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Die Ergebnisse bei Impatiens deuten darauf hin, dass sich die untersuchten Merkmale zwischen den
Standorten stérker unterscheiden als zwischen den Genotypen. Dies lasst darauf schlieBen, dass die
verabredeten Protokolle zur Pflanzenbehandlung und inshesondere zur Trockenstressapplikation nicht bei
allen Partnern konsequent angewendet werden konnten und noch einen zu groen Raum fir individuelle
Unterschiede an den verschiedenen Standorten lieRen. Neben der Wasser- und Néahrstoffversorgung haben
auch die Klimabedingungen an den einzeln Standorten variiert und somit die Heterogenitat der Bewertungen
gefordert haben. Klimaaufzeichungen zur Uberpriifung dieser Hypothese liegen nur von einzelnen
Standorten vor. Bei den Petunien wurden zusétzlich zu den Merkmalen Frischmassenreduktion,
Giehaufigkeit und Pflanzenschdden auch die Blitenzahl und ihre Reduzierung durch Trockenstres-
sapplikation erfasst. Ahnlich wie bei Impatiens unterschieden sich auch die im Test befindlichen Petunien-
Genoytpen in ihrem Ranking stark voneinander (Tabelle 3). Allerdings fallen bei der Bewertung die Sorte
*Veranda White’ durch viele niedrige Bewertungen (hohe Trockenstresstoleranz) und die Sorte *Odyssey’
durch viele hohe Bewertungen (niedrige Trockenstresstoleranz) auf. Zwischen den Standorten sind allerdings
auch bei diesem Merkmal erneut grofRe Unterschiede festzustellen.

Insgesamt hat sich auch bei den Petunien gezeigt, dass das Pflanzenwachstum und die gewahlten
Toleranzparameter Frischmassenreduktion, Blitenbildung und Schadintensitdt nach Trockenstress-
applikation stdrker durch die Bedingungen am Versuchsstandort als durch den Genotyp definiert werden.
Dieser Sachverhalt belegt erneut den groRen Einfluss der Standortbedingungen auf die Merkmalsauspragung
von Zierpflanzen und die Notwendigkeit von Produkttestungen an verschiedenen Standorten. Gleichzeitig
kann daraus geschlossen werden, dass Screeningprozesse mit einem Anspruch auf Reproduzierbarkeit zu
einer deutlich exakteren Definition und Einhaltung der Kultur- und Versuchsbedingungen zwingen als das
im Rahmen dieses Projektes realisiert wurde. Die gemessenen Unterschiede in der Nahrstoffversorgung der
Pflanzen und im Salzgehalt der Substrate beeinflussen bekanntermaRRen die Stressintensitit und damit auch
die Testbedingungen. Ahnliches gilt auch fur die bei diesem Projekt eingesetzten Boniturparameter. Beleg
hierfur sind die sehr unterschiedlichen Bewertungen der Pflanzenschéden an den einzelnen Standorten und
zwischen den Genotypen.

Neben den aufgefiihrten Ursachen kann man spekulieren, ob die genetischen Kontraste der gepriften Sorten
zu gering waren, um sie mit Hilfe eines einfachen Praxistestes aufzudecken. Weiterhin ist denkbar, dass die
Klimabedingungen und insbesondere die Einstrahlung am Ende der Differenzbehandlung die Intensitét der
Pflanzenschaden nach Trockenstressapplikation beeinflusst haben.
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Zusammenfassung

Die Entwicklung und Anwendung automatisierter Verfahren der nicht- oder minimal-invasiven Erfassung
von Eigenschaften und Merkmalen von Pflanzen er6ffnet neue Mdglichkeiten der Identifizierung genetischer
Faktoren, die pflanzliche Leistungen und Charakteristika bestimmen, der Untersuchung von
Umwelteinflissen auf die Merkmalsauspragung, der Selektion von Individuen oder Linien mit vorteilhaften
Eigenschaften aus grofRen Populationen, der Optimierung von Pflanzenproduktionsverfahren und des
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Erkennens neuer Nutzungsmdglichkeiten fir Pflanzen. Dieses wird durch die Entwicklung und Nutzung
praziser und von der menschlichen Wahrnehmung unbeeinflusste und (idealerweise) hochdurchsatzfahige
Messverfahren erreicht, mit deren Hilfe Eigenschaften genauer und fur wesentlich gréere Individuenzahlen
als mit bisherigen Methoden bestimmt werden kdnnen, bisher nicht zugéngliche Eigenschaften bestimmt
werden kdnnen und durch wiederholte Messungen in zeitlicher Abfolge dynamische Prozesse beobachtet
und quantifiziert werden kénnen. Dazu sind (neuartige) Sensor- und Detektionsverfahren zu entwickeln und
zu implementieren, Automatisierungsverfahren anzupassen und einzurichten, entsprechende Anlagen zu
entwickeln und zu installieren, in denen neben den Pflanzeneigenschaften simultan Umweltbedingungen
erfasst und/oder simuliert werden, geeignete experimentelle Verfahren zu entwickeln und wirkungsvolle
Datenanalysewerkzeuge zu etablieren und einzurichten.

Stichwdérter: Phanomik, Sensorik, Fernerkundung, Automatisierung, Umweltbeobachtung/-simulation,

Abstract

The development and use of automated procedures of non- or minimal invasive monitoring of plant traits and
features opens new opportunities for the identification of genetic factors determining plant characteristics
and performance parameters, for the investigation of environmental effects on trait expression, for the
selection of individuals or lines with preferred features from large populations, for the optimization of plant
production systems, and for the recognition of novel uses of plants. This is achieved through development
and application of precise and unbiased measurement procedures (not influenced by human perception),
which (ideally) are amenable to high-throughput approaches. They enable more accurate and much larger
scale investigations or screenings than hitherto possible, they allow the detection of features that previously
could not be assessed, and they offer access to monitoring and quantification of dynamic processes through
repeated measurements over time. To this end, (novel) sensor and detection systems have to be developed
and an implemented, automation procedures have to be adapted and established, corresponding facilities
have to be constructed and installed, which support monitoring and/or simulation of certain environmental
parameters (in addition to the measurement of plant features) and effective data analysis tools have to be
developed and implemented.

Keywords: Phenomics, sensorics, remote sensing, automation, environment monitoring/-simulation

Einleitung

Pflanzenphénotypisierung bezeichnet die Erfassung der Eigenschaften und Merkmale von Pflanzen
(pflanzlicher Phénotypen), die sich im Verlaufe der Individualentwicklung durch die Auspragung der
Erbinformation und die Einwirkung von Umwelteinflissen herausbilden. Die Etablierung und Verfugbarkeit
technischer Infrastrukturen und damit verbundener innovative Verfahren zur Pflanzenphénotypisierung sind
eine wichtige Voraussetzung fiir zukinftigen Erkenntnisgewinn in der gesamten Bandbreite der grundlagen-
und anwendungsorientierten Pflanzenforschung, fir die ErschlieBung neuer pflanzlicher Ressourcen und fur
die effiziente Anwendung und Nutzung neuer Informationen und Produktionsmittel. In der Grundlagen-
forschung schlief’t dies die umfassende Aufklarung von biologischen Prozessen und Ph&nomenen sowie von
Ursachen und Effekten biologischer Vielfalt ein. Im Bereich der anwendungsbezogenen Forschung werden
mit der Phanotypisierung innovative Moglichkeiten und fur die ErschlieBung und Nutzung neuer pflanzlicher
Ressourcen und fur die Entwicklung und Validierung pflanzenbiotechnologischer Ansétze erdffnet. In der
praktischen Pflanzenziichtung und der industriellen Pflanzenbiotechnologie sowie in der nachgelagerten
Pflanzenproduktion koénnen wesentliche Effizienz-steigerungen erzielt werden. Die Pflanzenphano-
typisierung stellt somit eine wichtige zukunftsorientierte Technologie-plattform fir die pflanzenbasierte
BioOkonomie dar. Eine mdglichst prazise und effektive Bestimmung der Architektur, der physiologischen
Leistungen, der stofflichen Zusammensetzung und der Reaktionen von Pflanzen auf Umwelteinfliisse ist eine
entscheidende Voraussetzung fiir
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e Identifizierung und Charakterisierung genetischer Faktoren, welche pflanzliche Merkmale und
Leistungen sowie das Reaktionsvermdgen von Pflanzen auf duRere Einfliisse bestimmen,

e  Erfassung und Untersuchung der Effekte von Umweltfaktoren auf die Entwicklung, das Wachstum und
die Leistungsféhigkeit von Pflanzen,

e Identifizierung von Pflanzenindividuen oder -linien, die besonders vorteilhafte Eigenschaften
aufweisen,

e  Entwicklung optimaler Produktionsbedingungen fiir Nutzpflanzen und
e  Erkennen neuer Nutzungsmaoglichkeiten fiir Pflanzen.

Auf Grund der enormen Fortschritte in der Genomanalyse und der Anwendung von neuesten DNA-
Sequenzierungs- und Typisierungsverfahren sind sehr umfangreiche Genotypinformationen von vielféltigen
pflanzlichen Modellorganismen (z.B. Atwell et. al., 2010) und wichtigen Kulturpflanzen (z.B. Huang et al.,
2010; Lai et al., 2010) verfiighar geworden und es besteht Zugang zu einer weiteren massiven Zunahme der
Kenntnisse zu Genomsequenz- und Kopiezahlvariation (z.B. Fu et al., 2010; Elshire et al., 2011; Springer et
al.,, 2009). Ferner bieten neben der Hochdurchsatznukleinsdureanalytik molekularbiologische und
biochemische Analyseverfahren als weitere “Omics’-Technologien Zugang zu tiefen Informationen im
Bereich der molekularen Ausprégung der Erbinformation auf der Ebene von RNA-, Protein- und
Metabolitprofilen (Transkriptom, Proteom, Metabolom) und erlauben Verfahren zur Detektion von
Wechselwirkungen zwischen molekularen Komponenten detaillierte Einblicke in regulative und
metabolische Netzwerke. Damit bestehen hoch effektive Mdglichkeiten der Aufklarung molekularer
Prozesse und der darin involvierten Faktoren, und durch Integration mit Genotypdaten Zugénge zur
Identifizierung von Genen und deren allelischer Variation, die urséchlich sind fur die Diversitat bzgl.
bestimmter pflanzlicher Eigenschaften (Langridge und Fleury, 2011) wie der Resistenz gegeniber
Pathogenen, Toleranz gegeniiber abiotischen Stressfaktoren, Entwicklungsprozessen wie der Bluhinduktion
oder Qualitatsparametern.

Um allerdings das Potenzial der sich durch Koppelungs- und Assoziationskartierung unter Nutzung der
immer umfangreicher verfligharen Genotypdaten eréffnenden Ansétze zur Identifizierung der fur komplexe
morphologische und/oder physiologische Eigenschaften sowie komplexer Wechselwirkungen mit der
Umwelt verantwortlichen Gene (und deren Variation) verfolgen zu kdnnen, sind neue Verfahren der prézisen
Erfassung von Eigenschaften im Hochdurchsatz erforderlich (Heard et al., 2010; Kolukisaoglu und Thurow,
2010). Dabei ist es nicht nur nétig einzelne Parameter in hoher Prazision zu einem bestimmten Zeitpunkt
(z.B. einem bestimmten Entwicklungs- oder Reifestadium) fiir eine groe Zahl von Individuen bestimmen zu
kénnen, sondern es bedarf der Messung vielfaltiger relevanter Parameter, um die Ursachen flr die
Ausbildung komplexer biologischer Phanomene aufkldren zu kénnen (Houle et al., 2010). Dabei ist zu
berlicksichtigen, dass sich die Eigenschaften von Individuen (ihr Phadnom als Gesamtheit aller
Eigenschaften) durch komplexe Wechselwirkungen zwischen ihren genetischen Faktoren und den sie
beeinflussenden Umweltfaktoren im Verlaufe ihrer Entwicklung ergeben und Umweltfaktoren dabei Einfluss
auf die Auspragung von Eigenschaften im genetisch bestimmten Rahmen nehmen, die Individuen jedoch
ihrerseits ihre Umwelt modifizieren und dass entscheidende Riickkopplungen zwischen diesen Interaktionen
bestehen (Konzept der Genotyp-Umwelt-Phénotyp-Karten, Houle et al., 2010). Daher sind mehrfache
Messungen vielféltiger Parameter wéhrend der Individualentwicklung erforderlich, um die (ggf. individuell
unterschiedliche) Dynamik der Prozesse und der Wechselwirkungen berticksichtigen zu kénnen. Neben der
Anforderung Messungen vielféltiger Parameter in hoher Prézision und hohem Durchsatz durchfiihren zu
kénnen, ist es daher darliber hinaus nétig nicht- oder minimal-invasive Methoden zum Einsatz zu bringen,
sodass die wiederholte Untersuchung der selben Individuen méglich ist. Phénotypisierung (Phenomik)
bezeichnet somit die (Entwicklung und) Anwendung von Verfahren zur Erfassung hoch-dimensionaler
Merkmalsdaten gesamter Organismen auf unterschiedlichen raumlichen und zeitlich Skalen (Furbank, 2009).
Diese Verfahren finden wie oben erwahnt Anwendung in einer groen Bandbreite von Nutzungen und sie
bedirfen damit der Implementierung fiir Analysen von der Zell- tber die Organ-, Gesamtpflanzen- bis zur
Bestands-Ebene und fir die Kultur von Pflanzen unter kontrollierten Anzuchtbedingungen, in denen
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bestimmte Umweltsituationen hoch reproduzierbar dargestellt werden kdnnen und gezielt entscheidende
Parameter variiert werden kdnnen, und andererseits fur die Pflanzenkultur unter natirlichen (variierenden)
Bedingungen (im Feld). Auf Grund der entscheidenden Bedeutung der Umweltfaktoren, die auf die
beobachteten/analysierten Pflanzen einwirken, ist es essentiell neben den Pflanzenmerkmalen auch die
lokalen (pflanzennahen) Umweltparameter simultan zu messen und in die Modellierung der beobachteten
Prozesse einzubeziehen. Entsprechend der dargestellten Anforderungen stellen sich fiir die Entwicklung und
Etablierung der Pflanzenphénotypisierung Herausforderungen in vielfaltigen Bereichen:

e  Entwicklung, Anpassung und Implementierung von Sensor- und Detektionstechniken fur vielféltigste
Eigenschaften, die idealerweise nicht-invasiv sind und gleichzeitig fir den Hochdurchsatz geeignet
sind,

e  Entwicklung, Optimierung und Nutzung von Automatisierungsverfahren mit deren Hilfe hohe Zahlen
parallel oder sequenziell analysierter Individuen und wiederholte Untersuchungen derselben Individuen
ermdglicht werden kénnen,

. Installation der Sensoren und Automatisierungen in unterschiedlichsten Anlagen/Plattformen gekoppelt
mit Umweltmonitoring (z.B. im Feld) und/oder Umweltsimulation (z.B. in Expositionskammern),

e  Etablierung von spezifischen experimentellen Untersuchungsverfahren und Definition entscheidender
(und moglichst effektiv bestimmbarer) Messparameter, um genetische Variation bzgl. wichtiger
Merkmale und/oder deren Auspréagung unter bestimmten Umweltbedingungen effizient zu erfassen,

e  Entwicklung, Optimierung und Einrichtung von Datenanalyseverfahren, die es ermdglichen aus den
Messdaten die fiir die jeweilige Fragestellung relevanten Informationen zu extrahieren und die geeignet
sind mit hochdimensionalen Datensétzen (von begrenzten Individuenzahlen) umzugehen,

. Integration der phanomischen Daten mit genomischen (Genotyp) und molekularen / biochemischen
("Omics’-) Daten und Einrichtung und Nutzung von Modellierungsmethoden, die es erlauben die
hierarchischen, zeitlichen und rdumlichen Ablaufe und Wechselwirkungen aufzuklaren, die zur
Ausbildung bestimmter Eigenschaften fuhren.

GemaR der Anforderungen nicht-destruktive Methoden einzusetzen, mit denen wiederholte Messungen der
selben Individuen oder Bestdnde in hohem Durchsatz erfolgen konnen, bieten sich besonders optische
Datenaufnahmeverfahren fir die Phé&notypisierung oberirdischer Pflanzenbereiche an. Diese reichen von
automatisierten elektronischen Farbbildaufnahmesystemen des gesamten sichtbaren Spektralbereichs (z.B.
Granier et al., 2006; Walter et al., 2007; Reuzeau et al., 2006; Meyer et al., 2010; www.lemnatec.de) zur
Bestimmung von Blattflachen, projezierten Flachen des Sprosses oder PflanzengroRen (Wachstums-
beobachtung) sowie Pigment-/Farbverteilungen oder von Fluoreszenzsignalen (z.B. Jansen et al., 2009) zur
Detektion von Chlorophyll und anderen Fluorophoren, tiber Aufnahmen in nahen (z.B. Seelig et al., 2008,
2009) oder mittleren (z.B. Jones et al., 2009) Infrarotbereichen zur Erfassung von Wassergehalten bzw.
Oberflachentemperaturen, bis zu Multi- und Hyperspektralanalysen (z.B. Rascher et al., 2010; Winterhalter
et al., 2011a, 2011b), mit deren Hilfe Indexwerte fiir diverse Charakteristika (z.B. Wasser- oder
Néhrstoffversorgungsstatus, photosynthetische Aktivitat) ermittelt werden konnen. Die breite Spanne der
Anwendungsbereiche optischer Verfahren reicht dabei von der mikroskopischen Ebene (z.B. Ihlow et al.,
2008) bis zur Fernerkundung unter Nutzung von Beobachtungstiirmen, Flugzeugen oder Satelliten (z.B.
Zarco-Tejada et al., 2009; Pieruschka et al., 2010; Gomez et al., 2011).

Fir die Wurzelbeobachtung sind optische Verfahren eingeschrankter fiir die Erfassung von Strukturen an
Oberflachen (z.B. in Wurzelkésten, Johnson et al., 2001) oder in kinstlichen (durchsichtigen) Substraten
bzw. Anzuchtverfahren anwendbar (z.B. Nagel et al. 2009; Iyer-Pascuzzi et al., 2010; Zhu et al., 2011). Zu
3D Darstellung von Wurzeln im Boden gewinnen daher durchdringende Methoden wie Réntgen-CT (z.B.
Tracy et al., 2010) oder Magnetresonanztomographie (MRI, z.B. Jahnke et al., 2009) groRe Bedeutung, die
gegenwaértig allerdings nur fur einen begrenzten Durchsatz geeignet sind. MRI ldsst sich mit
Positronenemissionstomographie (PET) kombinieren, die zur Lokalisierung *C-markierter gefiitterter
Substanzen und damit fir wichtige physiologische Untersuchungen genutzt werden kann (Jahnke et al.,

Julius-Kuhn-Archiv, 433, 2011 43



Erstes Symposium Zierpflanzenziichtung

2009). Jingste Entwicklungen im Bereich der Kernspinresonanzspektroskopie (NMR) und MRI erlauben
Uber die nicht-invasive 3D-Darstellung von Strukturen und Geweben bestimmter Pflanzenteile oder Organe
(z.B. Samen) hinaus die (nicht-destruktive) quantitative Erfassung von bestimmten Substanzen oder
Substanz-gruppen in hohem Durchsatz (z.B. Lipide, Proteine, Kohlenhydrate oder individuelle Metabolite
wie Saccharose, Alanin) oder, in niedrigem Durchsatz, deren rdumliche Verteilung (Borisjuk et al., 2011).
Ferner kénnen mittels MRI dynamische Veranderungen der raumlichen Verteilung individueller *C
markierter (gefiitterter) Substanzen beobachtet werden (Melkus et al., 2011; Rolletschek et al., 2011) und
damit Substanz-spezifische Transport- und Akkumulations- bzw. Abbau-Prozesse in vivo verfolgt werden.

Die hoéchst umfangreichen, komplexen und multidimensionalen Datensétzen, die mit Hilfe der 0.g. Verfahren
gewonnen werden, bedirfen nicht nur individuell angepasster und optimierter Datenanalyseverfahren (z.B.
Biskup et al., 2009; Nagel et al., 2009; Hartmann et al., 2011) sondern dariiber hinaus sind Datenbank-,
Management-, Integrations- und Visualisierungssysteme fiir die erhobenen Pflanzen-bezogenen Daten (z.B.
Junker et al., 2006; Klukas und Schreiber, 2010; Mehlhorn und Schreiber, 2011; Rohn et al., 2011) und die
Experiment-Metadaten (z.B. Hannemann et al., 2009) erforderlich, die es erlauben relevante Informationen
abzuleiten und entscheidende Beziehungen zwischen verschiedenen Parametern und Merkmalen zu
detektieren.
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Zusammenfassung

Die Stammgrundfaule (Cylindrocladium scoparium) ist eine der wichtigsten pilzlichen Erkrankungen bei der
Topfazalee (Rhododendron simsii). Fur die Resistenzevaluierung sollten geeignete Biotests erarbeitet
werden, die es ermdglichen, eine grofRe Anzahl von Genotypen prifen zu kénnen. Biotests mit Blattern und
Triebspitzen wurden entwickelt und ein digitales Bildanalysesystem zur Auswertung genutzt. Zur
Verifizierung der Biotests diente ein Jungpflanzentest unter Gewéchshausbedingungen. Alle drei
Testmethoden zeigten eine gute Reproduzierbarkeit, jedoch Kkorrelierten die Biotests nur untereinander und
nicht mit dem Jungpflanzentest. Sowohl hoch anféllige als auch tolerante Genotypen (R60, R114 und R120)
lieBen sich mit allen drei Testmethoden nachweisen. Eine Resistenz gegen C. scoparium wurde nicht
gefunden. Mit der digitalen Bildanalyse steht fur das Wirt-Pathogen—System Rhododendron-
Cylindrocladium in Kombination mit dem Triebspitzentest eine gut adaptierte, zerstdrungsfreie
Evaluierungsmethode zur Verfligung. Ergebnisse des Triebspitzentests sollten mit einem Test ganzer
Pflanzen wie z.B. bewurzelter Stecklinge verifiziert werden.

Stichwdrter: Rhododendron, Cylindrocladium, Resistenz, Biotest
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