp.

n=30

Nutzung genetischer
Variation

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance
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Pflanzenzuchterisches Instrumentarium

Biotechnologie

Gen-

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance

Mikrosporen
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Fernie, A.R., N. Schauer, 2008:
Trends in Genetics 25, 39-48



Pflanzenzuchterisches Instrumentarium

LKi

EST Genotyping by
Marker type RFLPs Genomic SSRs AFLPs SNPs/SSRs DArTs BOPAs/OPAs iSelect sequencing
single marker | single marker | few marker | single marker
Throughput application application application application 6K 1,5K 9K 50K
platform/ platform/ platform/ platform/ | simultaneous
few markers low few markers | simultaneous | simultaneous | simultaneous | simultaneous | multiplexing
Multiplexing no mutiplexing | multiplexing | multiplexing | multiplexing analysis analysis analysis analysis NGS/GBS
Amount of DN A | Large amount low amount low amount low amount low amount low amount low amount low amount low amount
Quality of DN A very good average average average very good very good very good very good very good

Sanger sequencing

ARTICLE

dhoi :10. 1038/ naire 11543

A physical, genetic and functional
sequence assembly of the barley genome

The International Barley Genome Sequencing Consorium*

5100007 ©
454 pyrosequencing
$1.000 Solexa / lllumina
Sequencing by synthesis
‘\o< q g by sy
o
$ 100 \
. SOLID sequencing
" °\
o,
51
L 1 L L 1 1 L 1 L

by ligation

Helicos

PacBio x)

2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009

M. Delseny et al. (2010) Plant Sci. 179: 407-422

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance

The Pant Ced, Viol, 23; 1246-1263, April 2011, www.plantcall.org © 2011 American Sociaty of Plant Blologsts

LARGE-SCALE BIOLOGY ARTICLE

Unlocking the Barley Genome by Chromosomal and

Comparative Genomics™™

Scienpe i
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Markergestiitzte Nutzbarmachung von Resistenzen: P. hordei

Scarlett”

MBR1012 |

Mol Breeding (2012) 30:1253-1264
DOI 10.1007/511032-012-9712-0

Genetic mapping of a leaf rust resistance gene in the former

Yugoslavian barley landrace MBR1012

J. Konig - D. Kopahnke - B. J. Steffenson +
N. Przulj * T. Romeis * M. S. Roder * F. Ordon -

D. Perovic

Cultivar Gold Cebada Capa Bowmann Scarlett H.sp 680 | MBR1012| L 94
Isolat / gene Rph4 Rph7 Rph15 Rph3/Rph9/Aph12  Rph16 |Rphusrioi4 susc.
R 8-1 34 Oc 0 0 On 0 3-4
R 8-2 3-4 O¢ 0 0 On 0 34
R 14-1 34 0c 0 0 Oy 0 3-4
R14-2 34 Oc 0 0 On 0 34
R 16-1 3-4 O¢ 0 0 On 0 34
R 34-3 34 Oc 0 0 On 0 3-4
R 54-3 3-4 O¢ 0 0 Oy 0 3-4
180 3-4 Oc 0-2- 3 On 0-2- 34
30-1* 3-4 Oc 0-2- 0 Oy 0, 0-1 3-4
30-1/2* 3-4 Oc 0 0, 0-2- On 0, 0-2- 3-4
23-3 34 Oc 0 0 On 0 34
23-1/2/3* 34 Oc 0 0 On 2- 34
23-1+3° 3-4 Oc 0 0 On 0, 0-2- 3-4

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance




Markergestiitzte Nutzbarmachung von Resistenzen: P. hordei
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Markergestutzte Nutzbarmachung von Resistenzen: BYDV

Identifikation von BYDV-Toleranz
H. bulbosum line 203S11/M2/M2 = H. bulbosum A17 x Emir

Photo Pickering
FISH karyogram of H. bulbosum
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Genisolation mittels kartengestutzter Klonierung
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Genisolation mittels kartengestutzter Klonierung

B
cM marker  BLAST-hit
rice gene:
cM marker BLAST-hit BLAST-hit
HVMO3 rice gene:  brachypodium:
1.107
GBS0887 050370296400 GBsoss? 00300298400
1.107 0.787
0444 U32 3699A 00370291500 . us2 aesen 80800201500 Eraci1o65540.1
0402 rymit u‘osr € 1030750 B 0s03g0288300  Bradilg65650.1
. k01212 0s03g0284100 0.037 rym11 C_205243 B - (Bradit g65620.1)"
0-1a4 k10659 050390282300 0.150 C 1012894 B 050390287100 Bradilgss767.1
W. Huth J 0.481 0.075 sel. 1167 0s03g0285100  Bradi1g65850.1
GBS0506 (0s03g0278000 0112 k01212 Qs03g0284100 Bradi1g65910.1
. k10659 Os03g0282300
BaMMV, BaYMV \.599
GBS0506 0s03g0278000
Ertragsverluste: 40-50% 6.929 = |55 56 255018 omcsamessoo
e Hvmes Lupken et al. 2013. Theor. Appl. Genet. 126: 1201-1212
HvPDIL5-1 Susceptible
ATG TAG =
96710789, 1375 bp deletion  Registant
rymii-a

i

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance Yang et al. 2014. www.pnas.org/cgi/doi/10.1073/pnas.1320362111



Genisolation mittels kartengestutzter Klonierung
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Komplementationsanalyse

T1 - E1 family T1 - E2 family Control

Transgene  rymi11  Transgene rymi1 W757-612 Igri Maris Otter
(Res.) (Sus.) (Sus.)

res. 19t 21 3T 10 19 4t ot
s. 30 0 45 0 0 22 28

T escapes the artificial BaMMV-inoculation under greenhouse condition.

Yang et al. 2014. www.pnas.org/cgi/doi/10.1073/pnas.1320362111

N. Stein

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance



Allele mining: rym11
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365 Wildgersten (H. spontaneum)

of i o 847 Landrassen (H. vulgare)
© @o 9

2 > 559 Sorten (H. vulgare)
& 5 H. agriocrithon

L $ Gesamt = 1816 Akzessionen

Anzahl Herklnfte mit verschiedenen resistenzbedingenden Allelen

rymii-a rym11-d rymi1i-c rym11-b
-567' to 789’ deleted 567, G>A 570’, 1bp deleted 802’-818’ deleted
No expression Pre-stop Frameshift Frameshift

|

ATG

200bp [

TAG
Yang et al. 2014. www.pnas.org/cgi/doi/10.1073/pnas.1320362111
Institute for Resistance Research and Stress Tolerance N. Stein




Allele Editing: Gerichtete Mutagenese unter Verwendung von
Endonucleasen

1|l|
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TALENSs CRISPR/Cas System

PAM Motiv
NGG

P
VA \"/,\VARRE/TD N/ \N
3

Cas9

_3'
~ 15 nt ' ~ 15 nt ' sgRNA
1

20 nt
(+ PAM Motiv)
ZFNs Zinc-Finger Nucleases

TALENs Transcription Activator-Like Effector Nucleases
CRISPR Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats

. . Puchta and Fauser (2014) The Plant Journal
Cas CRISPR-associated, RNA-guided endonuclase

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance A. Graner



Allele Editing: Gerichtete Mutagenese unter Verwendung von A
Endonucleasen Q). = al
% JKi

Weizen - Mehltauresistenz

Simultaneous editing of three homoeoalleles in
hexaploid bread wheat confers heritable resistance
to powdery mildew

Yanpeng Wang, Xi Cheng, Qiwei Shan, Yi Zhang, Jinxing Liu, Caixia |

Nature Biotechnology 32, 947-951 (2014) | doi:10.1038/nbt. 2969

Wheat MLO genes

- - -

Conserved region in genomes A, Band D
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Kartierung: Genomweite Assoziationsstudien (GWAS)

l Genotypisierung l

7864 SNP Marker (9k iSelect chip)

I Phanotypisierung |

Identifikation von Genomregionen, welche
an der Merkmalsauspragung beteiligt sind

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance
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Neue Zuchziele: CO, Dungeeffekt

$jKi

Effekt von eCO, auf Wintergerstegenotypen
2-rowed 6-rowed
20 — °
= :
Q15 T
N o o
8 o T
= e
O 10+
o
=R R
w ° i
0 i - [ S
| CO,-Konzentration _ O 400 ppm ® 700 ppm |
Relative Ertragsleistung
v
Polysaccharid  C- Blatt Hormonsynthese
Glycolyse Photosynthese synthese Einbau Entwicklung Transporter (ABA)
3 3 3 2 2 1 1

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance E. Mitterbauer et al. in prep.



Pflanzenziichterisches Instrumentarium : Genomische Selektion ‘
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Calculate > Make varieties and
GEBV Selections release

Advance lines Advance lines
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model GEBV
improvement

Line Make crosses

Development | and advgnce
generations

Training Genotyping &
Population Phenotyping

Phenotype
(lines have already

been genotyped) Cycle
Train Ei
prediction Genotype
I model
New
I Germplasm
I Heffner, E.L., M.E. Sorrells, J.L. Jannink, 2009: Genomic selection for Crop Improvement. Crop Science 49, 1-12.
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C. Schoen
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Pflanzenziichterisches Instrumentarium : Genomische Selektion

nature |,
genetlcs

Genomic and metabolic prediction of complex heterotic

traits in hybrid maize

Christian Riedelsheimer!, Angelika Czed]k-EysenbergZ, Christoph Grieder!, Jan Lisec?, Frank Technow!,
Ronan Sulpice?, Thomas Altmann?, Mark Stitt?, Lothar Willmitzer>* & Albrecht E Melchinger!

Table 1 Summary of whole-genome and metabolic prediction

SMNPs Metabalites
GCA Mica Wi i) gy 4 gy gp 54
Cry matter yield 0.89 0.73 0.74 0.78 007 .48 0.60 011
Plant height (.95 0.72 0.70 0.72 0.0 0.52 0.63 0.10
Dry matter concentration 0.96 0.72 0.78 0.80 0.07 0.66 0.79 0.06
Female flowearing .98 0.71 0.80 0.81 0.0 0.67 0.80 0.07
Starch content 0.93 0.73 0.70 0.73 0.07 0.59 0.71 0.07
Sugar contant .94 0.74 0.69 0.72 0.0 055 0.67 0.09
Lignin content 0.82 0.73 0.72 0.80 0.05 0.50 0.64 0.10

Predictive abllities 5y, and prediction accuracles f,

g averaged over all cross-valldation runs and thelr s.d. are shown

for models using aithar SNPs or matabolites. Hentabllites of the pradictad traits th&ml ara glvan as well as the re-

peatabilities of the used metabollc profile (wd) calculated as the walghted sum of the repeatabilities of tha Individual

rmatabalites (sea Gnling Mathods).

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance
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Heterosis in der Weizenzichtung
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Longin et al. 2013

Institute for Resistance Research and Stress Tolerance

Stability variance
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Mt ihleisen et al. 2013

J. Relf



Genomische Selektion
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Markertechnologien und (gentechnische) Verfahren

Moderne Pflanzenziichtungsverfahren leisten einen entscheidenden Beitrag zur
Bewaltigung zukunftiger Herausforderungen, d.h. Anpassung unserer Kulturpflanzen
an sich verandernde Produktionsbedingungen und damit zur Ernahrungssicherung
und zur Bio6konomie.
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