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I Zielsetzung, Gesamtziel und Teilziele des Vorhabens

Die Ackerbohne (Vicia faba L., eine einheimische Mahdrusch-Kdrnerleguminosen wie Erbse, Lu-
pine, Linse, Sojabohne, besticht durch ihren vergleichbar hohen Sameneiweil3-Gehalt (circa 29%;
im Vergleich zu circa 23% bei Erbse; www.bundessortenamt.de), durch ihre den anderen Kdrnerle-
guminosen weit tiberlegene Symbioseleistung (bis zu 648 kg/ha Stickstoff; Kopke und Nemecek
2010) und wegen ihrer Bedeutung fir Nektar- und Pollen-suchende Insekten (Marzinzig et al.,
2018). Sie realisiert wegen ihrer natirlichen, teilweisen Fremdbefruchtung (Briinjes et al., 2021;
Kirsch et al., 2022), im Gegensatz zu den anderen anderen Kdrnerleguminosen Hybridwichsigkeit
(Heterosis), auRerdem gibt es neue Winter-Ackerbohnensorten (www.bundessortenamt) mit im
Vergleich zur Sommerung besserer Trockenheits-Toleranz. Dennoch ist der Anbau der Ackerbohne
in Deutschland relativ gering (57.500 Hektar im Jahr 2021; voraussichtlich 67.000 Hektar im Jahr
2022; trotz steter Flachenzunahme seit 2008). Die Anbaufléche entspricht zurzeit etwa 60% der
Erbsenfléche in Deutschland, 170% der Soja- und 200% der StRlupinenflache (www.destatis.de).
Aktuell erlebt die Zichtung und Zuchtungsforschung der Ackerbohne grof3e Fortschritte durch die
Verfligbarkeit von SNP Chips und SPET-Methodik, durch die Sequenzierung ihres Genoms und de-
taillierte Analysen der weltweiten Diversitéat der Spezies (www.suscrop.eu/projects-first-call/pro-
faba; Adhikari et al., 2021; Kiel-Skovbjerg et al., 2022). Damit werden nunmehr auch fur die
Ackerbohne die neuen Zichtungsansatze realisierbar, insbesondere die Genomische Vorhersage,
zur besseren und effizienteren Ausschopfung ihres genetischen Potential an Leistung, Resistenz und
Quialitat (Adkhikarai et al., 2021).

In dem hier beantragten Forschungs- und Entwicklungsprojekt soll fiir Ackerbohnen erstmals (1)
ein direkter, schneller Weg zu homozygoten Linien erschlossen werden und es soll (2) Genomische
Vorhersage (GV) in die Ziichtung implementiert werden. Damit sollen zwei wichtige ztichterische
Licken im Vergleich zum Methodenbesteck der groRen Kulturen geschlossen werden. Diese beiden
Neuerungen werden weitreichende zuchtmethodische Verbesserungen ermoglichen. AufRerdem sol-
len durch die hier vorgeschlagene Arbeit Ackerbohnen geziichtet werden, die gegeniiber aktuellen
Sorten und dem Ausgangsmaterial sehr deutlich verbessert sind.



Da dieses Vorhaben als Promotionsprojekt geplant ist, resultiert wissenschaftlicher Nachwuchs mit
Zuchtungs-Expertise in heimischen Kdérnerleguminosen. Durch das parallele Arbeiten in Hohenlieth
(NPZ Lembke KG), Gottingen (Universitat) und Wartmannsroth (Naturland) wird eine nahtlose
Ubertragung von Resultaten (Konzept, Zuchtmaterial) in die Praxis gewéhrleistet. Das Projekt ist
relevant fir Wissenschaftlerinnen, Ziichter, Landwirte, Berater, Saatgutproduzenten und Handler,
Futter- und Lebensmittelindustrie und Verbraucher, sowohl mit konventioneller als auch mit 6kolo-
gischer Ausrichtung.

Es ergeben sich funf Ansétze und Teilziele (siehe auch Abbildungen 1 und 2).

1. Machbarkeitsstudie: Identifizierung (mittels genomischer Daten) von homozygoten Genoty-
pen (Inzuchtlinien), die in der zuchterischen Basispopulation a priori vorhanden sind; das ist ein
erstmalig vorgeschlagener direkter Weg zu homozygoten Inzuchtlinien und Baustein von Punkt 4.
2. Entwicklung der Genomische Vorhersage der agronomischen Leistung dieser Inzuchtlinien
(,genomic prediction‘; ,genomic selection®); Ziichtung von Linien mit deutlicher Verbesserung in
Ertragsstabilitat und Ertragspotential, verbesserter Verdaulichkeit, hGherer Resistenz, besserer
Standfestigkeit und erhéhtem Frost- und Trockenstress.

3. Machbarkeitsstudie: Genomische VVorhersage fur Individuen vor ihrer Aussaat, mittels DNA
aus ihren Saat-Samen (,chipped seed); als Baustein fiir Punkt 4.
4. Konzeptionelle Arbeit: Basierend auf einzelpflanzenweiser genomischer Analyse der sog.

Basispopulation soll getrennt werden: die (1) Rekombination und Selektion von der (2) Sortenent-
wicklung. Damit geht eine Verkirzung der Zucht-Zyklen, Schonung der genetischen Diversitat und
eine deutliche Erhéhung des zlchterischen Erfolges in der Ackerbohnenziichtung einher (Gaynor
etal., 2017).

5. Theoretische Studien zur genetischen Zusammensetzung von Populationen bei partieller Al-
logamie und der Bestimmung der individuellen Inzuchtgrade, zu LD-Abbau bei partieller Alloga-
mie, zur effektiven Populationsgréle der Basispopulation; Optimierung des neuen zuchtmethodi-
schen Konzeptes (Abbildungen 1 und 2) unter Ausnutzung der naturlichen, partiellen Allogamie
(basierend auf Gaynor et al., 2017) als Unterfltterung fir Punkt 4.
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Wissenschaftliche und/oder technische Arbeitsziele des VVorhabens

Im Sinne ,,Aufklarung eines Phdnomens* soll die minimale Anzahl SNP-Marker aufgeklart werden,
die zur ldentifizierung der jeweiligen Inzucht-Kohorte (siehe unten) gebraucht werden; desweiteren
soll der Muster und Geschwindigkeit des LD-Abbaus in Populationen bei partielle Allogamie aufge-
klart werden (LD, also ,linkage phase disequilibrium* ist eine Voraussetzung fiir Genomische Vor-
hersage).

Im Sinne ,,Verbesserung des Materials“ sollen Ackerbohnen geziichtet und identifiziert werden, die
gegenuber aktuellen Sorten und gegenuber dem Ausgansmaterial sehr deutlich verbessert sind (Er-
trag, Resistenz, Qualitat; siehe unten).

Im Sinne ,,Herstellung eines Prototyps® und ,,Verbesserung des Verfahrens* sollen merkmalsspezifi-
sche Algorithmen fur Genomische Vorhersage und entsprechend Genomische Selektion erarbeitet
werden (fur homozygote und nicht-ingeziichtete Genotype). Es soll auRerdem experimentell gezeigt
werden, wie man zuchtmethodisch sog. ,chipped seed‘ benutzen kann, also die Technik, Individuen
vor ihrer Aussaat Uber zu bewerten und zu selektieren.

m Stand der Forschung und Stand des Wissens

Stand des Wissens zu Ertrag, Wuchshohe, Standfestigkeit, Winterharte, Trockenstress-Tole-
ranz, Vicin- und Convicingehalt, Ascochyta-Resistenz, Reaktion auf Leguminosenmudigkeit.

Zu Ertrag, Wuchshohe, Standfestigkeit gibt es umfangreich Literatur (Dantuma et al., 1983; Sass,
2009; Link et al., 1994b; Stelling et al., 1994; Zeid et al., 2004; Ebmeyer, 1988; Beschreibende Sor-
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tenliste, alle Jahrgénge). Wuchshéhe und Standfestigkeit sind genetisch unguinstig verbunden; be-

sonders fir die 6kologische Landwirtschaft, weil kurzer Wuchs einerseits der Standfestigkeit dient
sowie in Reinsaat und Gemengesaat die Erntbarkeit verbessert (Nelson and Siebrecht-Schoéll et al.,
2021), andererseits aber das Ertragspotential verringert und die Unkrautunterdriickung vermindert
(Ghaouti et al., 2015).

Zu Winterharte, Frosttoleranz und Trockenstresstoleranz wurden in Ali et al. (2016) GWAS-Resul-
tate vorgestellt (s.a. Stoddard et al., 2006). Es sind komplexe Merkmale, die sehr stark von der kon-
kreten Witterung abhéngen, insbesondere in Abhéngigkeit von Hartung und Enthartung. Es wurden
in Winterackerbohnen insgesamt neun QTL fir Frosttoleranz und zwolf QTL fur Teilaspekte der
Trockenstresstoleranz identifiziert. Vicin- und Convicin-Gehalt (antinutritive Inhaltsstoffe) sind Ge-
genstand aktueller Forschung. Auf Chromosom 1 der Ackerbohne liegt ein major-QTL mit einem
Allel (,vc™) fiir sehr niedrigen Gehalt von Vicin und Convicin. Der Gehalt variiert im ,iiblichen*
Zuchtmaterial etwa von 0,4% bis ber 1% im Samen. Bei Homozygotie fiir ,vc™* dagegen betrégt er
etwa 0,04%. Das Gen wurde mit hoher Wahrscheinlichkeit als RIBA1-Gen identifiziert (Bjornsdot-
ter et al., 2020; Khazaei et al., 2019; Tacke et al., 2022). Es ist offen, ob der sehr niedrige Gehalt
durch das Gen ,vc™(der sich auch in den anderen Pflanzenorganen wie der Wurzel zeigt) mit einer
entsprechend verringerten Widerstandskraft gegen bodenbdirtige Pathogene einhergeht (Pavlik et
al., 2002; Tacke et al., 2022). Gegebenenfalls wére unter Verzicht auf das Gen ,vc™, jedoch unter
Ausnutzung der Wildtyp-Variation, eine Zuichtung auf einen intermediar niedrigen Gehalt von etwa
0,4% zu wéhlen, um Verdaulichkeit und Pathogenabwehr zu kombinieren (Tacke et al. 2022; Puspi-
tasari et al., 2022).

Ascochyta verursacht (wie auch Botrytis, Peronospora, Uromyces) eine wichtige, 6konomisch hoch
relevante Pilzkrankheit. Flr Ascochyta fabae sind bestatigte QLT beschrieben (Atienza et al., 2016;
Diaz-Ruiz et al., 2009; Faridi et al, 2021), fiir Resistenz von Blatt, Stdngel, Hulse. Die Wirksamkeit
der QTL in Winterbohnen wird in Faridi et al. (2021) diskutiert. Leguminosenmudigkeit bezeichnet
verminderte Wuchsigkeit durch fruchtfolgebedingten Stress (u.a. bodenburtige Pilze). In Zusam-
menhang mit dem hohen und genetisch variablen Gehalt von Vicin und Convicin in den Wurzeln
der Ackerbohnen und der fungiziden Wirkung dieser Inhaltsstoffe ist die Frage weiter offen, ob eine
radikale genetische Verminderung agronomisch nachteilig sein kann (Pavlik et al., 2002; Bruns et
al., 2014; Tacke et al., 2022).

Stand der Forschung zur Zuchtmethodik unter Einbeziehung von Genomischer Vorhersage;
Stand der Forschung zur Populationsstruktur bei partieller Allogamie.

Es gibt Fortschritte zur kinstlichen Beschleunigung des Samenansatzes bei Ackerbohnen, die auch
bei Winterackerbohnen zumindest zwei Generationen pro Kalenderjahr als realisierbar erscheinen
lassen (Mobini et al., 2020).



Der Einsatz der Genomischen
Rekurrente GS Sortenproduktion Vorhersage (GV) in der Ziich-

— tung groRer Kulturen wie Mais
~Topcross folgt dem Erfolg dieses Ansat-
/ Alopcross zes in der Tierzlchtung (Yunbi
Topcross Xu et al., 2020). Ein entschei-
dender Vorteil der Pflanzen-
opcross-Test

/ zlichtung ist die Mdglichkeit,
Syn-Vorhersage Genotypen (insbesondere In-

Syn-0 [ zuchtlinien) mit beliebig vielen
Syn-1 . Individuen zu testen, was hoch-
Syn-2 wertige, orthogonale Daten aus

vielen Umwelten incl. Wieder-
holungen méglich macht. Wére statt einer wirkmdchtigen Leistungspriifung in mehreren Umwelten
schon die Auslese an einzelnen ,unikaten Pflanzen-Individuen in einer einzelnen Umwelt effektiv,
dann konnte die zlichterische Auslese direkt an den Individuen einer (in méglichst kurzen Zyklen
rekombinierenden) Basispopulation geschehen. Eben dieses wird von Gaynor et al. (2017) als Ver-
sprechen der GV an die Pflanzenziichtung herausgestelit.

In der Pflanzenziichtung ist die (bislang phanotypische) Auslese an Einzelpflanzen kein erfolgver-
sprechender Ansatz. Die GV andert nun moglicherweise diese Lage; sie erlaubt die Trennung der
Genotypen, welche phénotypische Daten aus Feldversuchen liefern von den (Genen und) Genoty-
pen, welche der Rekombination und Selektion unterworfen werden; die Rollen ,,Rekombinations-
einheit®, ,,Selektionseinheit®, ,, Testeinheit” sind durch GV trennbar. Mit der GV kann die Selektion
an Einzelpflanzen in der rekurrent selektierten Basispopulation geschehen und aus der Sorten’ziich-
tung‘ herausgenommen werden. Die Sortenziichtung wandelt sich damit in eine Sorten’produktion®.
Basierend auf diesen Ideen und Einsichten entsteht ein neues Bild der pflanzenziichterischen Me-
thode (Abbildung 2; Jighly et a., 2019; Gaynor et al., 2017).

Abbildung 2. Trennung von Genomischer Selektion und Rekombination, beides mittels Einzel-
pflanzen in einer rekurrent selektierten Basispopulation, von der Sortenproduktion (basierend auf
Genomisch selektierten Inzuchtlinien, hier am Beispiel von synthetischen Sorten); inspiriert von
Gaynor et al. (2017).

Die zyklische Rekombination und Selektion wird in eine Basispopulation gelegt, die durch még-
lichst kurze Generationszyklen und also rasche Selektionsschritte gefuhrt wird. Die Produktion von



Inzuchtlinien als Basis der Sortenproduktion erfolgt dann als ,,Ausgriindung* aus der Basispopula-
tion. Parzellen-basierte phénotypische und genotypische Daten aus der Phase der Sortenproduktion
verbessern kontinuierlich die Kalibration der Genomischen Vorhersage fiir die Einzelpflanzenselek-
tion in der Basispopulation. Ein gewisser Aufwand liegt in der Durchkreuzung der selektierten Indi-
viduen und in der Produktion von Homozygoten (fur die Sortenbildung). Hier unterscheiden sich
die Kulturarten: CMS, Gametozide, Handkreuzung, Inducer, Mikrosporen, SSD; die Techniken fur
Kreuzung und zur Schaffung von Homozygotie sind artspezifisch. Fur die Ackerbohne stehen keine
Gametozide, kein stabiles CMS und keine DH-Technik zur Verfiigung (Brlnjes and Link, 2021).
Homozygote Linien werden Klassisch, tiber Selbstungsserien erzeugt, wobei das manuelle Trippen
in Isolierhdusern diese Zlchtungsphase ungewdhnlich aufwéndig macht. Jedoch: als partiell al-
logame (gemischt fremd- und selbstbefruchtende) Art bietet die Ackerbohne sowohl die Durchkreu-
zung mit Rekombination als auch die Produktion von Homozygoten gratis und ,von selbst’ an! Bis-
lang werden diese Inzucht-Individuen nur deshalb nicht fir die Sortenziichtung genutzt, weil sie
phénotypisch nicht als hochgradig Homozygote erkennbar sind.

Die populationsgenetische Zusammensetzung partiell allogamer Populationen im Allgemeinen ist
dargestellt in Cockerham and Weir (1984) und Kelly and Williamson (2000) und ist fur die Acker-
bohne Gegenstand der Forschung von Link et al. (1994a) und Brinjes und Link (2021). Eine solche
Population besteht demzufolge aus Kohorten von Genotypen (Individuen), die pro Kohorte densel-
ben Inzuchtstatus haben (also entweder F=0 oder F=Y% oder F= %; etc). Bei der Ackerbohne kennen
wir langjahrige Mittelwerte fur den Fremdbefruchtungsgrad (Link et al., 1994a; Brinjes and Link,
2021); diese Werte liegen den hier folgenden Angaben zugrunde. Es ergibt sich eine theoretische
Haufigkeit von etwa 34% an Hybrid-Individuen in jeder neuen Generation. Es wird also in jeder
Generation effizient rekombiniert und effizient LD abgebaut (Tabelle 1; Karlin, 1968; Weir et al.,
1972; Brlnjes and Link, 2021). Mit theoretisch etwa 11 % neuer Homozygoter (Fs und héher ho-
mozygot) in jeder neuen Generation sollten in einer solchen (zlchterischen Basis-) Population stets
viele Inzucht-Individuen a priori zur Verfugung stehen.

Seit 2020 stehen Hochdurchsatz-Genotypisierungsmethoden (>10.000 SNP) fir Vicia faba zur Ver-
fugung (www.suscrop.eu/projects-first-call/profaba), und damit die Moglichkeit, pro Datenpunkt
preiswerte SNP-Marker in hoher Zahl fiir unsere Inzuchtlinien erzeugen zu lassen (Winterbohnen;
Tabelle 2). Diese und zukunftige genomische Daten erlauben die Bestimmung des Homozygotie-
grades von Individuen in Populationen, und damit, indirekt, ihres Inzuchtstatus (und dartberhinaus
die GV ihres genotypischen Wertes). Die partiell allogame Durchkreuzung wird durch die Bienen
und Hummeln bewirkt. Die Inzucht-Individuen sind ja immer schon direkt vorhanden, sie missen

,nur‘ identifiziert werden. Die Erwartung ist, dass die Kosten fiir die dazu notwendige Genotypisie-
rung weiter fallen.


http://www.suscrop.eu/projects-first-call/profaba

Tabelle 1. Theoretische Zusammensetzung einer partiell allogamen Population im
Identitatsgleichgewicht bei 80% Selbstungsgrad von Genotypen mit F = 0 und bei 50 %
Selbstungsgrad von Homozygoten; und bei linearer Beziehung zwischen Selbstungsgrad
und Inzuchtkoeffizienten (Link 1995; Briinjes and Link, 2021)

Hybriden Homozygote
Parameter

= F Fs Fa Fs Fs5
Inzuchtkoeffizient 0,000 0,500 0,750 0,875 |0,938 >0,968
Hé&ufigkeit in der Population 0,339 0,271 0,176 0,101 | 0,065 0,057

Weder ist das VVorhaben Gegenstand anderweitiger Forschung und Entwicklung beim Antragsteller
oder sonstwo in der Community der globalen Ziichtunggsforschung bei Ackerbohne, noch stehen
Schutzrechte oder Patent-Angelegenheit einer spateren Ergebnisverwertung entgegen. Das
Sommerbohnen-Material bleibt Eigentum der Firma NPZ Lembke KG, das Winterbohnen-Material
der Universitat Gottingen steht allen Interessierten zur Verfugung. Die konzeptionellen und
theoretischen Resultate werden im Verlauf des Projektes offen kommuniziert, bei Projektende
publiziert und kénnen jederzeit von jedermann genutzt werden.
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Direkt zu Resistenz, Qualitit und Ertrag

>10.000 SNP (P1) mit Ackerbohnen-Linien

Historische
Feldversuchsdaten (P4) -

Y Genetisch

Feldversuche (Verifika- '  verbesserte
tion von GV; P8) f Ackerbohnen

Vermehrung via kon-
trollierte Selbstung (P6)

Genomische
Vorhersage

Direkt zu
Homozygoten

,Chipped Seed* (P9)

Effizientere
Ziichtung
KASP-SNP (P2, P3)

Publikation, Implemen-
tierung (P19)

Blau: mit NPZ
Griin: mit

Naturland

Theorie (P7) & Geno-
mische Vorhersage (P5)

Darstellung der zehn Projektaufgaben und der direkten und abgeleiteten Ziele mit Fokus auf Zuord-

nung zum Kooperationspartner und auf inhaltliche Logik der Verbindung.
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