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Abstract

Information Techonology and Bioinformatics in Plant Breeding Present-day plant breeding is
not only characterized by the close connection between traditional and modern plant-
breeding techniques, but more and more by the increasing use of IT-systems resp. bioinfor-
maticsystems.

In this field, many specific tools have been developed to generate and handle the rapidly in-
creasing amount of available data, like plant breeding data bases, analyze-tools, systems for
laboratory information management (LIMS), Mobile Computing, Biocomputing systems,
Digital image processing etc..

A brief overview over some bioinformatic applications of KWS, one of the world’s leading
plantbreeding companies, illustrates the benefits, but it also demonstrates, that certain limita-
tions, mostly arising from the increasing complexity of the systems, have to be taken into con-
sideration.

1 Einleitung

Das Bild der modernen Pflanzenzlchtung wird zunehmend durch den Einsatz der Informati-
onstechnologie gepragt. Die vielfaltigen Moglichkeiten der Informationsspeicherung und
-auswertung nehmen heute einen herausragenden Stellenwert im gesamten Zichtungsumfeld
von der Versuchsplanung uber die Selektion bis hin zur Erfassung, Auswertung und Abspei-
cherung von Qualitatsdaten ein. Dazu liefert die Genom- und Zuchtungsforschung molekular-
genetische Methoden, die dem Ziichter vollig neue Informationen er6ffnen. Flankiert werden
die verschiedenen spezifischen Anwendungen durch Systeme zum Management der im Labor
gewonnenen Qualitatsdaten, durch Methoden der Digitalen Bildverarbeitung, durch Mobile
Datenerfassungsgerdte (MDEs) etc. Hinzu kommen Kommunikationsmedien wie Internet /
Intranet, Mailsysteme fiir den weltweiten Datenaustausch, Office-Anwendungen etc., deren
Funktionalitat heute als nahezu selbstverstandlich vorausgesetzt wird - dabei leisteten samtli-
che Anwendungen noch vor wenigen Jahren einen Bruchteil dessen, wozu sie heute in der
Lage sind.

Dieser Gesamtkomplex der ztichterischen Informationsverarbeitung wird im Forschungsum-
feld der KWS unter dem Begriff der Bioinformatik zusammengefalit. Diese Begriffsdefinition
geht damit deutlich tber die ,,klassische” Auslegung hinaus, die i.d.R. den Focus auf die Mo-
lekularbiologie setzt. Vereinfacht gesagt beinhaltet Bioinformatik das Sammeln, Analysieren,
Speichern und Nutzen biologischer Informationen zu zuchterischen Zwecken. Ziel ist die
durchgéngige datentechnische Unterstlitzung der Zuchtprozesse vom Feldversuchswesen bis
zur Biotechnologie. Wie vielschichtig dieses Gebiet tatséchlich ist, wird im folgenden anhand
ausgewabhlter ,,Bausteine” der Bioinformatik dargestelit.

2 Zuchtdatenmanagement am Beispiel der Zuckerribe

Der prinzipielle Ablauf des Zuckerriiben-Zichtungsprozesses erscheint auf den ersten Blick
Uberschaubar: Aus vorhandenem Ziichtungssaatgut werden nach bestimmten Kriterien Kreu-
zungspartner ausgewéhlt, die in Feldversuchen angebaut werden. Mittels Bonituren und labor-
technischer Untersuchungen wird die Qualitét jeder Generation ermittelt, und zwar sowohl die
des Saatgutes (Keimfahigkeit, Gewicht etc.) als auch die der daraus produzierten Pflanzen
bzw. Rlben (z.B. Zuckergehalt, Resistenzeigenschaften, Schossverhalten etc.). Die gewonne-
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nen Daten flieRen wieder ein in die nachfolgende Versuchsplanung. Am Ende eines solchen

Prozesses steht idealerweise die Produktion reinerbiger Vater- und Mutterlinien, aus denen

schliellich Hybridsaatgut fir den Verkauf in groBen Mengen produziert wird.

Dieses Prinzip stellt jedoch einen Gesamtprozess dar, der in der Realitat derart komplex ist,

dass eine Abwicklung ohne Datenverarbeitung vollig undenkbar ware. Die Vielzahl von

Zuchtungszielen und -methoden, Qualititsuntersuchungen, VVersuchsstandorten und -varianten

resultiert in einem sehr hohen Datenvolumen, das nur mit einem hoch angepassten, leistungs-

fahigen Datenbanksystem zu bearbeiten ist. Folgende Faktoren sind entscheidend fur die

Komplexitat:

e Allein flr die Zuckerribenziichtung werden Informationen von mehreren hunderttausend
Kreuzungsnachkommen zusammengefthrt.

e Samtliche Informationen zu einem bestimmten Saatgutposten uber Abstammungen,
Qualitaten, Standorte, Versuchsdesign etc. missen dem Ziichter zugénglich sein. Hierbei
ist auch zu berlcksichtigen, auf welche Art und Weise Elternpflanzen entstanden sind
(aus Saatgut, aus Pflanzenteilen etc.).

e Wesentlich fur die optimale Selektion ist die Tatsache, dass auch die Qualitatsinformatio-
nen aller Vorgéangergenerationen zur Verfugung stehen.

e Fir die Versuchsplanung miissen Informationen dariiber einbezogen werden, welche Ver-
suchsflachen an welchen Standorten zur Verfiigung stehen. Diese fur das Versuchsdesign
erforderlichen Daten werden in anderen Systemen vorgehalten und via Schnittstelle abge-
glichen.

e Mit einer Schnittstelle zum Lagerverwaltungssystem wird gepruft, ob fur geplante Versu-
che Gberhaupt gentigend Versuchssaatgut vorhanden ist (Bestandsfiihrung). Bei nicht aus-
reichender Saatgutmenge missen die im System als PlangréRen angelegten Versuche
schnell angepasst werden kdnnen.

e Samtliche im Verlauf eines Jahres anfallenden Arbeiten missen im System abgebildet
sein. Hierzu gehort zum Beispiel die Einspielung von Boniturdaten, die i.d.R. mittels Mo-
biler Datenerfassungsgerate erfasst werden.

e Bei bestimmten Zichtungsstufen besteht nur wenig Zeit zwischen Anlieferung des Saat-
guts, Aufbereitung, Einlagerung und Einsatz im folgenden Zuchtprogramm.

e Es miussen unterschiedlichste Druckjobs angesteuert werden (Listen fur die Entnahme aus
dem Lager, Beschriftung von Titen fiir das Saatgut, Drill-Listen fiir die Aussaat auf dem
Feld, Etiketten fir Kreuzungen, Boniturlisten, Ergebnislisten etc.).

e Die statistische Auswertung der Versuchsdaten (Varianzanalysen, Mittelwertberechnun-
gen etc.) erfolgt ebenfalls in speziellen Software-Modulen (z.B. Plabstat). Auch hier wird
der Datentransfer tber entsprechende Schnittstellen gewahrleistet.

e Zudem tritt das Datenbanksystem an die Stelle des Zuchtbuches, mit dem der Zuchtpro-
zess fur offentliche Prifstellen transparent gemacht wird.

Den Kern dieses Gesamtsystems - eine Integrierte Zuchtdatenbank - hat KWS in den vergan-
genen Jahren fir die Zuckerriibenziichtung neu aufgebaut. Das neue System wurde individuell
entwickelt, da es auf dem Markt keine Software gibt, mit der die komplexen Ziichtungspro-
zesse und die spezifischen Anforderungen der Ziichter abgebildet werden kénnen. Eine be-
sondere Herausforderung aus IT-Sicht ist die durch die Komplexitat beeinflusste Performance
eines solchen Systems: Bei Abfragen missen die angeforderten Daten iber mehrere Genera-
tionen konsequent auf Konsistenz gepriift werden. Hierfir ist eine Vielzahl von Plausibilitéts-
prifungen erforderlich, die idealerweise ohne nennenswerte Antwortzeiten im Hintergrund
abgearbeitet werden sollten.

Vor allem muss die Zuchtdatenbank fiir einen schnellen, bilateralen Datentransfer mit anderen

Systemen ausgelegt sein (Abb. 1). So muss z.B. Saatgut, bevor es im Feldversuch eingesetzt

wird, nach bestimmten Verfahren aufbereitet werden, anschlieBend ist der Versand aus dem

140



Lager an die jeweiligen Ziichtungsstandorte abzuwickeln. Dazu sind Bestande zu prifen und
Auftrage verschiedener Zuchter zu koordinieren. Abhangig von Parametern wie Zuchtstufe,
Aufbereitungsart, Standort etc. kdnnen Saatgutposten desselben Genotyps unterschiedliche
Identifizierungsnummern zugeordnet werden. Die flr die verschiedenen Aufgaben eingesetz-
ten Applikationen werden tber Schnittstellen abgeglichen, so dass dem jeweiligen Bearbeiter
alle relevanten Informationen zu einem Saatgutposten zur Verfiigung stehen, unabhangig da-
von, in welchem System die entsprechenden Daten gehalten werden.

Letztendlich kann erst durch eine sinnvolle Vernetzung der Daten fiihrenden Systeme gewéhr-
leistet werden, dass dem Zichter samtliche relevanten Informationen zur Verfligung stehen
und der ZiichtungsprozeR so effektiv wie moglich abgewickelt wird.
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Abbildung 1: Wesentliche Bausteine der Zuchtdatenverwaltung Zuckerriibe

3 Labor- Informationsmanagement

Labortechnische Untersuchungen sind sowohl flr das Qualitdtsmanagement bei der Produkti-
on von Verkaufssaatgut als auch im Zichtungsprozess von tiberragender Bedeutung. In Quali-
tatsuntersuchungen werden z.B. Saatguteigenschaften wie Keimfahigkeit, 1000-Korn-Masse,
Einkeimigkeit, Vitalitat usw. untersucht - viele Priifungen sind von den amtlichen Sortenzu-
lassungsstellen (Bundessortenamt) ohnehin vorgeschrieben. Mittels chemischer Analysen
(HPLC, Elektrophorese etc.) werden Inhaltsstoffe, Hullmassenqualitdt, Homozygotie, Ploi-
diestufe etc. untersucht.

Auch dieser Bereich der Pflanzenziichtung ist durch ein stetig wachsendes Mengengerust ge-
kennzeichnet. Um einen hohen Durchsatz an Untersuchungen bei gleichbleibender Qualitat
gewaéhrleisten zu koénnen, ist es erforderlich, die Laborprozesse durch IT-gestiitztes Datenma-
nagement zu unterlegen. Entsprechende, von verschiedenen Herstellern angebotene Labor-
Informations-Management-Systeme (LIMS) beinhalten meist zahlreiche Standard-Features,
mussen aber immer an die spezifischen Laborbedingungen angepasst werden. Sind die Pro-
zesse erst abgebildet und die Laborgerate integriert, bietet ein LIMS entscheidende Vorteile:

e Erfassung und Ablage aller Labordaten in einer Datenbank
e Gewibhrleistung einer ltickenlosen Probenverfolgung

141



Geregelte Zugriffsrechte fiir alle Nutzer

Hoherer Durchsatz durch Zeitersparnis bei der Datenerfassung
Maglichkeiten der Datensichtung / -auswertung

Elektronische Schnittstellen zur Auftrags- und Datenerfassung
Qualitatsverbesserung durch Sicherheit vor Ubertragungsfehlern
Integriertes Bestellsystem fiir Untersuchungsmaterialien

Das Prinzip eines solchen LIMS-gestiitzen Ablaufs veranschaulicht Abbildung 1: Werden
Qualitatsuntersuchungen unternehmensintern in Auftrag gegeben, so erfolgt dies ausschliess-
lich Uber das LIMS. Im System sind die fur die verschiedenen Untersuchungen erforderlichen
Arbeitsschritte hinterlegt. Parallel zur Auftragserfassung wird die zu untersuchende Probe
zum Labor geschickt. Der gesamte Prozess erfolgt Barcode-gestutzt, so dass die Informatio-
nen der jeweiligen Probe eindeutig zugeordnet werden konnen. Die Analysegeréte im Labor
sind ebenfalls in Gesamt-Prozess integriert: Jede Analysestation ist mit einem Datenerfas-
sungsgerat ausgestattet. Vor Untersuchung einer Probe beschrénkt sich die administrative
Arbeit auf das Einscannen des Barcodes an der Probe. Die gewonnenen Ergebnisdaten wer-
den Uber Schnittstellen zurtick in das LIMS ubertragen. Hier kdnnen sie dann vom Auftragge-
ber abgerufen werden. Mit dem System kann zudem luickenlos verfolgt werden, welche Ar-
beitsstationen eine Probe bereits passiert hat.

Auch in anderen Bereichen mit intensivem Einsatz von Laborgeréten, z.B. in der Gewebekul-
tur, wird LIMS zur Unterstiitzung der Arbeitsabldufe eingesetzt.

Durch die Optimierung der Datenflisse bei Labor-Arbeitsablaufen und die sofortige Verflg-
barkeit der Ergebnisse hat das bei KWS eingesetzte LIMS Nautilus von Thermolab Systems
erheblich zur Optimierung des Zuchtungsprozesses beigetragen und wird durch sukzessive
Implementierung von Schnittstellen an weitere Systeme immer mehr an Bedeutung gewinnen.
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Abbildung 1: Prinzip des Labor-Informations-Management-Systems zur Unterstiitzung der
Probenanalyse
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4 Biocomputing und Marker-Technologie

Das Biocomputing, d.h. die informatorische Verarbeitung von DNA-Sequenzdaten und die
Markerentwicklung und -nutzung, entwickelt sich zu einem immer wichtigeren ztichterischen
Werkzeug. Marker - so die allgemeine Definition - erméglichen es, beliebige Individuen einer
Population exakt zu beschreiben und damit von anderen Individuen abzugrenzen. Das Ziel:
die Untersuchung von Pflanzen auf molekularer Ebene dahingehend, ob bestimmte Eigen-
schaften (z.B. Krankheitsresistenz) vererbt wurden. Ein wesentlicher Vorteil: Jungpflanzen
kdnnen in einem sehr friihen Stadium auf das VVorhandensein von Merkmalen geprift werden.
Dies kann im gesamten Zuchtungsablauf zu erheblicher Zeiteinsparung und zur Optimierung
des Zuchtungserfolges flhren.

Zur Markerentwicklung werden zunédchst im Labor extrahierte Sequenzen von DNA oder
Aminosduren in 6ffentlichen oder lizenzierten Datenbanken mit bereits bekannten Sequenzen
verglichen. Wird festgestellt, dass eine Sequenz in anderen Organismen mit bestimmten z(lich-
terisch relevanten Eigenschaften korreliert, so schlielen sich weitere Untersuchungen an, in
denen Uberpruft wird, ob sich dieses ,,Kandidatengen* auch bei der untersuchten Kulturpflan-
ze zu einem Marker weiterentwickeln lasst, der schlieRlich in der Zichtung eingesetzt werden
kann (Abbildung 2, links). Hierbei kommen neben molekularbiologischen Verfahren auch
komplexe statistische Untersuchungen zum Einsatz. Ein wesentlicher Schwerpunkt ist die
abschlieBende Verifizierung in Feldversuchen. Hier werden die Genotyp-Phanotyp-
Interaktionen gepruft, d.h., die Pflanzen aus der spaltenden Nachfolgegeneration werden zu-
nachst phanotypisch auf die gesuchten Eigenschaften tberprift, anschlieBend wird untersucht,
ob der jeweilige Phanotyp mit einem Marker eng korreliert bzw. gekoppelt ist. Die so gewon-
nenen Markerdaten bzw. die daraus abzuleitenden ziichtungsrelevanten Informationen werden
schlieBlich in speziellen Datenbanken abgelegt, um sie den Ziichtern zugénglich zu machen.
Um die Vielzahl der o6ffentlichen oder lizenzierten Datenbanken, in denen Sequenzdaten ar-
chiviert sind, optimal nutzen zu kdnnen, bieten diverse Unternehmen wie Biomax (Munchen),
Lion Bioscience (Heidelberg) oder Informax (US) spezielle Dienstleistungen an. Diese bein-
halten in der Regel das Betreiben bzw. Aggregieren der Datenbanken sowie die laufende Wei-
terentwicklung der zugehdrigen Analysesoftware, denn es bedarf effektiver Abfragealgorith-
men, um die Informationen nutzen zu kdnnen. Zlchtungsinstitutionen nutzen den Service, um
z.B. mittels Ahnlichkeitsanalysen (sog. Homologievergleiche) in den éffentlichen Sequenzda-
tenbanken Informationen zu unbekannten Genen zu finden.

Dieser Bereich veranschaulicht die stetig wachsende Verzahnung von klassischen und moder-
nen Zuchtungsmethoden und den Einfluss der Informationstechnologie auf den Zlchtungs-
fortschritt. Neben der Optimierung der labortechnischen Untersuchungen ist es vor allem die
Datenverarbeitung, die eine Hochdurchsatz-Analyse uberhaupt erst ermdglicht.
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Abbildung 2: Prinzipieller Ablauf der Sequenzanalyse bis zur Markerentwicklung (links) und
Einordnung von Sequenzanalyse und Markertechnologie in den Zichtungsprozess (rechts).

5 Weitere Bausteine der Bioinformatik

Neben der stetig wachsenden Menge an Informationen aus dem direkten Ziichtungsumfeld
steigt auch im F&E-Bereich die Fille an Sekundarinformationen, auf die man mdoglichst ef-
fektiv zugreifen kdnnen muR. Hierbei bietet die moderne Informationsverarbeitung sehr guns-
tige Voraussetzungen, wie an einigen Beispielen veranschaulicht werden kann:

e Internet und Mail: Mit der rasanten Ausbreitung des Internets und der steigenden Ge-
schwindigkeit der Dateniibertragung ist die Bedeutung des Internets fur die Informations-
beschaffung erheblich gestiegen. Die Mdglichkeit, Daten nahezu ortsunabhéngig auszu-
tauschen, fuhrte dazu, dass sich das Internet innerhalb weniger Jahre zu einem der
wesentlichen Recherchemedien etabliert hat. Zudem besteht die Mdoglichkeit des
Informationsaustausches in Fachgruppen, die teilweise Offentlich zugénglich sind,
teilweise geschlossenen Benutzergruppen vorbehalten sind. Auch die ,klassische
Literaturrecherche vereinfachte sich wesentlich, seit man via Internet Zugang zu
offentlichen Bibliotheken hat. Der Datenaustausch per Mail kann mittlerweile als
selbstverstandlich angesehen werden. Groupware-Anwendungen wie Lotus Notes bilden
hier eine wesentliche Basis zur schnellen Informationsiibermittlung innerhalb einer
internen Arbeitsgruppe, zwischen verschiedenen Zuchtstationen oder mit externen

e Pateabanken fur Informations- und Projektmanagement: Bei der Abwicklung von
Projekten wird - nahezu unabhdngig von Art und Inhalt - eine Vielzahl von Informationen
generiert, die idealerweise nicht redundant und fir alle Beteiligten schnell verfiigbar be-
reitgestellt werden sollen. Auch hier lassen sich Systeme wie Lotus-Notes sinnvoll einset-
zen. Protokolle, To-Do-Listen, Projektplane, beschreibende Dokumente, Tabellen, Bilder
etc. werden dabei in einer zentralen Datenbank abgespeichert, auf welche die Beteiligten
mit Zugangsberechtigung zugreifen kdnnen. Komfortable Datenbank-Optionen wie Voll-
textsuche, Filterfunktionen etc. erleichtern die Informationsverwaltung. Groupware-
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Datenbanken lassen sich auch fir weitere Anwendungsgebiete wie Literaturverwaltung,
Patentverwaltung etc. sehr gut einsetzen.

o Digitale Bildverarbeitung: Auch in der Pflanzenzlichtung werden Methoden der Digita-
len Bildverarbeitung vermehrt angewendet. Einsatzbereiche wie Feldaufgangszéhlungen
im Freiland oder diverse Qualitatsprufungen, in denen dhnliche Objekte ausgezéhlt oder
auf das Vorhandensein bestimmter Objekte Uberprift werden, bieten - wie in anderen
Fachrichtungen auch - noch enormes Entwicklungspotential, wéhrend andere Anwendun-
gen bereits etabliert sind. So kdnnen mittels Digitaler Bildverarbeitung im Rahmen von
Qualitatsuntersuchungen Formparameter von Zuckerriben bestimmt werden. Dazu wer-
den die Rlben fotografiert, anschlieend werden die Bilder mit einer individuell entwi-
ckelten Software ausgewertet. Die Ergebnisdaten (Kopfanteil, Lange etc.) werden dann
wiederum in die Integrierte Zuchtdatenbank tberfuhrt, so dass sie den Zichtern zur Ver-
fugung stehen. Welche Mdglichkeiten sich hier langfristig bieten, ist gegenwaértig schwer
abzuschéatzen. Angesichts der stetig wachsenden Leistungsfahigkeit von Hard- und Soft-
ware ist aber zu erwarten, dass dieser Bereich kilinftig weiter an Bedeutung gewinnen
wird.

e Gewachshaus- und Klimadatenmanagement: Betrachtet man Bioinformatik im Sinne
von datentechnischer Unterstiitzung der Zuchtprozesse, so lasst sich das Spektrum noch
deutlich ausweiten, z.B. auf das Klimadatenmanagement: Um den Einflu} der Standort-
faktoren auf die Pflanzenqualitdt bewerten zu kénnen, ware es ideal fir den Zuchter,
wenn er zusétzlich zu den in der Zuchtdatenbank hinterlegten Qualitatsinformationen
auch samtliche Informationen zu den jeweiligen Standort- bzw. Klimabedingungen nut-
zen konnte. Die Mel3verfahren fir Einstrahlung, Luftzustand etc. sind etabliert, aber - bei
entsprechender MeRqualitét - teuer, vor allem aber zieht die Aufbereitung und Interpreta-
tion der gewonnenen Meldaten einen nicht unerheblichen Arbeitsaufwand nach sich.
Hinsichtlich der Kulturfuhrung im Gewadchshaus ist festzuhalten, dafl moderne Klimare-
gelsysteme heute zwar eine sehr hohe Regelgute aufweisen, sie sind aber haufig in Bezug
auf die Auswertemdglichkeiten beschrankt. So muss das bei KWS eingesetzte Klimare-
gelsystem um eine Klimadatenbank ergénzt werden, in welche die generierten Klimada-
ten automatisch tibertragen werden. Erst die datenbank-spezifischen Werkzeuge ermdgli-
chen schliellich Auswertungen der Versuchsdaten in einem zufriedenstellenden Umfang.
Mittelfristig ist hier zu prifen, inwieweit eine Anbindung der Klimadatenbank an die In-
tegrierte Zuchtdatenbank sinnvoll ist.

6 Ausblick

Bei Betrachtung der zlichterischen Bioinformatik lassen sich deutliche Parallelen zu anderen
IT-Einsatzbereichen ziehen: Einerseits steigt - dank IT-gestutzter Verfahren - die Menge an
verfiigharen, hochwertigen Informationen standig und immer schneller an, und viele Arbeits-
ablaufe werden erheblich verbessert. Auch ist die Leistungsfahigkeit moderner Rechnersys-
teme langst kein begrenzender Faktor mehr, und durch eine weitestgehende Standardisierung
von Schnittstellen kann der Datenaustausch zwischen verschiedenen Systemen erheblich ver-
einfacht werden.

Andererseits mussen fur die Bearbeitung und Auswertung der gewonnenen Informationen
immer wieder neue IT-Applikationen entwickelt werden, mit deren Umgang sich die Anwen-
der vertraut machen missen. Damit steht man bei der Entwicklung von Informationssystemen
immer starker (und immer héaufiger) vor dem Konflikt, komplexe Prozesse moglichst umfas-
send in einem System abzubilden, das trotzdem fir Anpassungen und Entwicklungen offen
bleibt, fehlerunanfallig und unkompliziert zu handhaben ist. In der Bewdltigung dieser Pro-
bematik liegt moglicherweise eine der wesentlichen Herausforderungen der ziichterischen
Bioinformatik.
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