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Populationsgenetik und Pflanzenziichtung
- gestern, heute, morgen -

1. Einleitung

Populationsgenetik befasst sich mit Ver-
erbungserscheinungen in Fortpflan-
zungsgemeinschaften. Sie beschreibt
und analysiert den Einfluss des Paa-
rungssystems, der Selektion, der Migra-
tion, der Mutation und der genetischen
Zufallsdrift auf die Frequenzen der
Gene, Gameten und Genotypen in Po-
pulationen und Populationssystemen
und studiert die Abhéngigkeit der phiano-
typischen Merkmalsverteilung von der
Populationsstruktur, der Genwirkungs-
weise und den Umweltfaktoren.

Die diesjahrige Jubildumsveranstaltung
der Gumpensteiner Saatzuchtleiter-Ta-
gung mochte ich zum Anlass nehmen, die
Bedeutung der Populationsgenetik fiir die
Pflanzenziichtung in der Vergangenheit,
Gegenwart und Zukunft an ausgewahlten
Beispielen zu erldutern und ihren Stellen-
wert flir die Angewandte Genetik und die
ziichterische Praxis aufzuzeigen.

2. Populationsgenetik und
Pflanzenziichtung
- gestern -

Als Beginn der Populationsgenetik gilt
im allgemeinen das Jahr 1908, in dem
der englische Mathematiker HARDY
und der Stuttgarter Arzt WEINBERG
unabhingig voneinander das nach ihnen
benannte Gleichgewichtsgesetz publi-
zierten (HARDY 1908, WEINBERG
1908). Den sich daran anschlieBenden
langen Zeitraum bis zum Verfligbarwer-
den molekularer Marker in den 80er-Jah-
ren mochte ich hier als Vergangenheit
(..gestern*) betrachten. In dieser Periode
wurde ein umfassendes, alle Bereiche der
Zuchtmethodik beriithrendes theoreti-
sches und experimentelles Wissen erar-
beitet. Damit lieferte die Populationsge-
netik entscheidende Voraussetzungen fiir
die Entwicklung einer hoch effektiven
Zuchtmethodik. Dies sei an einigen Bei-
spielen veranschaulicht:
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Auf theoretischem Wege gelang es, die
Abhingigkeit der Struktur syntheti-
scher Populationen von der Anzahl,
dem Inzuchtkoeffizienten und Ploi-
diegrad der Eltern sowie von der
Vermehrungsgeneration zu berechnen.
Diese Ergebnisse ermdglichten es, in Ver-
bindung mit quantitativ-genetischen Be-
funden zur Kausalitit der Heterosis, die
Entwicklung synthetischer Sorten auf eine
solide wissenschaftliche Basis zu stellen
(BUSBICE 1970, WRIGHT 1981).

Schon sehr frith wurden von HALDA-
NE (1932) Formeln zur Berechnung der
Genfrequenzinderung unter Selekti-
on entwickelt. Diese zeigen, dass die
Anreicherung giinstiger Allele in einer
Population bei geringem Selektions-
druck (kleiner Selektionskoeffizient)
sehr viele Generationen bendtigt. Bei
niedriger Ausgangsfrequenz und einem
Selektionskoeffizienten von s = 0,1
dauert der Substitutionsprozess bei-
spielsweise tiber 100 Generationen (45-
bildung I). Nun ldsst sich zeigen (KI-
MURA und CROW 1978), dass bei Se-
lektion auf quantitative Merkmale der
mittlere Selektionskoeffizient der begiin-
stigten Gene umso geringer ist, je mehr

Loci die Merkmalsvariation steuern. Bei
typisch quantitativen Merkmalen, d.h.
bei sehr vielen beteiligten Loci, ist von
Selektionskoeffizienten zwischen 0,05
und 0,25 auszugehen (Tabelle 1). Wie
Abbildung 1 zeigt, kann in einer solchen
Situation je nach Ausgangsgenfrequenz
iiber viele Generationen mit einem Lei-
stungsanstieg gerechnet werden. Lang-
zeit-Selektionsexperimente, wic etwa
das bekannte Illinois-High-Oil-Experi-
ment (DUDLEY and LAMBERT 1992),
bestdtigen diese Erwartung. In der Illi-
nois-Studie konnte der Olgehalt des
Maiskorns nach 90 Generationen Selek-
tion von ca. 4,5 % auf iiber 20 % gestei-
gert werden. Aus diesen Ergebnissen ist
zu schlielen, dass eine sehr grofe An-
zahl von Genloci die Variation des Ol-
gehaltes im Maiskorn steuern muB. Mit
einer noch héheren Anzahl ist bei kom-
plexeren Eigenschaften wie dem Korn-
ertrag zu rechnen.

Von entscheidender Bedeutung fiir den
langfristigen Selektionsgewinn ist die
in den einzelnen Selektionszyklen reali-
sierte effektive Populationsgrofle. Die
bei scharfer Selektion resultierenden
kleinen Populationsumfinge fithren auf-
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Abbildung 1: Anstiég der Frequenz (p) des giinstigen Allels bei langfristiger
Selektion in Abhdngigkeit vom Selektionskoeffizienten (s).
Annahmen: Zufallspaarung; 2 Allele; Ausgangsgenfrequenz = 0,5; intermedii-

re Vererbung.
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Tabelle 1: Abhédngigkeit des durch-
schnittlichen Selektions-koeffizienten
von der Anzahl beteiligter Loci und der
Heritabilitat bei Selektion auf ein quan-
titatives Merkmal.

Annahmen: Allelfrequenz an allen Loci
0,5; Selektionsintensitat: i = 1,271 (?
25 %); intermedidre Genwirkung; glei-
che Geneffekte an allen Loci; keine
Kopplung; Berechnung nach FALCO-
NER (1960).

Anzahl Loci Heritabilitat
01 03 05 07
20 0,08 024 040 0,56
50 005 015 025 0,36
100 0,03 0,11 018 0,25
1000 0,01 0,03 0,06 0,08

grund von genetischer Zufallsdrift zu
einer frihzeitigen Einschrinkung der
genetischen Variation und bergen das
Risiko des Verlustes giinstiger Allele.
Der Selektionsgewinn unterliegt dann
starkeren Schwankungen und bleibt weit
hinter dem maximal erzielbaren Gewinn
zuriick (4bbildung 2).

Die grofite Bedeutung fiir die populati-
onsgenetische Analyse quantitativer Va-
riation kommt m. E. der von FISCHER
(1918) vorgeschlagenen Zerlegung des
genotypischen Wertes in Durchschnitts-
und Interaktionseffekte der Gene zu. Die
daraus resultierende Einteilung in Addi-
tiv-, Dominanz- und Epistasie-Effekte
erlaubt cine orthogonale Zerlegung der
genetischen Varianz in ziichterisch klar
interpretierbare Komponenten, ohne hier-
fiir Kenntnisse tiber die Allelfrequenz und
Genwirkungsweise an den einzelnen Loci
zu bendtigen. Die Varianz der Additiv-
Effekte kann in allen Zichtungskategori-
en zur Selektion genutzt werden. Inter-
aktionen alleler Gene, also Dominanzef-
fekte, tragen zusitzlich in der Klon- und
Hybridziichtung zum Selektionsgewinn
bei. In der Linienziichtung hingegen wird
der Selektionsgewinn wesentlich von
Additiv x Additiv-Typen der epistati-
schen Geninteraktion mitbestimmt. In
der Klon- und Hybrid-ziichtung kommen
dann noch die Additiv x Dominanz- und
Dominanz x Dominanz-Typen der Epi-
stasie hinzu (Tabelle 2).

Fiir die Interpretation der genetischen
Varianzkomponenten ist es notwendig,
deren Abhingigkeit von der Genwir-
kungsweise und von den Genfrequenzen
zu kennen. So wird die genetische Vari-
anz bei partieller Dominanz fast aus-
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Abbildung 2: Anstieg des Populationsmittels unter langfristiger Selektion bei
infinitem (N = o) und stark begrenztem (N = 10) Populationsumfang (SEITZ

1995, unveroff. Simulationsstudie).

Annahmen: Idealisierte Population (FALCONER 1960); 100 ungekoppelte Loci;
2 Allele je Locus; Ausgangsfrequenz des jeweils giinstigeren Allels = 0,1;
intermedidare Genwirkung; gleiche Geneffekte (a = 1); Heritabilitat = 0,5;

Selektionsintensitat: i = 1,755 ( ? 10 %).

Tabelle 2: Nutzbarkeit der genetischen
Varianzkomponenten in der Pflanzen-
ziichtung.

Legende: V,,V,,V,,,V,,,V,, = Vari-
anz der Additiv-, Dominanz-, Additiv x
Additiv-, Additiv x Dominanz- bzw.
Dominanz x Dominanz-Effekte.

Angestrebter  V, V, V,, V. Vg
Sortentyp

Population,

Syntehtik + - - - -
Linie + - + = -
Doppelhybride + & + + +
Einfachhybride + + + + +
Klon + + + + +

schlieBlich durch Additiv-Effekte be-
stimmt. Die Dominanz-Varianz ist in ei-
ner solchen Situation daher zichterisch
weitgehend vernachlidssigbar. GroBere
Bedeutung kommt ihr indessen bei voll-
stindiger Dominanz zu. Die Additiv-
Varianz ist hier im unteren Genfrequenz-
bereich zwar um ein Mehrfaches grofRer
als die Dominanz-Varianz. Die Rangie-
rung dndert sich jedoch im oberen Gen-
frequenzbereich, d. h. wenn bereits ein
verhiltnismidBig hohes Leistungsniveau
erzielt ist (Abbildung 3).

Die relative Grofie der Dominanz-Va-
rianz ist wichtig fiir die Frage, in wel-

cher Situation ein Ubergang von der Po-
pulations- oder Linienziichtung auf die
Hybridziichtung sinnvoll erscheint. Im
Rahmen der Hybridziichtung entschei-
det die Bedeutung der Dominanz-Vari-
anz dartber, in welchem Mafe beim
Testen auf Kombinationsfahigkeit aus-
ser den allgemeinen auch spezifische
Kombinationsfahigkeitseffekte zu be-
riicksichtigen sind. Varianzkomponen-
ten-Schitzwerte bei Mais und anderen
Fremdbefruchtern zeigen, dass die im
wesentlichen auf Additiv-Effekten beru-
hende Varianz der allgemeinen Kombi-
nationsfihigkeit auch in aktuellem
Hochleistungsmaterial Hauptursache fiir
die Variation zwischen Experimentalhy-
briden ist.

Aufgrund der vorstehenden Zusammen-
hénge ist es mit Hilfe des quantitativ-
genetischen Modellansatzes moglich,
anhand entsprechender Parameter-
schitzwerte den in einer gegebenen Si-
tuation erzielbaren Selektionsgewinn
vorherzusagen. Der Selektionsgewinn
héngt aber nicht nur von den genetischen
Populationsparametern, sondern auch
von den technischen Ressourcen des
Ziichters und der Art ihrer Allokation ab
(Abbildung 4). Mit Hilfe der Vorhersa-
geformel ist es nun moglich, durch Maxi-
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Abbildung 3: Abhangigkeit der Varianz der Additiv- und Dominanzeffekte (A
bzw. D) von der Genfrequenz (p) und vom Dominanzgrad (d/a).
Annahmen: Zufallspaarung; 1 Locus, 2 Allele; a = 1; nach FALCONER (1960).

mierung des erwarteten Selektionsge-
winns die optimale Dimensionierung ei-
nes Ziichtungsverfahrens zu bestimmen.
Nach demselben Ansatz 148t sich auch
die relative Vorziglichkeit alternativer
Verfahren ermitteln (GEIGER und TO-
MERIUS 1999).

Die vorstehenden Beispiele mogen zei-
gen, dass den populationsgenetischen
Forschungsergebnissen von gestern ganz
wesentliche Bedeutung fiir die Zuchter-
folge von heute zukommt. Dies gilt vor
allem fiir das Teilgebiet der Quantitati-
ven Genetik. Den etablierten Methoden
sind allerdings auch klare Grenzen ge-
setzt. So erlauben die Parameter-Schitz-
werte keine Vorhersage des langfristigen
Selektionserfolges, da hierfiir bekannt
sein miisste, wieviele Gene das jeweils
interessierende Leistungsmerkmal steu-
e, welchen Allelegrad die Gene besit-
zen, welche Haupt- und Interaktionsef-

fekte sie verursachen und ob bzw. wie
eng sie miteinander gekoppelt sind. Eine
teilweise Aufhebung dieser Grenzen ist
mit Hilfe biochemischer und vor allem
molekularer Marker zu erreichen. Da-
mit kommen wir zur Populationsgene-
tik von heute.

3. Populationsgenetik und
Pflanzenziichtung
- heute -

Die Entwicklung effizienter Marker-
techniken in der jiingsten Vergangenheit
hat der Populationsgenetik vollig neue
Forschungsgebiete mit wichtigen An-
wendungsbeziigen zur Pflanzenziichtung
erdffnet. Die bei weitem grofite Bedeu-
tung kommt dabei den molekularen
Markern zu. Mit Hilfe von DNA-
Markern lassen sich direkte Einblicke in
die genetische Diversitit von Populatio-

Genetische / technische Ressourcen und Restriktionen
[ Anzahl der Kandidaten, Genetische Varianzen )
Tester, Orte, Jahre, und .
Wiederholungen Kovarianzen

| g g
Selektions-| | Heritabilitat Genet. Korr. Std. abw.
intensitat | | (Wurzel) zw. Test- und | |im Gewinn-
Zieleinheit kriterium
i ; h ..p c
: 4
G=ihpo

Abbildung 4: Komponenten des Selektionsgewinns und deren Abhingigkeit

von genetischen Parametern und operativen Ressourcen (TOMERIUS 1999,

unveroff.).
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nen gewinnen und die durch dullere
Krifte verursachten Anderungen quan-
titativ erfassen. Eng mit wirtschaftlich
wichtigen Genen gekoppelte Marker er-
lauben zudem eine wirksame Unterstiit-
zung der phédnotypischen Selektion
durch direkte (genotypische) Auslese der
markierten Genombereiche (HARTL
und CLARK 1997, LYNCH und WAL-
SH 1998). Einige Beispicle sollen das
Potential, aber auch die Grenzen, der
Markertechnologie veranschaulichen.

Bei Einsatz geniigend vieler und gleich-
maBig tiber das Genom verteilter Mar-
ker kann anhand des Grades der Uber-
einstimmung zwischen den Markerge-
notypen zweier Individuen, Nach-
kommenschaften oder Sorten mit grofler
Zuverldssigkeit auf deren Verwandt-
schaftsgrad geschlossen werden. In der
Ziichtung lasst sich dieser Ansatz u.a. zur
Einteilung von Zuchtmaterial in ge-
netische Formenkreise cinsetzen
(MELCHINGER 1993). Besonders hilf-
reich ist das Verfahren, wenn keine oder
unzuverldssige Informationen tber die
Abstammung des Materials vorliegen.

Als wichtiges Anwendungsgebiet von
Markern ist auch die quantitative Ana-
lyse der genetischen Diversitit von
Populationen zu betrachten. Aus der bio-
metrisch-populationsgenetischen For-
schung stehen effektive Methoden zur
Verfligung, mit denen auf molekularge-
netischer Ebene sowohl die Mannigfal-
tigkeit innerhalb als auch die Divergenz
zwischen Populationen beschrieben wer-
den kann. Dadurch eroffnen sich z.B.
zusdtzliche Moglichkeiten der Charakt-
erisierung pflanzengenetischer Ressour-
cen und des Aufbaus sogenannter Core
Collections (AYAD et al. 1995). Mark-
ergestlitzte Populationsanalysen stellen
auch eine notwendige Voraussetzung flir
wissenschaftlich fundierte Mafnahmen
zur Forderung der Biodiversitat agrari-
scher und natiirlicher Okosysteme dar.

Marker erlauben zudem Einblicke in die
Variabilitit von Schaderregerpopula-
tionen und deren Gliederung in wirts-
spezifische, dkologische oder geografi-
sche Rassen (McDONALD und Mec-
DERMOTT 1993). Beispielsweise konn-
te mit RAPD-Markern (RAPD = Ran-
dom amplified polymorphic DNA) ge-
zeigt werden, dass Populationsstichpro-
ben des Schadpilzes Setosphaeria tur-
cica (Erreger der Turcicum-Blattdiirre
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bei Mais) eine grofle genetische Distanz
zwischen europdischen und ostafrikani-
schen Populationen aufweisen (BOR-
CHARDT et al. 1998, 4bbildung 5).
Zwischen europdischen und mexikani-
schen sowie zwischen ostafrikanischen
und chinesischen Herkiinften besteht in-
dessen eine verhiltnismiBig hohe Uber-
einstimmung. Aus den genetischen Di-
stanzmaflen konnten auch Schitzwerte
fiir das Ausmal der Migration zwischen
den regionalen Populationen ermittelt
werden. So ergab sich ein starker Gen-
fluss zwischen den einzelnen europii-
schen Populationen und zwischen den
west- und ostkenianischen Populationen.
Geringer Genaustausch bestand hinge-
gen zwischen West- und Zentralkenia,
zwischen Nord- und Stidchina, zwischen
West- und Osteuropa sowie von Konti-
nent zu Kontinent. Solche Schitzwerte
liefern wichtige Hinweise auf die gene-
tische Flexibilitat der Schaderregerpopu-
lationen und das daraus resultierende
Potential fiir eine Anpassung an neue
Wirte und Umweltbedingungen.

Im Zusammenhang mit der Freisetzung
oder dem Inverkehrbringen gentech-
nisch verinderter Organismen inter-
essiert, ob, unter welchen Bedingungen
und mit welcher Geschwindigkeit die
iibertragenen Gene sich innerhalb einer
Population und iber die Populations-
grenzen hinaus ausbreiten konnen. Fun-

dierte Antworten auf diese Fragen las-
sen sich durch den integrierten Einsatz
gentechnischer Marker und ,,klassi-
scher populationsgenetischer Arbeits-
methoden gewinnen.

Die Identifizierung, Kartierung und Cha-
rakterisierung von Genloci fiir quanti-
tative Merkmale (QTL) stellen heute
eines der wichtigsten Anwendungsgebiete
molekularer Marker dar. QTL-Analysen
erlauben es, Genomabschnitte mit gro-
fBem Beitrag zur Merkmalsvariation der
betreffenden Kartierungspopulation auf-
zuspiiren (KEARSEY und POONI 1996,
HARTL und CLARK 1997, LYNCH und
WALSH 1998). Durch markergestiitzte
Riickkreuzungsverfahren lassen sich sol-
che Genomabschnitte zudem in das ak-
tuelle Zuchtmaterial tbertragen und in
Elitegenotypen ,,pyramidisieren®.

Bei nicht allzu komplex vererbten Merk-
malen konnen QTL-Effekte relativ
umweltstabil sein. Ein Beispiel hierfiir
sind QTL fiir Resistenz gegen Turcicum-
Blattdiirre bei Mais in einer Kartierungs-
population, die sowohl in Nordamerika
(Towa/USA) als auch in Ostafrika (West-
und Zentralkenia) auf Resistenz gepriift
worden war (FREYMARK et al. 1993
bzw. SCHECHERT et al. 1998). Die vier
QTL mit den groften Effekten befanden
sich jeweils in denselben Chromosomen-
bereichen. Bei Komplexmerkmalen wie
dem Kornertrag war die Reproduzier-
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Abbildung 5: Hauptkoordinatenanalyse der RAPD-Profile von 264 Setosphae-
ria-turcica-lsolaten aus Kenia, Mexico, China und Mitteleuropa (BORCHARDT

et al. 1998).
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barkeit der QTL-Effekte in unterschied-
lichen Umwelten in unabhangigen Stich-
proben derselben Population und insbe-
sondere in anderem genetischen Hinter-
grund indessen eher unbefriedigend
(MELCHINGER et al. 1998).

Ein wichtiger Grund flir die geringe Kon-
sistenz von QTL-Schitzwerten bei Kom-
plexmerkmalen ist darin zu schen, dass
die Trennschirfe (power) der QTL-
Detektion sowie die Zuverlissigkeit
der geschitzten QTL-Effekte sehr stark
vom Populationsumfang abhangen. Fun-
dierte Ergebnisse sind deshalb nur von
Experimenten mit sehr grofen Popula-
tionen zu erwarten. Hinzu kommt die
Notwendigkeit einer mehrortigen und
moglichst mehrjahrigen Merkmalserfas-
sung. Diese Zusammenhinge demon-
strierten OPENSHAW und FRASCA-
RELLI (1998) in einer grof angelegten
Studie mit annéhernd 1000 F -Maislini-
en, deren Testkreuzungsleistung in 16
nordamerikanischen Umwelten gepriift
wurde. Die Anzahl nachweisbarer QTL
fiir Pflanzenhdhe stieg dabei anndhernd
linear zum Populationsumfang von
durchschnittlich 3,5 bei einortiger Prii-
fung von 100 Linien je Population auf
39 bei 16-ortiger Priifung von 976 Li-
nien. Dabei konnte eine mehrortige Prii-
fung mit entsprechend erhéhter opera-
tiver Heritabilitdt den Nachteil kleiner
Populationsumfinge in beachtlichem
MaBe kompensieren (Abbildung 6).
Beipielsweise lieferte eine dreiortige
Analyse von 500 Nachkommenschaften
etwa dieselben Informationen wie eine
einortige Priifung von anndhernd 1000
Nachkommenschaften. Die Studie zeigt
ferner, dass bei Populationsumféangen
von 200 bis 300 Nachkommenschaften
selbst bei hochster Heritabilitdt im
Durchschnitt nur etwa 15 der 39 QTL
detektierbar waren. Da die Populations-
umfinge der meisten bisher publizierten
QTL-Studien in dieser Groflenordnung
lagen, ist es nicht verwunderlich, dass
unabhingig vom Merkmal tiberwiegend
kaum mehr als 10 - 15 QTL gefunden
wurden (LYNCH und WALSH 1998).

Mit vertretbarem Aufwand lassen sich
also nur relativ wenige der an der
Merkmalspriagung beteiligten Gene in
Markeranalysen fassen. Gleichwohl kann
ihre Heranziehung zur Selektion den
Ziichtungsfortschritt wirkungsvoll unter-
stiitzen (GEIGER und WELZ 1999).
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Allerdings kann die markergestiitzte Se-
lektion zu einer raschen Fixierung gro-
Berer Genombereiche, die mit den QTL
gekoppelt sind (sog. linkage drag), fiih-
ren. Dabei ist nicht auszuschliefen, dass
glinstige Allele von Genen mit kleinem,
d.h. in einer QTL-Analyse nicht detektier-
barem, Effekt verlorengehen. Ansitze zur
Minimierung der Verlustwahrscheinlich-
keit mittels ,,markergestiitzter Hinter-
grundselektion wurden kiirzlich von
FRISCH et al. (1999) publiziert.

Grofler Forschungsbedarf besteht noch
bei der Integration der markergestiit-
zen Selektion in den Routine-Ziich-
tungsprozess (KNAPP 1998, ROMA-
GOSA etal. 1999, VUYLSTEKE 1999).
Da Marker-QTL-Assoziationen iiber-
wiegend materialspezifisch sind und die
entsprechenden Gametenphasenun-
gleichgewichte durch die in der Ziich-
tung unvermeidbare Rekombination
schrittweise abgebaut werden, ergibt sich
die Notwendigkeit, in jeder genetisch ei-
genstindigen Materialgruppe gesonder-
te QTL-Analysen durchzufiihren und
diese in periodischen Abstinden zu wie-
derholen. Nur so kann gewihrleistet
werden, dass die Selektion nach Markern
tatsdchlich auch giinstige Chromoso-
menabschnitte akkumuliert. Wegen des
dafiir erforderlichen groBen Populations-
umfangs sind diese Analysen nur mit ei-
nem hohen Priifaufwand realisierbar. Es
erhebt sich daher die Frage, ob der er-
zielbare zusitzliche Selektionsgewinn
den hohen Aufwand der zu wiederholen-
den QTL-Analysen sowie der ,,Genoty-
pisierung* (Erfassung des Markergeno-
typs) aller im Ziichtungsgang zu evalu-
ierenden Selektionseinheiten rechtfer-
tigt. Simulationsstudien konnen hierzu
wertvolle Hinweise liefern.

Neue Impulse ergeben sich fiir die Po-
pulationsgenetik auch aus Fortschritten
der Zellbiologie. Bei vielen Kulturpflan-
zen gelingt es heute, aus haploiden Ga-
meten in vitro vollstindig homozygote
(doppelhaploide) Linien zu entwickeln
(JAIN et al. 1996-1997). Kurz vor der
Praxisreife stehen auch weiterentwickel-
te Methoden der in-vivo-Haploidenin-
duktion (ROBER 1999). Gegeniiber
dem klassischen Inzuchtverfahren lassen
sich durch die Haploidentechnik zwar
bei der Linienerstellung mehrere Gen-
erationen einsparen. Da die notwendige
Evaluierung der Eigen- und Kreuzungs-
leistung der Linien aber wenigstens drei
Jahre erfordert, ergibt sich insgesamt nur
eine geringe Verkiirzung des Ziich-
tungsprozesses. Beispielsweise ldsst sich
bei der Entwicklung von Saatelterlinien

in der Hybridroggenziichtung mit Hilfe
der Haploidentechnik (DHL-Verfahren)
der Ziichtungsgang bis zur Erstellung
von Experimentalhybriden lediglich von
derzeit elf auf zehn Jahre reduzieren.
Dieselbe Zeitverkiirzung lasst sich im
Standardverfahren erreichen, wenn bei
der Einlagerung der Linien in das ménn-
liche Sterilitdt verursachende Cytoplas-
ma eine Wintergeneration im Gewéchs-
haus eingeschaltet wird. Da das Linien-
material in dieser Phase noch nicht auf
Kombinationsfahigkeit vorgepriift und
dementsprechend umfangreich ist, erfor-
dert das verkiirzte Verfahren jedoch er-
heblichen Mehraufwand. Bei optimaler
Dimensionierung (s. Abschnitt 2) der al-
ternativen Strategien zeigt sich, dass
trotzdem das verkiirzte Verfahren dem
Standardverfahren deutlich tiberlegen ist
(TOMERIUS 1999, unveroff.; 4bbil-
dung 7). Eine geringfiigige Steigerung
des Selektionsgewinns liee sich durch
Einsatz der Haploidentechnik erreichen.
Voraussetzung hierfiir wire jedoch, dass
es bei Roggen in der Zukunft gelingt, die
Kosten der Haploidentechnik auf das
heute bei Weizen realisierte Niveau zu
senken. Die Optimierungsergebnisse
machen auch deutlich, dass eine Steige-
rung der finanziellen Aufwendungen fir
ein Ziichtungsprogramm zwar zu einer
wesentlichen Erhohung des Selektions-
gewinns fiithren kann, dass aber dhnliche
Fortschritte auch durch verbesserte Me-
thoden erreichbar sind. So liegt die Effi-
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Abbildung 7: Relativer Selektionsgewinn je Jahr (G/J) verschiedener optimierter
Verfahren zur Entwickung von Saatelterlinien in der Hybridroggenziichtung in

Abhiéngigkeit vom Jahresbudget.

Legende: STD(11), STD(10): Standardverfahren, Zykluslinge = 11 bzw. 10 Jahre;
DHL(10) A, B: Verfahren mit Einsatz von doppelhaploiden Linien (DHL) unter
Annahme von reguldren (A) bzw. doppelten (B) Kosten der DHL-Erstellung;

TOMERIUS (1999, unveroff.).
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zienz des Standardverfahrens bei einem
Jahresbudget von 1 Mio. DM nicht hé-
her als die des verkiirzten oder des DHL-
Verfahrens bei halb so grofem Budget.

4. Populationsgenetik und
Pflanzenziichtung
- morgen -

Ein faszinierendes Forschungsgebiet der
Zukunft liegt im Schnittfeld der Popu-
lationsgenetik mit der Genomik, dem
modernsten Gebiet der Molekulargene-
tik. Ziel der Genomik ist die strukturelle
und funktionale Aufkldrung des gesam-
ten Genoms ciner Art auf molekularer
Ebene. Pflanzliche Modellobjekte hier-
fiir sind die Ackerschmalwand (Arabi-
dopsis thaliana) und der Reis (Oryza
sativa). Die Strukturaufklarung wird bei
A. thaliana voraussichtlich im Jahr 2000
zum Abschluss kommen. Die Isolation
und funktionale Charakterisierung ein-
zelner Gene liegt zwar noch in den An-
fangen, immerhin ist aber bereits von
mehreren hundert Genen bekannt, fiir
welche Proteine sie kodieren und/oder
an welchen regulatorischen Prozessen
sie beteiligt sind (BENNETZEN 1999,
BRENT 2000).

Aufgabe der Populationsgenetik von
morgen wird es sein, Allele der isolier-
ten Gene in Zuchtpopulationen und ge-
netischen Ressourcen zu identifizieren
und den Beitrag der betreffenden Loci
zur genetischen Varianz eines Leistungs-
merkmals zu quantifizieren. Bei Genen
fiir Funktionen des Zentralstoffwechsels
ist davon auszugehen, dass sie pleiotrop
auf viele Eigenschaften der Pflanzen
wirken. Kenntnisse hieriiber wiirden es
dem Ziichter erlauben, genetische
Schwachstellen seines Materials gezielt
zu korrigieren. Da molekular charakte-
risierte Gene mit Hilfe von DNA-Son-
den detektierbar sind, lassen sich auch
Wildarten und andere genetische Res-
sourcen effektiv auf neue Allele durch-
mustern. Die Ubertragung in das Elite-
material konnte mittels Gentechnik oder
markergestiitzter Riickkreuzung erfolgen.

Die Verfiigbarkeit molekular und funk-
tional charakterisierter Gene flihrt unmit-
telbar zu der Frage, welche Interaktio-
nen zwischen den Allelen eines Gens
(Dominanz) und zwischen Genen ver-
schiedener Loci (Epistasie) bestehen.
Solche Interaktionen konnten mit dem
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klassischen Instrumentarium der quan-
titativen Genetik nur summarisch, d.h.
zusammengefasst iiber alle an der Merk-
malspriagung beteiligten Gene, studiert
werden. Kenntnisse liber das Zu-
sammenwirken einzelner alleler oder
nichtalleler Gene wiirden es erstmals
erlauben, tiefere Einblicke in die Ursa-
chen der verschiedenen Komponenten
der genetischen Variation und das Zu-
standekommen der Heterosis liefern. Bei
allopolyploiden Arten konnte zudem
gekléart werden, welche Bedeutung den
Interaktionen zwischen homdologen
Genen im Vergleich zu den Dominanz-
effekten alleler Gene zukommt. Dies
wire filir den Ziichter eine wichtige Ent-
scheidungshilfe fiir den anzustrebenden
Sortentyp, da sich hom&ologe Geninter-
aktionen in Linien fixieren lassen, wih-
rend die Nutzung von Dominanzeffek-
ten nur in Hybriden méoglich ist (vgl.
Tabelle 2). Kenntnisse iiber epistatische
Interaktionen werden schlieBlich beno-
tigt, um die Chancen der Pyramidisie-
rung glinstiger Gene beurteilen zu kon-
nen. QTL-Studien bei Gerste hatten bei-
spielsweise gezeigt, dass eine allein auf
den Haupteffekten der Gene basierende
Leistungsvorhersage nur sehr einge-
schrankt moglich ist (ROMAGOSA et
al. 1999).

In direktem Zusammenhang mit der Be-
deutung von Dominanz und Epistasie
steht die Frage, inwieweit die Genwir-
kungsweise vom genetischen Hinter-
grund abhingt. Bei Fremdbefruchtern
interessiert dabei vor allem der Einfluss
des Homo- bzw. Heterozygotiegrades.
Da fiir komplexe Leistungsmerkmale nur
eine mafige oder geringe genetische
Korrelation zwischen der Eigenleistung
und Kombinationsféhigkeit von Inzucht-
linien beobachtet wird, ist davon auszu-
gehen, dass Gene in inzuchtgeschwich-
ten Pflanzen anders wirken als in Hybri-
den. Aber auch auf gleichem Heterozy-
gotie-Niveau konnte der genetische Hin-
tergrund die Genwirkungsweise stark
verdndern. Solche Abhingigkeiten wiir-
den es natiirlich erschweren, die Konse-
quenzen der Ubertragung funktional cha-
rakterisierter Gene in ein bestimmtes
Zuchtmaterial vorherzusagen.

Je mehr Gene und Genkombinationen in
der vorstehenden Weise zukiinftig ana-
lysiert sein werden, desto vorrangiger
wird die Aufgabe, die vielfdltigen Ein-

zelinformationen im Sinne eines ,ratio-
nalen Pflanzendesign“ (ALTMANN
1999) zusammenzufiithren. Wie die Ge-
nomik selbst, wird die Populationsge-
netik hier Forschungsanzsdtze der
Bioinformatik nutzen miissen. Dies gilt
nicht nur im Hinblick auf eine effizien-
te Verwaltung und Nutzbarmachung um-
fangreicher Dateien. Vielmehr ist davon
auszugehen, dass kybernetische Ansit-
ze notwendig sind, um die vielschichti-
gen und komplex vernetzten Einzelpro-
zesse zunichst auf der Systemebene In-
dividuum und sodann auf der noch un-
gleich komplizierteren Ebene Populati-
on zu einem modellierbaren System zu-
sammenzufithren. Letzteres wiederum
ist Voraussetzung, um zu einer neuen
integrierten Zuchtmethodik zu gelangen
und die einzelnen Zichtungsprozesse
operativ und genetisch optimieren zu
konnen. Ob bzw. inwieweit dies gelin-
gen wird, ist aus heutiger Sicht nicht zu
beantworten und macht die Populations-
genetik von morgen zu einem der span-
nendsten Gebiete pflanzenziichterischer
Grundlagenforschung.

5. Schlussbemerkungen

Die enormen Zuchtfortschritte bei allen
Nutzpflanzenarten, aber auch bei den
Haustieren, seit der Wiederentdeckung
der Mendelschen Regeln zu Beginn des
20. Jahrhunderts sind zu einem grofBen
Teil auf die konsequente Anwendung po-
pulations- und quantitativ-genetischer
Prinzipien zuriickzufithren. Letzere ba-
sierten bis Mitte der achtziger Jahre auf
der Integration genetischer, mathemati-
scher und biometrischer Methoden (45-
bildung 8). Innovationen resultieren heu-
te vorwiegend aus dem Einsatz moleku-
largenetischer Markertechniken. Die
Herausforderung fiir morgen stellen po-
pulationsbezogene Probleme der welt-
weit mit grofter Anstrengung betriebe-
nen Genomik dar. Als unerlassliches Bin-
deglied zwischen diesem Forschungsge-
biet und der Populationsgenetik ist die
Bioinformatik zu betrachten. Der Popu-
lationsgenetik eroffnet sich dadurch ein
in seinen Dimensionen noch kaum ab-
sehbares, spannendes und fir die
Pflanzenziichtung fundamentales For-
schungsgebiet. Mit gutem Recht schlie-
Ben HARTL und CLARK (1997) daher
das Vorwort zu der vor kurzem erschie-
nenen 3. Auflage ihres Populationsgene-

50. Arbeitstagung der Vereinigung sterreichischer Pflanzenziichter 1999



Populationsgenetik und Pflanzenziichtung - gestern, heute, morgen -

Populationsgenetik

Forschungsgebiet gestern heute morgen

Mendelgenetik
Mathematik
Biometrie

Biotechnologie,
insbes. Markertechn.

Genomik
Bioinformatik

Abbildung 8: Populationsgenetik als
Schnittstelle klassischer und neuer
Forschungsgebiete.

tik-Lehrbuchs mit der Feststellung ,,Po-
pulation genetics is a field with a
bright and expanding future“. Diese
Auffassung teile ich uneingeschrinkt.
Deutschsprachige Arbeitsgruppen wer-
den dazu aus heutiger Sicht aber wohl
nur einen minimalen Beitrag leisten kon-
nen, da die Sparmafnahmen zur Konso-
lidierung agrarwissenschaftlicher For-
schungseinrichtungen das Fach Popu-
lationsgenetik, insbesondere an den Uni-
versititen, so einseitig getroffen haben,
dass es in wenigen Jahren keine Profes-
sur fiir Populationsgenetik mehr geben
wird. Besonders schmerzlich ist dies fiir
die Universititen Hannover und Hohen-
heim, die iiber Jahrzehnte international
anerkannte Forschung auf dem Grenzge-
biet der Populationsgenetik und Pflanzen-
ziichtung geleistet haben. Eine Revision
dieser negativen strukturellen Entwick-
lung erscheint dringend geboten. Es ist
zu hoffen, dass die immer enger werden-
de Vernetzung zwischen Wirtschaft und
Wissenschaft und die in Deutschland ge-
rade in Gang gekommenen genomanaly-
tischen Zukunftsinitiativen zu einer
Trendwende beitragen konnen.

6. Zusammenfassung

Anhand von Beispiclen wird die Bedeu-
tung der Populationsgenetik fiir die
Pflanzenziichtung in der Vergangenheit,
Gegenwart und Zukunft aufgezeigt. In
der Vergangenheit wurden durch inte-
grierten Einsatz genetischer, mathema-
tischer und biometrischer Verfahren die
wissenschaftlichen Grundlagen der
Zuchtmethodik erarbeitet. In der Gegen-
wart eroffnen molekulare Marker vollig
neue Forschungsansitze, da sie direkte
Einblicke in die genetische Struktur und
Diversitit der Zuchtpopulationen erlau-

ben. Herausforderung kiinftiger For-
schungen wird es sein, die Erkenntnisse
der strukturellen und funktionalen Ge-
nomanalyse zu einem auf der Populati-
onsebene modellierbaren genetischen
System zu vernetzen und damit optima-
le Strategien zur Nutzung molckularge-
netischer Ansitze in die Pflanzenziich-
tung zu entwickeln. - Im Hinblick auf
diese zentrale Bedeutung der Populations-
genetik fiir die Pflanzenziichtung und den
hohen Schwierigkeitsgrad der zu 16sen-
den Aufgaben erscheint dringend eine
Trendwende des gegenwirtig im deutsch-
sprachigen Raum stattfindenden Stellen-
abbaus in der populationsgenetischen
Forschung und Lehre geboten.
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