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Im Jahr 2050 mussen die Agrarflachen der Welt rund 9 Milliarden Menschen ernahren Ver— 3

scharft wird diese Situation durch die zunehmende Nutzung von Flachen fur die Erzeugung

nachwachsender Rohstoffe und fur die Bioenergiegewinnung, durch sich andernde Verzehr-

gewohnheiten vor allem in den Schwellenlandern, und insbesondere durch den Klimawandel.

In Deutschland wird der Klimawandel - regional unterschiedlich —

im Wesentlichen durch mil-

dere und feuchtere Winter bzw. trockenere und warmere Frithsommer- und Sommermonate

gekennzeichnet sein.

Dies wirkt sich einerseits auf die Erntemenge und die Qualitat der
Ernteprodukte aus und andererseits auf das Auftreten von Schader-
regern. Um auch unter diesen Voraussetzungen eine leistungsfahige
Pflanzenproduktion zu gewahrleisten, missen unsere Kulturpflan-
zen genetisch an die sich dndernden Bedingungen angepasst wer-
den — eine groBe Aufgabe fiir die Pflanzenziichtung und die Pflan-
zenzlichtungsforschung.

Pflanzenziichterisches
Instrumentarium

Ausgangspunkt jeder pflanzenziichterischen Tatigkeit ist die Er-
fassung der genetischen Variation im primaren, sekundaren oder
tertidren Genpool einer Kulturart, das heiBt in der Kulturart selbst
(primdrer Genpool) und deren verwandten Arten. Die Nutzung des
Genpools benachbarter Arten, welche durch eine eingeschrankte
bzw. nicht vorhandene Kreuzbarkeit mit den Kulturarten begrenzt
ist, wird heute durch Zell- und Gewebekulturtechniken wie Emb-
ryo Rescue oder Protoplastenfusion méglich. Hierbei werden aus
Zellverbdnden oder einzelnen Zellen ganze Pflanzen regeneriert
oder zellwandlose Zellen werden miteinander verschmolzen und
dadurch ihr genetisches Material kombiniert. SchlieBlich erlauben
es gentechnische Verfahren, genetische Variation zu schaffen, die
weit Uber das mit anderen Verfahren zu erzielende MaB hinausgeht.
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Sind entsprechende erwiinschte Eigenschaften identifiziert, stehen
heute Antheren- und Mikrosporenkulturtechniken zur Verfiigung,
die es ermdglichen, aus haploiden Zellen reinerbige diploide Pflan-
zen zu regenerieren.

Durch diese sowie durch molekulare Markertechniken, die die Vari-
ation direkt auf DNA-Ebene erfassen, konnen diese Eigenschaften
im Selektionsprozess schneller genutzt werden. Bedingt durch eine
standige Weiterentwicklung der Markertechnologien (Hochdurch-
satz-Markertechnologien) und der Sequenzierungstechniken werden
auch bei unseren Kulturarten in absehbarer Zeit hochdichte Marker-
karten bzw. komplette Genom-Informationen zur Verfligung stehen,
welche es erlauben, beschleunigt Gene bzw. genetische Netzwerke
zu identifizieren, die einer entsprechenden Merkmalsauspragung
zugrunde liegen (Abb. 1). Diese Fortschritte ermdglichen es, schnel-
ler und gerichteter auf die kiinftigen Herausforderungen zu reagie-
ren. Die BMELV-Fachtagung , Landwirtschaft 2025 — Anforderungen
an den effizienten Pflanzenbau” im Februar 2011 gab hier einen
detaillierten Uberblick.

Anpassung an den Klimawandel -
Ausgewahlte Beispiele

Unter Nutzung dieses Instrumentariums werden am Institut fiir Resis-
tenzforschung und Stresstoleranz des Julius Kiihn-Instituts verschie-
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Abb. 1: Uberblick iiber Einsatzméglichkeiten biotechnologischer Verfahren zur Nutzung genetischer
Variation in der Pflanzenziichtung (mod. Friedt und Ordon 2006)
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dene Projekte bearbeitet, um die wissenschaftlichen Grundlagen zu
legen, unsere Kulturpflanzen an die sich andernden Klimabedingun-
gen genetisch anzupassen. Beispielsweise werden umfangreiche
Untersuchungen bei Kartoffel, Gerste, Weizen, Ackerbohne und Raps
durchgefiihrt, um Genom-Regionen zu identifizieren, die an der Tro-
ckentoleranz beteiligt sind. Zu diesem Zweck werden verschiedene
Genotypen dieser Kulturarten mehrjéhrig in Rain-Out-Shelter-Versu-
chen (Abb. 2) unter Trockenstress gesetzt und Parameter wie der
Chlorophyllgehalt, die Chlorophylifluoreszenz, der Gehalt I6slicher
Zucker, der Prolingehalt, die Ertragsleisung sowie weitere Merkmale
erfasst. Diese Versuche finden in einer gestressten und einer bewas-
serten Kontrollvariante statt. Parallel zu dieser Phanotypisierung (=
Charakterisierung der auBeren Merkmale und Eigenschaften) wer-
den die entsprechenden Genotypen mit molekularen Markern ana-
lysiert, die das gesamte Genom abdecken. Im nachsten Schritt wird
mit statistischen Verfahren (Assoziationsgenetik) die Variation in der
Trockentoleranz mit Unterschieden auf der DNA-Ebene assoziiert.
Auf diese Weise lassen sich molekulare Marker identifizieren, die an
der Ausprdgung der Trockentoleranz beteiligt sind und die in einem
folgenden Schritt fir eine effektive Selektion auf Trockentoleranz auf
DNA-Ebene genutzt werden kénnen.

Die Kartoffel, eine fiir die Welternahrung bedeutsame Kulturpflanze,
reagiert besonders sensibel auf Trocken- und Hitzestress. In um-
fangreichen Analysen zur Trockenstresstoleranz der Kartoffel wur-
den an unserem Institut deutliche genotypische Unterschiede im

Hinblick auf die physiologischen Parameter, aber auch hinsichtlich
der Ertragsleistung festgestellt. So wurden einige Genotypen nach
Trockenstress irreversibel welk (seneszent), wahrend andere nach
erneuter Wassergabe vollstandig regenerierten (Abb. 3A). Diese ge-
notypischen Unterschiede spiegeln sich auch in den Ertragsleistun-
gen wider, die in einem weiten Rahmen um 10-70 % zuriickgingen.
Wahrend fir einige Gene, die mit der Trockenstresstoleranz in Ver-
bindung stehen, in Real Time PCR-Analysen keine bzw. nur geringe
genotypische Unterschiede in der Expression nachgewiesen werden
konnten, wurden auch Gene identifiziert, die differentiell in toleran-
ten bzw. sensitiven Genotypen exprimiert werden (Abb. 3B). Diese
werden nun auf einem breiten Genotypenspektrum, dessen Reak-
tion auf Trockenstress bekannt ist, analysiert. Im Rahmen dieses
Projektes konnte somit gezeigt werden, dass im priméaren Genpool
der Kartoffel genetische Variation hinsichtlich Trockenstresstoleranz
auf phanotypischer und molekularer Ebene vorhanden und fr eine
Verbesserung der Trockentoleranz nutzbar ist.

Der Klimawandel erfordert jedoch nicht nur, bei uns bereits etab-
lierte Kulturarten zlichterisch anzupassen — auch Pflanzenarten,
die kiinftig unter veranderten Klimabedingungen eine Rolle spielen
kénnten, miissen bearbeitet werden. Vor diesem Hintergrund wer-
den Arbeiten zur Verbesserung der Kiihletoleranz der Sojabohne
bzw. der Winterharte der Ackerbohne durchgefihrt. Diese Arbeiten
sind nicht nur im Hinblick auf die Anpassung an veranderte Produk-
tionsbedingungen und einer Auflockerung der Fruchtfolge von Inte-
resse, sondern kénnen unter Umstanden auch einen Beitrag leisten,
die ,EiweiBlucke’ in Deutschland zu schlieBen.

Trockenheit wahrend der Frihsommer- und Sommermonate wirkt
nicht nur durch den reinen Wassermangel ertragslimitierend, sie
lasst auch die Nahrstoffe schlechter verfiighar werden. In diesem
Zusammenhang ist die Fahigkeit der Pflanzenwurzel, eine Symbiose
mit Pilzen einzugehen (Mykorrhiza), interessant. Mit den Pflanzen-

wurzeln vergesellschaftete Pilze erméglichen der Pflanze, Nahrstoffe
besser zu mobilisieren und das im Boden vorhandene Wasser besser
zu nutzen. Im Institut werden genotypische Unterschiede hinsicht-
lich der Fahigkeit des Weizens, sich mit solchen Pilzen ,zu vernet-
zen" (,Mykorrhizierbarkeit"), erfasst. Dabei soll die Frage geklart
werden, inwieweit Mykorrhiza in Abhangigkeit vom Genotyp die

Abb. 2: Erfassung der Trockentoleranz verschiedener
Weizengenotypen in Rain-Out-Shelter-Versuchen
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Abb. 3: Phanotypisierung von Kartoffelgenotypen unter dem Einfluss von Trockenstress (A) und
Identifikation von Genen, die an der Trockentoleranz beteiligt sind (B)
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Trockenstresstoleranz erhéhen und die Nahrstoffaufnahme unter
diesen Bedingungen verbessern kann. Diese Unterschiede kénnten
dann gezielt ziichterisch genutzt werden.

Der urséchlich fur den Klimawandel verantwortliche steigende CO,-
Gehalt hat prinzipiell zunéchst einen positiven Effekt auf das Pflan-
zenwachstum (sog. CO,-Diingeeffekt). Gemeinsam mit dem Institut
flr Biodiversitat des Johann Heinrich von Thiinen-Instituts (vTI) wird
der Frage nachgegangen, ob es genetische Unterschiede in der Aus-
nutzung des CO,-Diingeffektes in der Gerste gibt und welche Re-
gionen im Gersten-Genom in diesem Fall dafiir verantwortlich sind.
Der Klimawandel wird nicht nur direkte Auswirkungen auf das Pflan-
zenwachstum haben, auch das Auftreten von Schaderregern hangt
mit ihm zusammen: Einerseits ist mit dem Vordringen warmelieben-
der Pathogene nach Norden zu rechnen, andererseits wird sich die
Bedeutung bereits etablierter Schaderreger verschieben. Vor diesem
Hintergrund gilt es, Resistenzen gegen Pilze, Bakterien, Viren sowie
Insekten zu identifizieren, die Genetik der Resistenz aufzuklaren und

Abb. 4: BYDV-Toleranz/Re-
sistenz in Wintergerste.
Reaktion einer Linie mit den
positiven Allelen (Ryd2, Ryd3,
QTL+, rechts) im Vergleich zu
einer Linie mit den negativen
Allelen (ryd2, ryd3, OTL-,
links) nach experimenteller
Virus-Inokulation im Feld.
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molekulare Marker zu entwickeln, die es erlauben, diese Resistenzen
beschleunigt in adaptiertes Material einzubringen bzw. Strategien zu
entwickeln, die zu dauerhafteren und wirksameren Resistenzen fiih-
ren. Der Klimawandel wird — bedingt durch mildere Herbst- und Win-
termonate — zu einer steigenden Bedeutung insekteniibertragener
Viren fiihren. Konkretes Beispiel: das von Blattldusen ibertragene
Barley yellow dwarf virus (BYDV), welches erhebliche Ertragsverluste
in Gerste und Weizen verursachen kann, sodass in diesem Bereich
eine Verbesserung der Resistenz als Reaktion auf den Klimawandel
erforderlich ist. Nachdem zundchst doppelhaploide (DH)-Gersten-
Linien erstellt wurden und diese auf das Vorhandensein der positiven
bzw. negativen Allele von drei an der BYDV-Toleranz beteiligten Loci
analysiert wurden, konnte gezeigt werden, dass DH-Linien mit drei
positiven Allelen (Genvarianten) an den entsprechenden Loci deut-
lich weniger auf eine BYDV-Infektion reagieren (Abb. 4). Zudem fiihrt
die Kombination der Loci Ryd2 und Ryd3 zu einem niedrigeren Virus-
gehalt, das heiBt zu einer quantitativen Resistenz.

Diese wenigen hier aufgefihrten Beispiele mégen belegen, dass die
Ziichtungsforschung an Kulturpflanzen einen wesentlichen Beitrag
liefern kann, den Herausforderungen der Zukunft zu begegnen. Sie
liefert die wissenschaftlichen Grundlagen, die Variation in den ge-
netischen Ressourcen zu erfassen und effektiv im Hinblick auf die
Anpassung unserer Kulturarten an verénderte Klimabedingungen
nutzbar zu machen. ]
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