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Zuchtfortschritt bei Winterweizen

Laidig et al. 2021

YLD

I1/I2

Kein Zuchtfortschritt bei STB, BNR & YRL in I1
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Genombasierte Züchtung

Miedaner et al. 2020
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Anwendungen

• QTL-Analyse
Biparentale Kreuzungen (n=80-250)

• Genomweite Assoziationskartierung (GWAS)
Beliebige (unverwandte) Sortimente (n=200-1000)

• Genomische Selektion (GS)
Selektion anhand von genomweiten Markern, 
Vorhersage des genomischen Zuchtwertes
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QTL-Kartierung: Schwarzrost bei Roggen

p-value from marker-wise ANOVA, 5% permutation threshold (n=10,000), population-
specific linkage maps

Pgs1

Pop 4

Pop 1

Gruner, Schmitt, Flath … Miedaner, 2020
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QTL-Effekte bei Resistenz gegen Ährenfusarium

A. Modus/Saka3006 B. Modus/Saka3008

Kalih et al. 2015. Phytopathology 105:334-341 

=> Rekurrente Selektion sollte erfolgreich sein,
MAS eher schwierig

Anzahl QTL Anzahl QTL
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QTL vs. GWAS

Zhu et al. 2008

QTL GWAS

• Zeitaufwändige Erstellung (3-6 Jahre)
• Nur zwei Allele/Locus
• Geringe Auflösung

• Vorhandene Populationen
• Viele Allele/Locus
• Hohe Auflösung
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GWAS: Resistenz gegen Ährenfusarium
465 S1-Linien Winterroggen (Secale cereale)
Korrigiert für Populationsstruktur, ca. 10.000 SNPs

Gaikpa … Miedaner, 2020

15 SNPs erklären zusammen 74% genetische Variation 
5 SNPs: >5%

33%

14%
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GWAS + Sequenzierung

235 Genmodelle
= 13 davon NLRs (NB-LRR related genes)
=   3 Genmodelle, eines davon analog to Lr21
Kein wheat pangenome assembly zeigt diesen Locus
Fremde Introgression

Kale et al. (2022). bioRxiv. 
https://doi.org/10.1101/2022.01.26.
477808

Braunrostresistenz auf Chromosom 5B
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Es gibt sehr viele QTL – Weizen/Ährenfusarium

A total of 556 QTL, 65 meta-QTL, meta-QTL 1/chr. 3BS - 324 genes 
Venske et al. 2019
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SCOPUS, 09-03-2022
QTL and (disease and resistance) and wheat or barley, ALL fields, all types
(Marker and assisted and selection) and (disease and resistance) and wheat or barley, ALL fields, ALL types

Suchbegriff: Krankheitsresistenz bei Weizen und Gerste

Publizierte Arbeiten

ca. 14.000

8.575

1.309
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GEBV (GZW) = Genomischer Zuchtwert

Simianer 2007

Ind 1

GEBV

Genomische Selektion (GS) - Modell

Ind 2
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Genomische Selektion (GS) ...

FUS-Resistenz
4 Orte, 2 Wdh.

Marker
5.800 SNP-Marker

Genomisches 
Modell

Marker

Vorhersage
GEBV

Selektion

Trainingspopulation (N=1120)

Testpopulation (N=2500)

Assoziation zwischen
Markern & Resistenz

?

GEBV = Genomischer Zuchtwert

Zufalls-
stichprobe

10%

FUS-Resistenz
4 Orte, 2 Wdh.

Selektion
Wuchshöhe

Nach Miedaner 2017
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… und was dabei herauskam
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Genomische Selektion: Fusarium vs. Septoria
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Trainingspopulation:
T0 – Hybriden ohne gemeinsame Linie ; T1 – Hybriden mit einer gemeinsamen Linie,
T2 – Hybriden mit beiden Elternlinien

Ährenfusariosen Blattseptoria

Mirdita et al. BMC Genomics (2015) 16:430 

• Resistenz gegen Ährenfusariosen hat höhere Genauigkeit in T0 
=> einfacher durch GS zu verbessern

• Genetische Verwandtschaft erhöht Genauigkeit
(T2 > T1 > T0)
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Vergleich MAS und GS - Roggen

Gaikpa … Miedaner, 2020

r = 0.86

GSAES (1-9) WUH (cm)FUS (%)
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Phänotypische Selektion (PS) + GS

Jahr Selektion Kommentare

1 < A × B > Kreuzung

2 DH-L Produktion DH-L Produktion+Vermehrung

3 N0 DH-L Test auf hochheritable Merkmale (PS)

N1 GS Markeranalyse und GS der DH-L 
auf Basis früherer Zyklen 

4 N2 DH-L I=b p PS+b g GS
Kombination phänotypischer und 
genomischer Selektion

Legende: DH-L Doppelhaploide Linien
PS, GS Phänotypische/genomische Selektion
b p , b g Gewichtung von PS/GS zur Indexselektion

Technischer Verlauf

Wilde and Miedaner, 2021 (verändert)

10.960

1096

439

n

=> Es können bei gleichem Budget 50% mehr Genotypen untersucht werden!
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Voraussetzung & Erfolge für GS

• Trainingspopulationen müssen jährlich neu 
phänotypisiert werden

• Es werden ALLE Markereffekte selektiert 
(nicht nur die Größten wie bei MAS & GWAS)

• Geringere Kosten für Phänotypisierung
=> mehr Genotypen zum selben Preis

• Zeitgewinn, wenn ohne regelmäßige Phänotypisierung
genomisch selektiert wird
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Integration von (neuen) Techniken
Zuchtpopulationen
• Pedigree-Info
• Genomische Info

HT-Phänotypisierung:
• Feldhomogenität
• Biomasse-Ertrag
• Trockentoleranz

Genotypisierung:
• SNP-Chips
• GBS

Genomische Selektion
GEBV

Speed breeding
• SSD

Selektion auf hoch-
heritable Merkmale

Abschl. Prüfung
SORTE

Marker
Rht, Ppd, Lr, Sr, Yr

„Übliche“ Merkmale:
• Kornertrag
• Qualität
• Mehrfach-Resistenzen

Speed screening
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