] idw - Informationsdienst Wissenschaft
I w Nachrichten, Termine, Experten
Press release

Heinrich-Heine-Universitit Diisseldorf

Dr.rer.nat. Arne Claussen

11/23/2021

http://idw-online.de/en/news781349 th b

Diisseldorf [
Research results, Scientific Publications

Biology, Environment / ecology, Nutrition / healthcare / nursing, Zoology / agricultural and forest sciences
transregional, national

Hochrekombinogene Pflanzen fiir die Ziichtung identifizieren

Pflanzenforschung: Publikation im Plant Biotechnology Journal 23.11.2021 — Kombinationen aller
Genvarianten zu erzeugen, um so zwischen Pflanzen mit vielen unterschiedlichen Eigenschaften die
geeignetsten auswahlen zu konnen. Die Arbeitsgruppe um Prof. Dr. Benjamin Stich von der
Heinrich-Heine-Universitit Diisseldorf (HHU) hat nun eine Methode entwickelt, um mittels natiirlicher
Variationen sogenannte hochrekombinogene Individuen zu identifizieren. Ihre bei einem groangelegten
Gerstenexperiment erprobte Methode stellen sie in der Fachzeitschrift Plant Biotechnology Journal vor.

Bei der sexuellen Fortpflanzung von Organismen werden die Gene der Eltern neu kombiniert, man spricht von
»Rekombination. Das Genom der Nachkommen ist quasi ein Mosaik aus den Erbanlagen der Eltern; aus deren Genen
ergibt sich eine neue Gesamtheit ganz individueller Eigenschaften der Nachkommen: deren jeweiliger ,,Phanotyp“.

Um neue Pflanzensorten zu ziichten, ist es wiinschenswert, moglichst viele Kombinationsmoglichkeiten zu haben. Dies
ist unter anderem dann gegeben, wenn nicht ganze DNA-Striange vererbt werden, sondern kiirzere Abschnitte. Die
Eigenschaft in den Nachkommen solcher Pflanzen zu erzeugen heiftt ,,hochrekombinogen“.

Eine solche Eigenschaft konnte mittels gentechnischer Eingriffe kiinstlich in das Pflanzengenom eingefiigt werden. Ein
Team von Biologinnen und Biologen vom HHU-Institut fiir Quantitative Genetik und Genomik der Pflanzen verfolgte
aber einen anderen Weg: Sie entwickelten eine Methode, die entsprechende hochrekombinogen Individuen unter
natiirlich vorkommenden Varianten erkennt.

Dazu Federico A. Casale, Doktorand am Institut und Erstautor der Studie: ,,Die Idee, Pflanzen mit einer natdirlich
auftretenden hohen Rekombinogenitat zu selektieren, gab es schon vor 70 Jahren. Nur praktisch gelang dies bisher
nicht, weil es experimentell zu aufwandig war, von einer sehr groRen Zahl von Individuen diese Eigenschaft zu
bestimmen, um die wenigen hochrekombinogen Individuen zu finden.

Die Diisseldorfer Forschenden arbeiteten mit 45 Familien der Sommergerste mit jeweils rund 100 Familienmitgliedern.
Sie untersuchten in deren Nachkommenschaft rund 50.000 sogenannte molekulare Sonden und stellten so fest, wie sich
die Genome der Eltern in den Nachkommen mischten. Vor allem sahen sie, dass sich der Mischungsgrad — die
Variabilitit der Mosaike zwischen verschiedenen Familien — um das Zweieinhalbfache unterscheiden kann.

Sie fanden weiterhin, dass eine hohe Variabilitat in 9o Prozent der Fille auf ein Elternteil zuriickgefiihrt werden kann —
ein klares Indiz, dass bei diesem Individuum die gesuchte hohe Rekombinogenitat vorliegt und vererbt wurde. Mit
dieser Kenntnis kann gezielt auf diese Eigenschaft hin geziichtet werden.

Desweitern ermittelten die Forschenden durch eine Computersimulation, dass die Unterschiede in der
Rekombinogenitit mit rund 8o Prozent Genauigkeit vorhergesagt werden konnen. Die Diisseldorfer Methode erlaubt es,
Selektionsprogramme fiir die Ziichtung erheblich effizienter zu gestalten und somit schneller Pflanzen- und auch
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Tierarten zu entwickeln, die gewiinschte Eigenschaften haben, ohne dass in das Genom eingegriffen werden muss.

Prof. Stich zu den weiteren Implikationen der Forschung: ,,Um beispielsweise die Erndhrung angesichts des
Klimawandels zu sichern, benotigen wir neue Variationen bekannter Nahrungspflanzen, die besser gegen neue
Umweltbedingungen gewappnet sind und hohere Ertrage bringen konnen. Hierfiir legen wir im Exzellenzcluster CEPLAS
die wissenschaftliche Grundlage. Mit unserer neuen Methode konnen wir nun systematisch hochrekombinogene
Individuen ziichten, um dann in einem Kreuzungsexperiment deutlich mehr Varianten zu erzeugen, um daraus
vielversprechende Pflanzen zu selektieren.

Original publication:
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Grafische Illustration der Unterschiede in der Rekombinationsrate zwischen den 45 Sommergerstenfamilien, wobei rot
eine hohe und weil eine niedrige Rekombinationsrate bedeuten.
HHU / Federico Casale
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