1 Zusammenfassung

Quinoa ist eine alte Kulturart mit hoher Anpassungsfahigkeit und einem hohen
Erndhrungswert. Fur die Ziichtung neuer Sorten, die an einen Anbau im nérdlichen Europa
angepasst sind, ist ein Verstandnis der Bluhgenetik und anderer agronomischer Eigenschaften
unerlailich.

In dieser Studie wurde die genotypische und phénotypische Variation innerhalb der Art
Chenopodium quinoa untersucht. Ich flihrte zunachst ein Klimakammerexperiment mit 276
Quinoa-Herkunften durch, um das Bluhverhalten unter Kurz- und Langtagbedingungen zu
untersuchen. Dabei beobachtete ich eine hohere Variation unter Langtagbedingungen. Die
Mehrzahl der Akzessionen zeigte eine ,,Kurztagantwort™ (67,4%), d.h., die Pflanzen bliihten
signifikant friiher unter Kurztagsbedingungen.Dagegen blihten nur 7,6% der Herkunfte
signifikant friiher unter Langtagbedingungen.

Dann sudierte ich die homologen Gene der wichtigsten Bliihzeitpunktregulatoren, der
Arabidopsisgene FLOWERING LOCUS T (FT) und CONSTANS (CO), in Quinoa. Ich
identifizierte 24 FT und sechs CO Homologe. Auf der Grundlage der grofiten Homologie zu
den Zuckerriibengenen BvFT1 (Blihrepressor) und BvFT2 (Bluhaktivator) selektierte ich
sechs CqFT und sechs CqCOL Gene flr eine Expressionsanalyse. Die circadiane
Expressionsanalyse zeigte unter Langtagbedingungen eine Herunterregulation der CqFT Gene
mit Ausnahme von CqFT1B-2. Ich analysierte die Haplotypen von sechs CqFT und sechs
CgCOL Genen auf der Grundlage von SNPs mit hoher Konfidenz, die im Quinoa-
Diversitatspanel bestehend aus 310 Herkiinften identifiziert wurden. Dabei fand ich zwischen
2 und 6 Haplotypen in allen untersuchten Genen. Die hochste Sequenzvariation zeigten die
CqgCOL2A Gene mit 6 Haplotypen, wahrend sieben Genen nicht zu Aminoséuresubstitution
fiihrten. Haplotypen aus sechs Genen zeigten eine starke Assoziation mit der Geographie.

Um das Diversitatspanel weiter zu charakterisieren, fhrte ich Feldversuche tiber 2 Jahre
durch und analysierte 17 agronomische Merkmale. Eine Hauptkomponentenanalyse ergab
zwei Cluster. In Zusammenarbeit mit der King Abdullah University of Science and
Technology in Saudi-Arabien wurde eine vollstandige Genomsequenzierung des Panels
durchgefihrt und 2,9 Millionen Hoch-Konfidenz-SNP identifiziert. In Ubereinstimmung mit
den Phanotypdaten zeigte die SNP basierte Hauptkomponentenanalyse ebenfalls
hochdivergente Populationen, die Hochland- und Tieflandquinoa entsprachen. Die
Hochlandpopulation war noch in 5 Subpopulationen, die Tieflandpopulation in zwei
unterteilt. Hochland- und Tieflandpopulationen zeigten eine hohe Fst Divergenz von 0,36.
Aufgrund dieser Daten schlage ich drei mogliche Szenarien der Quinoa-Domestikation und —
Verbreitung in Suidamerika vor, zwei unabhangige Domestikationsereignisse nur ein
Domestikationsereignis, aber mit starkem Populationswachstum oder eine starke adaptive
Selektion nach der Domestikation.

Eine genomweite Assoziationskartierung fir 17 agronomische Merkmale identifizierte 600
merkmalsassozierte SNPs. Ich konnte Kandidatengene u.a. fir Saponin-Synthese und
Blitenfarbe, Wuchshdhe und TKG genau lokalisieren. Auf der Grundlage exakt Kartierter
Genomregionen schlage ich eine Haplotyp-basierte Ziichtungsstrategie vor durch
Pyramidisierung von besonders vorteilhaften Allelen zur Ziichtung von Quinoa, die an
nordliche Breiten angepasst ist.
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