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er heute in der Pflanzen-

zucht mitreden will,

kommt um das Thema

Genomeditierung nicht

herum. Die Genschere

Crispr/Cas verspricht
eine neue «sanfte» Genmanipulation ohne
Fremdgene, mit der im Nu nachhaltigere
Sorten geziichtet werden kénnen. So jeden-
falls die Hoffnung.

Doch in den vergangenen zehn Jahren hat
sich fast unbemerkt eine andere Methode
etabliert, die heute viel bedeutender ist und
immer wichtiger wird: die Zuchtauswahl
durch eine Erbgutanalyse, im Fachjargon
genomische Selektion. Dieses Verfahren
kombiniert die Auswertung grosser Daten-
mengen mit den neusten Technologien der
Genwissenschaft. Und sie arbeitet vollstdn-
dig ohne Eingriffe ins Erbgut der Pflanzen.
Die Grundlage fiir eine solch moderne Apfel-
zucht wurde 2016 auf dem Agroscope-Ver-
suchsbetrieb Sandhof in Wadenswil geschaf-
fen. Hier gedeihen in 20 Baumreihen {iber
500 verschiedene Apfelsorten, darunter
viele alte Varietiten. Sie wird als sogenannte
Referenzpopulation fiir Projekte der Ziich-
tungsforschung gehegt.

Nun konnten Forschende um die Pflan-
zenwissenschafterin Michaela Jung erste
Resultate veroffentlichen. Die Wissenschaf-
ter haben die Genprofile aller Apfelbaume in
dieser Anlage zusammen mit den systema-
tisch erfassten Wuchseigenschaften der
Biume in mathematische Modelle einflies-
sen lassen. «So konnen wir schon aus dem
Erbgut von Apfel-Samlingen mehrere Eigen-
schaften der kiinftigen Friichte herauslesen
- bevor wir sie iberhaupt im Feld wachsen
lasseny, sagt Michaela Jung. «Unsere Modelle
haben zum Beispiel ergeben, dass wir allein
aufgrund der Erbgutanalyse mit fast 80-pro-
zentiger Sicherheit vorhersagen konnen, ob
eine Apfelsorte Friichte mit einer roten
Schale haben wird.» Auch Eigenschaften wie
der Erntezeitpunkt, die Anzahl Friichte, die
ein Baum tragen wird oder die Festigkeit des
Fruchtfleischs liessen sich voraussagen. Die
Studie ist im Fachjournal «Horticulture
Research» erschienen.

Der Apfel gehort zu den wichtigsten Kul-
turpflanzen. Weltweit steht er auf der Liste
der meistangebauten Friichte an dritter
Stelle. Doch sein Anbau ist heikel. Pilzkrank-
heiten wie Schorf und Mehltau, aber auch
Feuerbrand sind eine stete Gefahr. Bis zu
zwanzigmal pro Saison fihrt der Obstbauer
mit Pestiziden durch die Anlage, damit die
Friichte in geniigender Qualitdt im Laden
verkauft werden konnen.

Sdmlinge gezielter auswéihlen

Seit Jahrzehnten suchen die Apfelziichter
auf der ganzen Welt deshalb fieberhaft nach
neuen, resistenten und umweltfreundlichen
Sorten. Die klassische Ziichtung ist jedoch
langwierig und aufwendig. Der ganze Pro-
zess von der Kreuzung vielversprechender
Elternsorten bis zur Markteinfiihrung dauert
rund zwanzig Jahre, durchschnittlich schafft
es nur einer von 50 000 Samlingen zur
marktreifen Sorte.

Wenn man mit der neuen Methode die
kiinftigen Eigenschaften einer potenziellen
Sorte bereits aus den genomischen Daten
herauslesen kann, kénnen die Samlinge
gezielter ausgewidhlt werden. Das spart
Kosten und verspricht einen grosseren
Zuchterfolg. In ihrer Studie haben die Ziich-
tungsforscher iiber 300 000 Marker auf dem
Apfelgenom ausgewertet. Das sind bekannte
kurze Erbgut-Abschnitte, die iiber den
ganzen 740 Millionen Bausteine langen Erb-
gut-Strang des Apfels verteilt sind. Diese
Marker wurden dann mit 30 wichtigen
Eigenschaften, die bei allen Sorten systema-
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Die Landwirtschaft braucht schnell neue Sorten, um die Welternidhrung zu sichern.

Deshalb wird die Pflanzenzucht immer mehr zur Datenwissenschaft, die versucht,
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tisch erfasst und bewertet worden sind, sta-
tistisch verkniipft. Das Raffinierte: Die
Methode funktioniert auch, wenn die Gene,
welche die gesuchte Eigenschaft bewirken,
unbekannt sind. «Wir analysieren nur die
DNA-Profile der Sorten», erklart Andrea
Patocchi, der bei Agroscope die Gruppe
Zichtungsforschung leitet. «Dabei hat jede
Sorte einen eigenen Fingerabdruck.» Kennt
man zum Beispiel das Muster eines Apfels
mit roter Schale, dann werden Sdmlinge mit

Kiinftig wird auch die
kiinstliche Intelligenz
eine Rolle spielen, um
die grosser werdenden
Datenmengen zu
verarbeiten.
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Apfel-Versuchsanlage am Agroscope-Standort in Wadenswil.

dhnlichem genetischem Muster auch eine
rote Schale haben. Dariiber hinaus hat die
Studie zugleich ein Fenster in eine Landwirt-
schaft unter den Bedingungen der Klima-
erwarmung gedffnet. Denn die Forschenden
konnten nicht nur die Eigenschaften kiinfti-
ger Sorten voraussagen, sondern auch die
Auswirkungen von Umwelteinfliissen wie
Klima oder Standort abschitzen. Der Grund:
Im Rahmen einer internationalen Zusam-
menarbeit werden exakt dieselben iiber 500
Apfelsorten an fiinf weiteren Standorten in
Europa angebaut und erforscht: in Spanien,
Italien, Frankreich, Belgien und Polen.

Von allen Standorten sind die gleichen
Eigenschaften der Biume wie in Wadenswil

erfasst und in die Studie einbezogen worden.

«In einer zweiten Schiene der Untersuchun-
gen konnten wir so den Einfluss des Stand-
ortes und der Wetterbedingungen auf das
Gedeihen einer Sorte modellieren», erklart

Grosse Vielfalt
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Fiir die moderne
Apfelzucht werden
tiber 500 verschie-
dene Apfelsorten
von Agroscope an-
gebaut und unter-
sucht.

Michaela Jung. Es zeigte sich, dass je nach
Eigenschaft bis drei Viertel der Unterschiede
bei einer Sorte auf Umwelteinfliisse zuriick-
zufiihren sind. Die genomische Selektion
hielt zuerst vor rund 20 Jahren in der Tier-
zucht Einzug. Doch dann etablierte sich die
Methode auch in der konventionellen Ziich-
tungsforschung ziemlich schnell, vor allem
in den grossen und am Markt erfolgreichen
Ziichtungsunternehmen wie Monsanto, Syn-
genta und anderen. «Heute wird die Methode
immer weiterentwickelt. Wer vorne dabei
sein will, kann nicht darauf verzichten», sagt
Bruno Studer, Professor fiir Molekulare
Pflanzenziichtung an der ETH Ziirich.

Im Biolandbau méglich

Trotzdem steht die genomische Selektion in
der Offentlichkeit oft im Schatten der Gen-
technologie, insbesondere der neuen Gen-
schere Crispr/Cas. Diese hat den Vorteil, dass
einzelne Gene im Erbgut direkt ersetzt, repa-
riert oder auch stumm geschaltet werden
konnen. Voraussetzung ist jedoch, dass die
Gene und ihre Wirkung bekannt sind. Bei der
genomischen Selektion werden dagegen
Tausende und Abertausende Marker pro
Genom untersucht, die iiber den ganzen
DNA-Strang verteilt sind. Dafiir gibt es heute
automatisierte Chip-basierte Methoden und
Sequenzier-Technologien, die zudem lau-
fend giinstiger werden. «Wenn ich fiir Vor-
trage oder Podiumsdiskussionen angefragt
werde, geht es immer um die neue Gen-
schere», sagt Bruno Studer. «Aber in unserer
Gruppe drehen sich viel mehr Forschungs-
projekte um die genomische Selektion.»

Weil man damit nicht ins Genom eingreift,
konnte das Verfahren auch im Biolandbau
angewendet werden. «Ich sehe da ein grosses
Potenzial», sagt Monica Messmer, Leiterin
des Ziichtungsprogramms am Forschungs-
institut fiir biologischen Landbau Fibl in
Frick (AG). In den Ziichtungsrichtlinien fiir
den Biolandbau ist jegliche Manipulation am
Erbgut der Pflanze nach wie vor verboten.
Laut Messmer ist die genomische Selektion
aber auch prinzipiell umfassender und ganz-
heitlicher als die Genomeditierung. Mittler-
weile ist es zwar mit der Genschere Crispr/
Cas moglich, zehn bis fiinfzig Gene in einem
Schritt zu dndern. «Aber die Realitét ist noch
viel komplizierter», sagt Monica Messmer.
«Ziichtung ist eben mehr als ein Baukasten-
system, in dem man nur einzelne Gene aus-
tauschen muss. Viele Eigenschaften der
Pflanzen werden von einer grossen Anzahl
Gene beeinflusst, von denen die meisten
noch nicht einmal bekannt sind.»

Und nicht nur das: Pflanzen sind in einer
engen Lebensgemeinschaft zum Beispiel mit
Mikroorganismen im Boden eingebunden.
So haben Untersuchungen des Max-Planck-
Instituts fiir Pflanzenziichtungsforschung in
Koln gezeigt, dass Pflanzen, die ein breites
Spektrum von Mikroorganismen in ihren
Wurzeln rekrutieren kénnen, auch weniger
anfillig fiir Stress sind. In einem laufenden
Projekt sequenzieren die Fibl-Forschenden
nun die gesamte Mikrobiom-Gemeinschaft
der Erbse und versuchen, die Pflanzengene,
die den Austausch mit den Mikroorganismen
fordern, zu lokalisieren und in die Ziichtung
mit einzubeziehen. «<Wir werden immer
mehr zur Datenwissenschaftern», sagt Bruno
Studer. Kiinftig wird auch die kiinstliche
Intelligenz eine Rolle spielen, um die grosser
werdenden Datenmengen zu verarbeiten, ist
er iberzeugt: «Der ndchste Schritt ist, dass
wir die genetischen Daten zum Beispiel mit
Wetterdaten vom Standort der Pflanze ver-
kniipfen, dass wir sie mit Informationen
iiber die Bodenbeschaffenheit oder auch mit
Spektral- und Bilddaten iiber die Friichte
erginzen, die mittels Drohnen im Feld
erfasst werden.»



