L Zichtung alter Landsorten vs. neuer Elitesorten
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L “Red Queen” Situation
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L Zichtungsmethode: Rekurrente Haploidenselektion (RHS)

RHS scheme
(Chalyk & Rotarenco 1999)
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Haploid plants x CO pop.

Annahmen:

Effizentes Entfernen nachteiliger
Mutationen

Bessere Selektion auf Resistenzen

Ertrag

L Ergebnis nach 3 Selektionszyklen

Table 5: Results of the Chi-squared test for each trait and factor.

Trait Factor DF Deviance P-value
Ears/plant Family (o) 67 98.6 0.0072 **
Family x fecundity ((aff);) 40 46.4 0.2263

Kernels/plant o

(aB)y

Kernels/ear o

(aB)

Fecundity o

Erhdhung der weiblichen und mannlichen Fertilitat d er Haploiden ist erfolgreich!
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67 29985 = 2ettoee
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67 118.75 0.0001 #**
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L Abnahme der genetischen Diversitat um 20%!
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Selection cycle

Mogliche Erklarungen:
Familienstruktur wurde nicht beriicksichtigt

Starke Selektion gegen nachteilige Mutationen

Zu kleine Zichtungspopulation (genetische Drift)

Bettina Scherrer 1

L Stabile, genetisch diverse Populationen beim Ribelmais?
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Diploid CO plants Inducer

Haploid plants
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l Selbstbefruchtung

Foto: Benedikt Kogler

Genotypisierung und Selektion
genetischer diverser Linien

Doppelhaploide (DH) Linien |

Offenes Abblihen

Verbesserte, genetisch diverse
Population




L Management der genetischen Diversitat in DH Linien

Genetische Diversitat in DH Linien relativ zur Ausg  angspopulation
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Leichtere ldentifizierung populationsspezifischer QTL S

Homogenes Produktionssaatgut

Hohere Ertrage?

Nachteil: Hoher Aufwand; Strukturiertes Zichtungsprogramm notwendig

L Ist Optimum Contribution Selection eine Alternative?
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Kreuzung

Herausforderung:

Gewichtung von Ziichtungsfortschritt versus Erhaltung der Diversitat
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L Anwendung der Optimum Contribution Selection

Mdglich durch billige Genotypisierung

Methode in Statistikpaketen integriert

Beispiele:

Vorderwald Rind

Foto: Wikipedi

i Foto: Wikipedia

Hartwig et al., Z. Tierziichtung (2012)
Waldtanne Erbse (Simulation)
Hallander and Waldmann, TAG (2009) Cowling et al., J. Exp. Bot. (2017)

L Sind Genome Editing und Gene Drive eine Perspektive?
Welche Gene sollen editiert werden?

OMICS Analysen
Genetische Kartierung
Analyse natiirlicher Selektion
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Information tber
Gene und Allele
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L Beispiel: Peruanische Maislandsorten

Chromosome I

Genomsequenzierung
von 96 Landsorten

Genetische Differenzierung
zwischen Sid- und Nordperu

Unterschiede durch
Adaptation < kaurene oxidasel

Mireia Vidal und Karl Schmid, unpubliziert

L Ist Genome Editing eine Perspektive?

OMICS Analysen
Genetische Kartierung
Analyse natiirlicher Selektion

-\

Information Uber
Gene und Allele

Editierung in der
Ziel-Landsorte

Verbesserte

L Landsorte?
Mogliche Anwendungen:

Einfiihrung einzelner, gerichteter Mutationen in die gesamte Population
Entfernung nachteiliger Mutationen aus der Population (Multiplex)

Erzeugung neuer genetischer Variation gezielt an relevanten Genen
(z.B. Resistenzgene)
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L Ist Genome Editing eine Perspektive?
Welche Gene sollen editiert werden?

OMICS Analysen
Genetische Kartierung
Analyse natirlicher Selektion

w*®

Information tber
Gene und Allele

Editierung in der
Ziel-Landsorte

Verbesserte
Gene Drive? Landsorte?

Einfiihrung einzelner, gerichteter Mutationen in die gesamte Population
Entfernung nachteiliger Mutationen aus der Population (Multiplex)

Erzeugung neuer genetischer Variation gezielt an relevanten Genen
(z.B. Resistenzgene)




