Leibniz-Institut fur Pflanzengenetik und
Kulturpflanzenforschung (IPK)

Leibniz Institute of Plant Genetics and
Crop Plant Research (IPK)

FORSCHUNGSBERICHT 2014 | 2015
SCIENTIFIC REPORT 2014 | 2015

Member of the

Leibniz Association



Biaquepipp-afleH Aysionun Joyn unepy je

Yareasay Jue|d doi) Joj anuay Alel

plojul

Juawebeuep

180101Y2S Jajod
(DNA) seleSINN pue
splal4 [eyuswiadx]

Jiauaig youjed pie9 1a
(940 ‘dnoiB JayjeoN Awwg)
(1) Modsuel] piojie1aly

(*noud) uuewyny smylep g
«(dnoub yaseasal Jownl papuni-Nz|)

(N9S)

SOIWIOUBY) SSB.S IN0IGY

1913 yueld

(HoD)
juswdinb3 pue sbuipjing

dzZuUny pieypos Joid
(93H) sondURY 1SEIA

ey uepsuyy ug
{dnoub yaueasal sounf)
(vg) sisAeuy sbew

[9ZU8A ULije)
(QMI) SOIIAIBS [BIBUBD) pue
Juawabeueyy ‘sjeliely

uyajwny uayaor Ig

(g4d)
fBojoig aanonpoiday weld

peiuo opn g
(1vd) setpoqnueoifiyd

2ZUB107 BaIpUY-3[IgAS
(d11) sienep ebe

18ZI3 PEYIIN 1a

uisjuned jnwisH 1aq

IPIWYIS Bjeusy 1

Jawyaq shepy g

(N3

Y2sNGINUYIS uajsioy] “Iq

pue sajsuel] ABojouyoay | | (azs) ABojoig (189 [eImonns (49) uonenbay susn (d9) Anonseld awouan U)ION suonas|jo9 ayj[eles (dgd) s1mosuyo1y 1ueld
J1apoy UoLe IQ Z|0yas amq “Iq 9|9y wiyaeop “Iq Jaydnuy InwiaH g
plemal] euipe Y00 Jajod-SueH 1q )4Y2sa\A ApALYUIAA 10 (199) joaieys “ Aown 1 | | (119) ABojouyas ) uonewnojul (Onl) uonenseseidofig pue (40@) uoneyswnooq
(m4) seaueur (2gy) Ansiwayooig paijddy (3s) wswdojanaq pass Buiddeyy awouag pue susn (INdY) sxiwody pue saneuLojuiolg abeiois o uj PULLENEDY
UJIAA UOA SNEJ0IIN J0id 19ZIBMYS Soujed Iq UagnoH sealpuy g Jauye|g yueld 1q Jawigg sealpuy “Iq urRs s|IN g
UBsNH Uer-uaseely Bwj (3dw) uueu)y sewou Joid (9Sd) (459) uonoun4 pue 4194 "D Uayoor Joid (x13) (49%) uononpouday 1aUBI SEAIPUY Joi]
(Md) 18uuoSIad NN JUB|d Jejn2sjoly (13H) sisose1eH sojwouds) ssang usboyied 2IMONIS WOSOWOIY) (9D) sansus9 saneuenY Kwouoxe] |eyuswisedx3 PUE S2138UB9) S32IN0SBY (a@39) fusisnqg swouss
sdnoug

sawwelbolyd

sawuwelbold

asniy sewoy] Ieyy
119unoY yeis

UopIQ jueld joid

107 Aienuer | yo sy

ap'uagesiejel-ydravmn  Jausau
apuaqajsialeB-ydidoju -3
6€1S Z8766(0) 61+ xed

06 28Y6€(0) 6+ ‘oL
ANVAYIO

uaqa|sieled LO/pUesas Jpeis 99790
£ osselssualiod

(Md1) yoseasay ueld doi) pue
SI119Ud9) Jue|d JO AIMINSU| ZIUqI9T

BIET)
pieog KIoSIApY juegauas

Bunp uensuyo Joid
leyo
pieog KIOSIApY JL1UBIDS

N3Ig37SH3ILVDO

-
L




FORSCHUNGSBERICHT 2014 | 2015
SCIENTIFIC REPORT 2014 | 2015



Impressum

Herausgeber:

Leibniz-Institut flir Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung (IPK)
CorrensstraBe 3

D-06466 Seeland/OT Gatersleben

Tel.: +49 (0)39482-50

Fax: +49 (0)39482-5500

Internet: http://www.ipk-gatersleben.de

Geschéftsflihrender Direktor: Prof. Dr. Andreas Graner
Administrativer Leiter: Dr. Johannes Heilmann

Redaktion: Dr. Sabine Odparlik, Geschéftsstelle des Direktoriums
Layout/Satz: Regina Devrient und Anne Meseke, Geschéftsstelle des Direktoriums
Druck: Koch-Druck, Halberstadt

Umschlag Foto: Zellulare Struktur Gerstenkorn unter dem Lichtmikroskop/
Cellular structure of barley grain under a light microscope ( Dr. Michael Melzer )

Stand: Mai 2016



Inhaltsverzeichnis/Contents

Organigramm 2014/
Organisation of the Institute 2014 u2

Vorwort/Preface 7
Das Leibniz-Institut fiir Pflanzengenetik und Kulturpflanzenfor-
schung/The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant

Research 10

Das Institut in den Jahren 2014 und 2015/
The Institute during 2014 and 2015~ 14

Verwaltung und Infrastruktur/Administration and Infrastructure

Personal 24
Finanzierung / Budget L 25
Drittmittel 2014/2015 26
Technologietransfer 2014/2015 . 27
Versuchsfeld und Gartnerei L 28
Informationstechnologie L 28
Wissenschaftliche Bibliothek L. 29

Forschungsberichte der Abteilungen/Research Reports of the

Departments

Abteilung Genbank/Department of Genebank ... 30
Research Group Genome Diversity 34
Research Group Genebank Documentation ... 36

Research Group Resources Genetics and Reproduction ...... 38

Research Group In vitro Storage and Cryopreservation ......... 40
Research Group Satellite Collections North ... 42
Research Group Experimental Taxonomy ... 44

Abteilung Zichtungsforschung/

Department of Breeding Research ... 46
Research Group Quantitative Genetics ... 50
Project Group Karyotype Evolution ... 52
Research Group Bioinformatics and Information Technology 54
Research Group Chromosome Structure and Function .......... 56
Research Group Apomixis L 58
Research Group Pathogen-Stress Genomics ..o 60
Research Group Gene and Genome Mapping oo 62
Research Group Genome Plasticity 64

Abteilung Molekulare Genetik/

Department of Molecular Genetics 66
Research Group Heterosis L 70
Research Group Seed Development ... 72
Research Group Gene Regulation ... 74
Research Group Phytoantibodies ... 76
Research Group Image Analysis 78

Abteilung Physiology & Zellbiologie/

Department Physiology & Cell Biology 80
Research Group Molecular Plant Nutrition ... 82
Research Group Applied Biochemistry ... 84

Research Group Structural Cell Biology

IPK Forschungsbericht 2014 | 2015 - Scientific Report 2014 1 2015
INHALTSVERZEICHNIS | CONTENTS

Research Group Plant Reproductive Biology =~ .o, 88
Research Group Yeast Genetics .. 90
Research Group Metalloid Transport 92

Independent Heisenberg Research Group Plant Architecture.... 94
Independent Research Group Domestication Genomics .............. 96

Independent Junior Research Group Abiotic Stress Genomics ... 98

Bioinformatics atthe IPK 100
IPK PostDoc Board 102
PhD Program and the Leibniz Graduate School Gatersleben &
StudentBoard L 103
Appendix
Publikationen/Publications ... 104
Kolloquien, Seminare/Colloquia and Seminars
Gatersleben Lectures L 132
Abteilungs-Seminare/Seminars of the Departments
Vavilov-Seminare/Vavilov Seminars L 132
Vavilov-Vortragsabende/Vavilov Lectures ... 133
Genetische Seminare/Genetics Seminars . 133
Zellbiologische Seminare/Cell Biology Seminars —.......c...... 134
Waterman-Seminare/Waterman Seminars ... 135
Vortrage/Lectures

Eingeladene Vortrage auf internationalen Tagungen (Auswahl)/

Invited Lectures at International Conferences (Selection) ..... 135

Weitere Vortrage/Other Lectures 138
Datenbanken und Web-Informationssysteme/
Databases and Web Information Systems ... 149
Vom Institut organisierte Tagungen und Veranstaltungen/
Meetings and Conferences organised by IPK ... 151
Beteiligung an der Organisation externer Veranstaltungen/
Participation in Organising External Meetings ..o 152

Berufungen, Ehrungen, Preise/

Appointments, Honours, Awards 153
Arbeitsaufenthalte von Gasten im IPK/
Guest Researchers atthelPK -~ ... 153
Arbeitsaufenthalte von Wissenschaftlern in anderen Einrichtungen/
Work Stays of IPK Researchers at other Institutes ..o 159
Lehrtétigkeit/Teaching L 161
Mitarbeit an wissenschaftlichen Zeitschriften/
Editing Scientific Journals L 164
Tatigkeit in Gremien/Activities in Boards .. 165
Offentlichkeitsarbeit/Public Relations oo, 166
Informationsveranstaltungen und Fihrungen/
Informative Events and Guided Tours ... 167
Pressemitteilungen/Press Releases 173
Beitrage in der Presse und den Medien/
Contributions in Press and Media 173
Messen und Ausstellungen/Fairs and Exhibitions ... 175

Gremien und Mitarbeiter/-innen in speziellen Funktionen/

Boards of the IPK and Employees in Special Functions................. 176

Organigramm 2015/
Organisation of the Institute 2015~ . us3







Vorwort

Vor 150 Jahren stellte der Augustinermdnch Gregor Mendel
im Rahmen eines Vortrags im Naturforschenden Verein in
Brinn die Ergebnisse seiner Forschungsarbeiten zur Verer-
bungsanalyse vor. Ein Jahr spater, 1866, erschien die Pub-
likation Versuche lber Pflanzen-Hybriden, mit der er das
historische Fundament fiir die Genetik als biologische Fach-
disziplin gelegt hatte. Fortschritte in der Genetik befligelten
im 20. Jahrhundert die Entwicklung leistungsféhiger Popula-
tions-, Linien- und Hybridsorten und sicherten die Ernahrung
der Weltbevélkerung, die seit Mitte des 19. Jahrhunderts von
1,3 Milliarden auf 7,3 Milliarden Menschen im Jahr 2015 an-
gewachsen ist.

Auch wenn der Hohepunkt des weltweiten Bevdlkerungszu-
wachses im Jahr 1963 mittlerweile Uberschritten ist, stellt der
derzeitige Anstieg von 1,13 % p. a. eine groBe Herausforde-
rung fur die Sicherung der Nahrungsmittelversorgung in den
kommenden Jahrzehnten dar. Eine weitere Steigerung der
Flachenertrage ist unumganglich. Gleichzeitig verstarkt sich
die Konkurrenz um landwirtschaftliche Flachen fur die Pro-
duktion von nachwachsenden Rohstoffen bzw. der Verlust
landwirtschaftlicher Flachen durch Bodendegradation, Ur-
banisierung und Industrialisierung. Der Einsatz von Dinger
und Pflanzenschutzmitteln wird im Zuge zunehmender Um-
weltauflagen zurlickgehen und moderne Sorten missen den
vielfaltigen Auswirkungen des Klimawandels standhalten. Die
Entwicklung neuer, leistungsfahiger Nutzpflanzen erfordert
Innovationen in zwei Bereichen. Verbesserungen im Hinblick
auf Ertrag, Stresstoleranz oder Nahrstoffeffizienz erfordern
ein tiefgreifendes Verstéandnis der molekularen Prozesse, die
zur Auspragung pflanzlicher Leistungsmerkmale beitragen.
Die weitere Optimierung der Zuchtmethodik ermdéglicht eine
effizientere Selektion der gewlinschten Eigenschaften sowie
verkurzte Entwicklungszyklen.

Den genannten Herausforderungen begegnet das IPK mit
einem Forschungsprogramm, in welchem wissenschaftliche
Exzellenz und gesellschaftliche Relevanz konvergieren. Die
Grundlage hierfur stellen funf Forschungsschwerpunkte dar,
welche innovationsgetriebene Themenfelder abdecken und
innerhalb derer Fragestellungen bearbeitet werden, die sich
von der Grundlagenforschung bis hin zu angewandten The-
men erstrecken. Wissenschaftliche Exzellenz erfordert die
besten Kopfe. Mit der Etablierung unabhangiger Forscher-
gruppen hat das Institut im Jahr 2014 die Moglichkeiten flr
die ErschlieBung neuer Forschungsthemen sowie die Férde-
rung talentierter Nachwuchswissenschaftler geschaffen. Als
auBeres Zeichen der gestiegenen Anwendungsrelevanz der
Forschungsarbeiten entstand im Zuge einer Neuausrichtung
aus der ehemaligen Abteilung Cytogenetik und Genomana-

IPK Forschungsbericht 2014 | 2015 - Scientific Report 2014 1 2015

VORWORT | PREFACE

Fig. 1 Prof. Dr. Andreas Graner
Geschaftsfihrender Direktor

Preface

In the course of a lecture given 150 years ago at the Natur-
forschender Verein (Natural Research Society) in Brno, the
Augustinian monk Gregor Mendel presented the results of his
investigations of inheritance. A year later, in 1866, he publis-
hed his paper Versuche Uber Pflanzen-Hybriden (Experiments
using plant hybrids), which is regarded as the birth of genetics
as a biological discipline. Progress in the field of genetics over
the previous century has helped to develop productive crop
plant populations, lines and hybrids; these have served to as-
sure the food security of a global population which has risen
from 1.3 billion in the mid19th century to 7.3 billion today.

Although the peak rate of world population growth passed in
1963, the present rate of 1.13% per annum represents a con-
tinuing challenge to ensuring a secure supply of food in the
coming decades. What is unavoidable is the need to increase




lyse die Abteilung Zlichtungsforschung. Diese stellt einen
Schmelztiegel fir die Entwicklung neuer Zichtungskonzepte
und verbesserter Zuchtverfahren dar und fungiert als wichti-
ges Bindeglied zu den drei anderen Abteilungen.

Wissenschaftliche Exzellenz erfordert die Bereitstellung ei-
ner herausragenden technischen Infrastruktur. Hier wurden
in den vergangenen Jahren mit Hilfe des Bundesministeri-
um fur Bildung und Forschung (BMBF) und weiterer Zuwen-
dungsgeber groBe Anstrengungen zum weiteren Ausbau der
Phanotypisierungsplattformen unternommen. Mit der in 2016
vorgesehenen Fertigstellung der Pflanzenkulturhalle wird das
IPK Uber eine weltweit einzigartige Infrastrukturplattform far
die Phanotypisierung von Pflanzen von der Wurzel bis zur
Sprossspitze verfligen. Ahnliches trifft fiir molekulare Phéno-
typisierung mit Hilfe tomografischer Methoden sowie durch
Erfassung primarer und sekundarer Metaboliten zu. Die Nut-
zung dieser Infrastrukturen erfolgt u. a. zur Aufklarung der He-
terosis und der Samenentwicklung bei Getreide, Olpflanzen
und Leguminosen.

Moderne Landwirtschaft ware ohne die Verwendung von
Dinger und Pflanzenschutzmitteln nicht denkbar. Allerdings
belastet deren Anwendung zunehmend unsere Umwelt und
flhrt zur Eutrophierung von Gewassern, zur Verstarkung des
Treibhauseffekts und im Fall von Pflanzenschutzmitteln zur
Beeintrachtigung der biologischen Vielfalt. Forscherinnen
und Forscher am IPK leisteten durch Aufklarung der Nahr-
und Mineralstoffaufnahme sowie der Transportmechanismen
innerhalb der Pflanze wichtige Beitrage zur zuklnftigen Ver-
besserung der Umweltvertraglichkeit und der Nachhaltigkeit
von Anbausystemen und landwirtschaftlichen Produktionsket-
ten. Gleiches gilt fir die Aufklarung der Resistenzen gegen
Krankheiten und Schadlinge.

Samtliche Merkmale und Eigenschaften einer Pflanze sind
in ihrer Erbsubstanz hinterlegt. Eine entscheidende Voraus-
setzung fUr den wissenschaftlichen Fortschritt ist die Verflg-
barkeit von DNA-Sequenzinformation. Hier hat das IPK in den
vergangenen Jahren entscheidend zur Sequenzierung der
Genome von Gerste, Weizen, Roggen und Raps mitgewirkt.
Die Verfugbarkeit qualitativ hochwertiger Referenzsequenzen
und die systematische Erfassung phanotypischer Daten wird
die Entwicklung der bundeszentralen ex situ-Genbank zu ei-
nem biologisch-digitalen Ressourcenzentrum ermaoglichen
und damit die zichterische Nutzbarmachung der genetischen
Diversitat in den kommenden Jahren beschleunigen.

Gregor Mendel konnte selbst die Friichte seiner Arbeit nicht
mehr erleben. Seine Entdeckung geriet fir 30 Jahre in Verges-
senheit. Derartiges wird sich angesichts der heutigen Kommu-
nikationsmaoglichkeiten sicherlich nicht mehr wiederholen. Die
Menschheit kdnnte es sich auch nicht mehr leisten, der Preis

the per hectare crop yield, while at the same time addressing
both the growing competition for arable land in order to pro-
duce renewable raw materials, and the loss of arable land due
to soil degradation, urbanization and industrialization. The use
of fertilizers and pesticides will have to be curtailed to meet
with ever stricter environmental controls, and modern varieties
will have to be capable of tolerating the varied impacts of cli-
mate change. The development of new, productive crops will
require innovation in two fields: firstly, an improvement with re-
spect to their yield, stress tolerance and nutrient use efficien-
cy, which implies a thorough understanding of the molecular
processes underpinning the traits which define productivity;
and secondly, an optimization of breeding methodology to en-
able a more efficient selection of desirable characteristics and
a shortening of the crop growing cycle.

The IPK is responding to the above challenges in the form of
a research programme which combines scientific excellence
with social relevance. The five research priorities which form
its basis cover innovation-driven issues, and pursue questions
addressed by approaches which stretch from the very basic
all the way to the highly applied. Scientific excellence requi-
res top brains. By its establishment in 2014 of a number of
independent research groups, the Institute has put in place
the facilities needed to develop novel research topics and to
promote talented young researchers. To signal the increased
importance of applied research, the Breeding Research De-
partment has been formed to replace the erstwhile Cytoge-
netics and Genome Analysis Department. This department
represents a melting pot for the development of novel bree-
ding concepts and enhanced breeding methods, and forms a
hub to link the three other research departments.

Achieving scientific excellence requires an outstanding
technical infrastructure. Over the past few years, with the help
of the Federal Ministery of Education and Research (BMBF)
and other funding bodies, a major effort has been undertaken
to expand our phenotyping platform. The completion in 2016
of a new building to handle plants will provide the IPK with a
platform (unmatched elsewhere) devoted to the phenotyping
of plants from the root to the shoot apex. In a similar vein,
molecular phenotyping has also been developed, specifically
by deploying tomography and by characterizing the constitu-
ents of the plant primary and secondary metabolism. These
facilities should throw light on the basis of heterosis and will
allow for detailed studies of seed development in the cereals,
oilseed plants and legumes.

Modern agriculture without fertilizers and pesticides is hard-
ly imaginable, although their use can have negative environ-
mental consequences. Use of the former is associated with
ground water eutrophication and a contribution to the green-



fir 30 Jahre Stillstand wére dramatisch. Heute ist es eher ab-
lehnende Haltung gegenuber der grinen Gentechnik, die uns
in Europa daran hindert, das volle Potenzial der Zusammen-
fihrung von moderner Genetik und Molekularbiologie auszu-
nutzen.

Gentechnik, Genome Editing und die Nutzbarmachung der in
Genbanken bewahrten genetischen Vielfalt stellen keinen Wi-
derspruch dar. Das IPK sieht sich in der Verantwortung die Po-
tenziale der Pflanzenbiotechnologie zu erforschen und blickt
gemeinsam mit den Zuwendungsgebern auf zwei Jahre sehr
erfolgreicher Arbeit zurlick. Einzelheiten hierzu finden Sie in
den nachfolgenden Kapiteln des Forschungsberichtes ver-
bunden mit der Hoffnung, dass viele der hier beschriebenen
Forschungsergebnisse Beitrage zur zukinftigen Verbesse-
rung unserer Kulturpflanzen und zum Aufbau einer leistungs-
fahigen Biookonomie liefern werden.
Andreas Graner
Geschaftsfihrender Direktor/IPK
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house effect; while for the latter, there are clear risks of a ne-
gative impact on biodiversity. By elucidating how plants take
up nutrients and minerals and then transport them internally,
IPK researchers have made significant contributions to redu-
cing the environmental cost and bolstering the sustainability
of cropping systems and the agricultural production chain.
The same applies to their investigations into the mechanisms
underlying resistance against diseases and pests.

All of a plant’s characteristics and features are stored in their
genetic material. The availability of DNA sequence has beco-
me an essential component of scientific advance. Over recent
years, the IPK has made decisive contributions to the acquisiti-
on of the genome sequences of barley, wheat, rye and oilseed
rape. The availability of high quality reference sequences and
the systematic recording of phenotypic data will underpin the
development of the Federal ex situ Genebank into a biological
and digital repository, well positioned to accelerate the utilisa-
tion of genetic diversity in breeding in the years to come.

Gregor Mendel did not live to reap the fruits of his labors. His
discoveries fell into oblivion over the next 30 years. This will
not happen again, thanks to modern modes of communicati-
on. Mankind cannot again afford a 30 year period of stagna-
tion, the price of which would be dramatic. Today, however, in
Europe, there is a brake on exploiting the potential of modern
genetics and molecular biology, driven mainly by a negative
attitude towards green genetic engineering.

Genetic engineering and genome editing is not incompatible
with utilising the natural genetic diversity preserved in gene
banks. The IPK regards it as one of its responsibilities to ex-
plore the potential of green genetic engineering, and with the
help of its funding bodies, can look back over two years of
very successful research. Details are given in the chapters
which follow. We hope that many of the research outcomes
mentioned therein will contribute to future crop improvement
and to the development of a viable bioeconomy.

Andreas Graner

Managing Director/IPK




Das Leibniz-Institut fur Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung (IPK)/
The Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research (IPK)

Fig. 2 Der Leibniz-Prasident Prof. Dr. Matthias Kleiner mit der
Stellvertretenden Leiterin der Leibniz-Abteilung Forschung Dr.
Britta Horstmann und dem Direktorium des IPK anlasslich ihres
IPK Besuchs am 30. April 2015 (v.l.n.r.: Dr. Britta Horstmann, Dr.
Johannes Heilmann, Prof. Dr. Thomas Altmann,

Prof. Dr. Matthias Kleiner, Prof. Dr. Andreas Graner,

Prof. Dr. Jochen C. Reif, Prof. Dr. Nicolaus von Wirén).

The president of the Leibniz Association Prof. Dr. Matthias Klei-
ner with the Deputy Head of Leibniz Research Division Dr. Britta
Horstmann and the Board of Directors on the occasion of their
IPK visit on April 30th, 2015 (f.l.t.r.: Dr. Britta Horstmann,

Dr. Johannes Heilmann, Prof. Dr. Thomas Altmann,

Prof. Dr. Matthias Kleiner, Prof. Dr. Andreas Graner,

Aufgabenstellung

Als eine der international fiihrenden Einrichtungen auf den
Gebieten der Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung
tragt das Institut mit seinen Forschungsarbeiten und dem Be-
trieb der bundeszentralen ex situ-Genbank flr landwirtschaft-
liche und gartenbauliche Kulturpflanzen in groBem MaBe zum
Erhalt der biologischen Vielfalt und zu ihrer Nutzbarmachung
bei. Mit der Zusammenfihrung von wissenschaftlicher Exzel-
lenz und gesellschaftlicher Relevanz sieht sich das IPK als Ka-
talysator fur einen gesellschaftlichen Wandlungsprozess, der
auf eine effiziente und nachhaltige Nahrungs-, Energie- und
Rohstoffversorgung abzielt und damit zur Bewaltigung globa-
ler umweltbezogener Zukunftsaufgaben beitragt. Basierend
auf der Aufklarung grundlegender Prinzipien der pflanzlichen
Merkmalsauspragungen und der Vielfalt evolutionarer Anpas-
sungen erfolgt die Entwicklung innovativer Losungsansatze
zur zUchterischen Verbesserung von Kulturpflanzen. Damit
leistet das Institut wissensbasierte Beitrage zum Erreichen der
in der Nationalen Forschungsstrategie BioOkonomie 2030
aufgefihrten Ziele (https://www.bmbf.de/pub/Nationale_For-
schungsstrategie_Biooekonomie_2030.pdf.).

Finanzierung

Das IPK wurde auf der Grundlage von Vorgéangereinrichtun-
gen 1992 als eine Stiftung des 6ffentlichen Rechts gegriindet
und ist Mitglied der Leibniz-Gemeinschaft. Sein Zuwendungs-
bedarf wird gemaB Artikel 91b des Grundgesetzes nach dem
Finanzierungsmodell der Blauen Liste zu gleichen Teilen
von Bund und Sitzland (plus Landeranteile) erbracht. Zuwen-
dungsgeber ist das Land Sachsen-Anhalt, vertreten durch
den Minister fur Wissenschaft und Wirtschaft. Ein erheblicher
Anteil der Personal- und Forschungsmittelausstattung wird
Uber Drittmittel eingeworben.

Stiftungsorgane, Funktionstrager und Organisations-
struktur des IPK

Organe der Stiftung sind der Stiftungsrat, das Direktorium,
die Geschaéftsfiihrung und der Wissenschaftliche Beirat.

Prof. Dr. Jochen C. Reif, Prof. Dr. Nicolaus von Wirén).

Mandate

As one of the world's leading international institutions in the
field of plant genetics and crop science, the institute’s rese-
arch programme, along with its curation of the Federal ex situ
Genebank for Agricultural and Horticultural Crop Species,
makes a significant contribution to the conservation and uti-
lisation of biological diversity. By combining scientific excel-
lence with social relevance, the IPK sees itself as catalyst for
societal change in the direction of increasing the efficiency
and sustainability of the supply of food, energy and raw ma-
terials, thereby addressing future global challenges related to
the environment. Strategies are being developed relevant to
the genetic improvement of crop plants via breeding, based
on trait analysis and an understanding of naturally evolved
adaptation. In this way, the institute seeks to make knowled-
ge-based contributions to the wider goals specified by the
BioEconomy 2030 National Research Strategy (https://www.
bmbf.de/pub/Nationale_Forschungsstrategie_Biooekono-
mie_2030.pdf).

Financial Arrangements

Representing the successor to several erstwhile institutions,
the IPK was established in 1992 as a foundation under public
law, and is a member of the Leibniz Association. In accordan-
ce with Article 91b of the German Constitution and the Blue
List funding model, it attracts matching funds from the Federal
Republic of Germany and the local Federal State (as well as
a share in regional funding). The granting body is the State
of Saxony-Anhalt, represented by its Minister for Science and
Economy. A significant proportion of the staffing and research
budget is covered by outside funding.

Administrative bodies, decision makers and the organiz-
ational structure of the IPK

The institute is overseen by the Governing Board, the Board
of Directors, the Management Office and the Scientific
Advisory Board. The Gene Bank Advisory Board provides
advice with respect to matters of specific concern to the Gene
Bank.
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Fir die speziellen Belange der Genbank steht dem wissen-
schaftlichen Beirat der Genbank-Beirat zur Seite.

Struktur

Das IPK ist in die vier wissenschaftlichen Abteilungen Gen-
bank (GB), Zichtungsforschung (BR), Molekulare Genetik
(MOG), Physiologie und Zellbiologie (PZB) und die Abteilung
Verwaltung und Zentrale Dienste (VZD) gegliedert. Die einzel-
nen Abteilungen untergliedern sich wiederum in Forschungs-
bereiche und Arbeitsgruppen (vgl. Organigramm, innere Um-
schlagseite).

Zur ErschlieBung neuer, innovativer Forschungsfelder etab-
lierte das Institut im Berichtszeitraum drei unabhangige Ar-
beitsgruppen. Mit dieser Erweiterung der Forschungsstruktur
wurde auch eine wichtige Grundlage fur die Férderung des
wissenschaftlichen Nachwuchses gelegt.

Am IPK sind regelmaBig tUber 450 Personen aus ca. 30 Nati-
onen beschaftigt.

Forschungskonzept

Die strategische und inhaltliche Ausrichtung der Forschungs-

arbeiten am Institut wird in einer jahrlich aktualisierten Pro-

grammplanung festgelegt. Die vier Programme sind abtei-

lungszentriert und spiegeln in wesentlichen Ziigen die sich

komplementierenden zentralen Arbeitsfelder und Kompeten-

zen wider:

1. Management, Analyse und Evolution pflanzengeneti-
scher Ressourcen (Genbank)

2. Cyto-molekulare = Genomanalyse (Zichtungsfor-
schung)

3. Molekulare Entwicklungsphysiologie (Molekulare Ge-
netik)

4. Angewandte Physiologie und Zellbiologie (Physiolo-
gie und Zellbiologie).

Durch Vernetzung der (ber weite Strecken disziplinar ausge-
richteten Programme erfolgt die Bearbeitung von funf abtei-
lungs- und disziplinibergreifenden Forschungsschwerpunk-
ten (Abb. 3). Diese liefern wissenschaftliche Erkenntnisse
sowie biotechnische und zlchterische Innovationen, welche
substanziell zur Bewaltigung drangender globaler umweltbe-
zogener Zukunftsaufgaben beitragen. Die entsprechenden
Forschungsaktivitdten erstreckten sich dabei von der reinen
Grundlagenforschung bis hin zur angewandten Fragenstel-
lung im Vorfeld der Pflanzenzichtung bzw. Biotechnologie.
Vor dem Hintergrund der in der Genbank erhaltenen Kultur-
pflanzenvielfalt konzentrieren sich die Forschungsarbeiten in
erster Linie auf landwirtschaftlich bedeutsame Pflanzenarten.
Hierbei finden in zunehmendem Umfang auch Wildformen
und Wildarten zur ErschlieBung genetischer Variation Be-
ricksichtigung. Erganzend hierzu werden ausgewahlte For-
schungsthemen zur angewandten Biotechnologie an Hefe
bearbeitet.

Organizational Structure

The IPK is organised into the four scientific departments Gene
Bank (GB), Breeding Research (BR), Molecular Genetics
(MOG) and Physiology and Cell Biology (PZB), all of which
are supported by the department Administrative and Central
Services (VZD). Each department pursues a number of rese-
arch areas and has formed several working groups (see the
organizational chart on the inside front cover).

Three independent research groups have been established
during the reporting period, aiming to open up novel, inno-
vative research topics. Through this extension in its research
structure, the institute has created an important stepping sto-
ne to support the scientific careers of a number of young re-
searchers.

The IPK consistently employs over 450 staff, originating from
more than 30 countries.

Overall Research Concept

An annual planning exercise is conducted to determine and

refine the institute’s strategy and research programme. The

four programmes map on to the departments, essentially mir-

roring each of the centre’s research mandates and reflecting

the departmental competencies:

1.  Management, analysis and evolution of plant genetic
resources (Gene Bank)

2. Cellular and molecular genomic analysis (Breeding
Research)

3.  Molecular and developmental physiology (Molecular
Genetics)

4. Applied physiology and cell biology (Physiology and
Cell Biology)

5. Plant-

1. Concepts
for Valorization of
Genetic Resources

Environment
Interaction

Bio-Diversity
of

4. Growth and Crop Plants

Metabolism

2. Genome-
Diversity and
Evolution

3. Mechanismus
of Plant
Reproduction

Fig. 3 Abteilungsibergreifende Forschungsschwerpunkte/
Transdepartmental research foci




Integrative Strukturen und Netzwerke
Das IPK verfligt mit seiner Bioinformatik-Plattform tUber eine
koordinative Struktur, in der alle in den verschiedenen Ab-
teilungen angesiedelten Bioinformatik-Gruppen miteinander
vernetzt sind. Sie dient zum einen als Plattform fiir die Bereit-
stellung bedarfsorientierter interner Dienstleistungen sowie
dem Betrieb und der Pflege von Datenbanken, und zum an-
deren erfolgt die systematische Weiterentwicklung der tech-
nisch-wissenschaftlichen IT-Infrastruktur.

Daneben ist das Institut in Gber die Projektférderung hinaus

gehende nationale und internationale Forschungskooperatio-

nen eingebunden. Diese dienen der Entwicklung und Forde-
rung langfristiger Kooperationsprojekte, der Einwerbung von

Projektmitteln und der Gewinnung von wissenschaftlichem

Nachwuchs. Gegenwartig ist das IPK maBgeblich an folgen-

den Konsortien beteiligt:

¢ Das 2003 gegrindete BarleyGenomeNet (BGN) ist ein
Zusammenschluss von neun Forschungseinrichtungen
aus funf europaischen Landern, welche sich schwer-
punktmaBig mit der Genomanalyse bei Gerste befassen
(http://pgrc.ipk-gatersleben.de/barleynet/).

*  Das International Barley Sequencing Consortium (IBSC)
wurde im Dezember 2006 gegrindet und umfasst 10
Mitgliedsinstitutionen aus acht Landern. Das Ziel ist die
Entwicklung einer Referenzsequenz des Gerstengenoms
und die Bearbeitung daraus abgeleiteter Fragestellun-
gen (http://barleygenome.org).

* Das International Wheat Sequencing Consortium (IWG-
SC) ist ein internationaler Zusammenschluss von mehr
als 1.100 Mitgliedern aus 55 Landern. Zusammen stre-
ben sie die Erarbeitung einer Referenzsequenz des Brot-
weizengenoms an (http://www.wheatgenome.org/).

im Jahr 2011 gegrindete

schaftsCampus flr Pflanzenbasierte Biobkonomie Halle

e Der Leibniz Wissen-
(WCH) ist ein Forschungsverbund der Leibniz-Institute in
Halle und Gatersleben mit der Martin-Luther-Universitat
(MLU) (http://www.sciencecampus-halle.de/). Gemein-
sam mit weiteren assoziierten Forschungseinrichtungen
bietet der Campus eine Plattform fir die interdisziplinare
Zusammenarbeit zwischen Wirtschafts-, Lebens- und Na-
turwissenschaften in Forschung und Lehre.

* Innerhalb der Leibniz-Gemeinschaft ist das IPK Uber
Forschungsverbliinde themenspezifisch vernetzt (http://
www.leibniz-gemeinschaft.de/forschung/leibniz-for-
schungsverbuende/):

* Im Leibniz-Forschungsverbund Biodiversitdt werden
gemeinsam mit 21 weiteren Leibniz-Einrichtungen
Losungsansatze erarbeitet, um die Erhaltung und
Nutzung der biologischen Vielfalt mit konkurrieren-
den Zielen der Klima-, Energie-, Landwirtschafts- und
Wirtschaftspolitik in Einklang zu bringen.

* Im Leibniz-Forschungsverbund Nachhaltige Lebens-
mittelproduktion und gesunde Erndhrung arbeitet

The largely discipline-oriented programmes address current
biological topics in the form of five overarching inter-depart-
mental and inter-disciplinary projects (Fig. 3). They have
been generating novel scientific insights, as well as making
progress with respect to various biotechnology and genetics
issues; together they contribute materially to overcoming a
number of global challenges related to the environment. The
corresponding research activities address both basic and ap-
plied issues relevant to breeding and biotechnology.

Given the Gene Bank’s focus on crop plants, its research
activity is focussed strongly on the major agricultural plant
species. However, increasing importance is also being given
to exploiting the genetic diversity present in wild forms and
wild relatives. Selected applied biotechnology research topics
have taken advantage of yeast-based systems.

Integrated structures and networks
The IPK's Bioinformatics Platform consists of a distributed,
co-ordinated network of bioinformatics staff housed within
each of the scientific departments. It serves as a platform for
the provision of services to the scientific staff on a demand
basis. It both operates and manages a number of databases
and works to systematically improve the quality of the institu-
te‘s scientific and technical IT infrastructure.
In addition, the institute is tied into a number of both natio-
nal and international research collaborations, which help to
develop and promote long-term collaborative projects, to win
project funding and to develop the careers of young resear-
chers. Currently the IPK has a major involvement in the follo-
wing consortia:

e The BarleyGenomeNet (BGN) (http://pgrc.ipk-gatersle-
ben.de/barleynet/), founded in 2003, links nine research
institutions across five European countries, all focusing
on the analysis of the barley genome.

e The International Barley Sequencing Consortium (IBSC)
(http://barleygenome.org), founded in December 2006,
involves ten member institutions in eight countries. Its ob-
jective is to develop a reference sequence of the barley
genome and to investigate issues arising from this.

e The International Wheat Sequencing Consortium
(IWGSC) (http://www.wheatgenome.org/) is an interna-
tional association boasting over 1,100 members from 55
countries. The aim is to develop a reference sequence of
the bread wheat genome.

e The Leibniz ScienceCampus for the Plant-based Bioe-
conomy Halle (WHC) (http://www.sciencecampus-halle.
de), founded in 2011, is a joint enterprise of the Leibniz
institutes at Halle and Gatersleben and Martin Luther Uni-
versity. In collaboration with other associated research in-
stitutions, the campus provides a research and teaching
platform which promotes interdisciplinary teamwork in
the fields of economics, and the life and natural sciences.
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das IPK zusammen mit 15 weiteren Leibniz-Einrich-
tungen an Fragestellungen, die nachhaltige Lebens-
mittelproduktion und gesunde Ernahrung auf allen
Systemebenen betreffen und der Gesellschaft wis-
senschaftlich begrindete Handlungsempfehlungen
liefern.
Das Interdisziplindre Zentrum fir Nutzpflanzenforschung
(IZN) ist ein Forschungsverbund von agrar- und biowis-
senschaftlichen Arbeitsgruppen der Martin-Luther-Uni-
versitat und auBeruniversitarer Forschungseinrichtungen
des Landes Sachsen-Anhalt. Seit 2010 bindelt das I1ZN
die in der Region entwickelten beachtlichen Ressourcen
von Agrar- und molekularen Biowissenschaften (http://
www.uni-halle.de/izn/).
Ziel des 2012 gegrindeten Deutsche Zentrum fir inte-
grative Biodiversitétsforschung (iDiv) ist es, die biolo-
gische Vielfalt in ihrer Komplexitat zu erfassen, wissen-
schaftliche Daten auf globaler Ebene bereitzustellen bzw.
zu nutzen und fur Entscheidungstrager tragbare Strategi-
en, Loésungen und Nutzungskonzepte zu entwickeln, um
den weiteren Verlust an Biodiversitat zu stoppen. Das IPK
unterstltzt die Forschungsarbeiten durch eine mit iDiv
assoziierte Nachwuchsgruppe (https://www.idiv.de/).
Das Deutsche Pflanzen-Phénotypisierungs-Netzwerk
(DPPN) verfolgt an drei Standorten die Erfassung der
quantitativen Biologie von Struktur und Funktion von
Pflanzen in Abhangigkeit von Entwicklung und Umwelt.
Das Projekt fuBt auf der Zusammenarbeit des For-
schungszentrums Julich (Koordinator), Helmholtz Zen-
trum Muanchen und des IPK Gatersleben (http://www.
dppn.de/dppn/DE/Home/home_node.html).

Within the Leibniz Association, the IPK is thematically
linked with a number of research consortia (http://www.
leibniz-gemeinschaft.de/forschung/leibniz-forschungs-
verbuende/).

e The Leibniz Research Alliance for Biodiversity
(http://www.leibniz-gemeinschaft.de/en/research/
leibniz-research-alliances/biodiversity/) programme
is a collaboration involving 21 other Leibniz institu-
tions, tasked with developing approaches which ad-
dress the conservation and use of biological diversity
consistent with competing political goals set by the
climate, energy, agriculture and the economy sectors.

e Through the Leibniz Research Alliance for Sustain-
able Food Production and Healthy Nutrition (http://
www.leibniz-gemeinschaft.de/en/research/leibniz-re-
search-alliances/food-production-and-nutrition/), the
IPK, in collaboration with 15 other Leibniz institutions,
aims to establish a systems-orientated basis to ad-
dress the complex, multi-layered interdisciplinary
challenge Sustainable Food Production and Healthy
Nutrition, and to provide society at large with a set
of scientifically rational and systematically audited re-
commendations for action.

The Interdisciplinary Centre for Crop Research (IZN)
(http://www.uni-halle.de/izn) is a research network of
agronomic and biological research groups, with partners
in the Martin Luther University and various non-university
research institutions in Saxony-Anhalt. The IZN was set
up in 2010 to pool the region’s considerable resources in
agronomic and molecular biology research.

The German Centre for Integrative Biodiversity Research

(iDiv) (https://www.idiv.de/), founded in 2012, aims to un-

Erganzend zu den genannten Plattformen und Verbinden derstand the complexity of biological diversity, to provide

ist das IPK in eine Reihe von bilateralen Kooperationen mit and exploit data at a global level, and to develop sustain-

Forschungseinrichtungen im In- und Ausland eingebunden. able strategies, solutions and utilisation concepts to allow

Einzelne Arbeitsgruppen sind an einer Vielzahl nationaler und decision-makers to intervene in stemming biodiversity

internationaler Verbundprojekte beteiligt. loss. A junior research group within the IPK, associated
with iDiv, supports the relevant research activities.

*  The German Plant Phenotyping Network (DPPN) (http://
www.dppn.de/dppn/DE/Home/home_node.html) asses-
ses quantitative aspects of plant architecture and function
which are dependent on development and the environ-
ment. The infrastructure and scientific basis for this rese-
arch has been established at three locations (Julich Re-
search Centre, the Helmholtz Zentrum in Munich and at
IPK). The network is coordinated by the Julich Research
Centre, with each partner providing a complementary fo-
cus (http://www.dppn.de/dppn/DE/Home/home_node.

html).

In addition to the platforms and associations listed above, the
IPK'is also involved in several bilateral collaborations with both
national and international research institutions. Individual rese-
arch teams take part as partners in many national and interna-

tional projects.
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Die vergangenen zwei Jahre standen im Zeichen der kontinu-
ierlichen Weiterentwicklung des Forschungsprogramms und
der wissenschaftlich-technischen Infrastruktur des Instituts.
Sichtbares Ergebnis dieser Aktivitaten ist die Formulierung
von flinf Forschungsschwerpunkten, in welchen wissenschaft-
liche Exzellenz und gesellschaftliche Relevanz zusammenge-
fUhrt werden, um innovative Lésungsansatze fir Zukunftsfra-
gen zu finden. Der eingeschlagene Weg war durch eine Reihe
herausragender Forschungsergebnisse, umfangreiche Dritt-
mitteleinwerbung sowie eine Vielzahl von Kooperationen auf
nationaler und internationaler Ebene gekennzeichnet. Nach-
folgende Abschnitte sollen dem Leser einen Uberblick zu den
wichtigsten Entwicklungen am IPK vermitteln. Weitere Informa-
tionen zu den Forschungsarbeiten sind den Berichten der Ab-
teilungen und der einzelnen Arbeitsgruppen zu entnehmen.

Organisatorische und personelle Verdnderungen

Im Herbst 2014 wurde die Neustrukturierung der Bioinforma-
tik eingeleitet, wodurch eine engere Zusammenarbeit mit den
experimentellen Arbeitsgruppen sowie eine gezielte Weiter-
entwicklung der bioinformatischen Forschungsschwerpunkte
am IPK gefdrdert werden sollen. Das Ergebnis dieser Um-
strukturierung ist die Untergliederung der Bioinformatik in die
zwei Bereiche, Biodiversitatsinformatik (Koordinator: Dr. Uwe
Scholz) und Systemanalyse und Modellierung (Koordinatorin:
Dr. Andrea Brautigam). Damit verbunden ist die Grindung der
Arbeitsgruppe Netzwerkanalyse und Modellierung.

Dr. Johannes Heilmann wurde zum 1. Januar 2015 durch den
Stiftungsrat zum Administrativen Leiter und damit auch zum
Mitglied der Geschaftsfihrung bestellt. Herr Dr. Heilmann
Ubernahm gleichzeitig die Leitung der Abteilung Verwaltung
und Zentrale Dienste. Er tritt damit die Nachfolge von Marti-
na Liewald an, die vom 1. Juli bis zum 31. Dezember 2014 die
kommissarische Leitung innehatte.

Zum 1. Januar 2015 wurde die Abteilung Cytogenetik und Ge-
nomanalyse (CYT) aufgrund der inhaltlichen Neuausrichtung
in Zuchtungsforschung (BR, engl. Breeding Research) um-
benannt. Damit wird der vermehrten Bearbeitung von ziich-
tungsbezogenen Fragestellungen Rechnung getragen, die
von der Quantitativen Genetik und Genomik Uber Fortpflan-
zungsbiologie bis hin zur Bioinformatik reichen.

Eine wichtige Erweiterung der wissenschaftlichen Organisa-
tionsstruktur erfolgte mit der Etablierung von drei unabhangi-
gen Arbeitsgruppen zum 1. Januar 2015 (Leiter: Dr. Thorsten
Schnurbusch, Dr. Martin Mascher, Dr. Markus Kuhlmann).
Ziel dieser MaBnahme ist zum einen die ErschlieBung neuer,

The past two years have seen continuous developments in
the Institute‘s research programme, as well as in its scientific
and technical infrastructure. The result has been the definition
of its five research priorities. These aim to combine scientific
excellence with social relevance, with a view to creating inno-
vative solutions to future-related issues. The reporting period
has featured a series of outstanding research achievements,
the acquisition of major external funding, and the formation of
many national and international collaborations. What follows
is an overview of the major developments at the IPK; more
detailed information is presented in the individual reports of
the various departments and working groups.

Organizational and staff changes

In the autumn of 2014, restructuring of the Bioinformatics re-
search group was initiated, in order to promote more intima-
te collaborations with the laboratory-based research groups,
and to realign research priorities in bioinformatics. As a result,
two new units were created, namely Biodiversity Informatics
(coordinator: Dr Uwe Scholz) and System Analysis and Mo-
delling (coordinator: Dr Andrea Brautigam). At the same time,
the new research group Network Analysis and Modelling was
established.

On 1 January 2015, the Governing Board appointed Dr Jo-
hannes Heilmann as the Head of the department Administ-
rative and Central Services, replacing Martina Liewald, who
acted as provisional head of department from 1 July to 31
December 2014. Dr Heilmann thereby became a member of
the Board of Directors.

Following the significant realignment of the erstwhile Cyto-
genetics and Genome Analysis (CYT) Department, the new
department has been renamed, as of 1 January 2015, as
the Breeding Research (BR) Department. This change ack-
nowledges the increasing volume of plant breeding research
being conducted, ranging from quantitative genetics and ge-
nomics, through reproductive biology to bioinformatics.

A significant expansion of the scientific organizational struc-
ture was achieved by the establishment of three independent
research groups, starting 1 January 2015; these were headed
by Dr Thorsten Schnurbusch, Martin Mascher and Markus
Kuhlmann. This measure was taken to promote activity in va-
rious promising new research areas, and at the same time to
support selected young researchers to gain an international
reputation.
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vielversprechender Forschungsgebiete und zum anderen die
Unterstltzung junger Forscher auf dem Weg zur Gewinnung
internationaler Sichtbarkeit.

Zum 1. September Ubernahm Dr. Nils Stein die Leitung der
neu gegriindeten Arbeitsgruppe Genomik Genetischer Res-
sourcen (GGR) und des damit verbundenen Sequenzierla-
bors, welches als institutsweite Serviceplattform betrieben
wird.

Ende 2015 gingen mit Frau Dr. Winfriede Weschke und Dr.
Joachim Keller zwei Arbeitsgruppenleiter in den Ruhestand,
die mit dem Institut jeweils Uber mehrere Jahrzehnte verbun-
den waren.

Die Arbeitsgruppen Hybridweizen (Leiter: Dr. Mario Gils) und
Pflanzenbioinformatik (Leiter: Prof. Dr. Falk Schreiber) wurden
im Jahr 2014 geschlossen.

Entwicklungen von zentraler Bedeutung

(1) Drittmittel:

Die Einwerbung von Drittmitteln stellt eine wichtige Grund-
lage fir die Umsetzung des Forschungsprogramms dar.
Mit 11,37 Mio. (2014) bzw. 11,2 Mio. (2015) befinden sich die
Drittmitteleinnahmen weiterhin auf einem hohen Niveau.
Wie in den vergangenen Jahren war das BMBF mit den im
Jahr 2015 auslaufenden Forderprogrammen zur angewand-
ten Pflanzenforschung Plant2030 der groBte offentliche
Drittmittelgeber, gefolgt von der Deutschen Forschungs-
(DFG),
sowie Fordermitteln aus der Europaischen Union (EU).

gemeinschaft Vorhaben zur Auftragsforschung
Das IPK beteiligte sich auch im Berichtszeitraum erfolgreich an
der Einwerbung von Projektmitteln aus dem Leibniz-internen
Wettbewerbsverfahren Pakt fir Forschung und Innovation. Im
Jahr 2014 wurden 1,8 Mio. fir das am IPK koordinierte Projekt
BRIDGE: Biodiversity informatics to bridge the gap from geno-
me information to educated utilisation of genetic diversity hos-
ted in Gene Banks eingeworben. Darlber hinaus war und ist
das Institut als Partner an weiteren Pakt-Projekten beteiligt.

(2) Ausbau der Pflanzenphanotypisierungsinfrastruktur
und -netzwerke:

Im Rahmen des durch das BMBF seit 2013 Uber einen Zeit-
raum von funf Jahren geférderte Deutsche Pflanzen Phéno-
typisierungsnetzwerk (DPPN) begann das IPK gemeinsam
mit dem Forschungszentrum Julich und dem Helmholtz Zent-
rum in Minchen den Aufbau von Technologieplattformen zur
Vermessung von Pflanzen im Labor, Gewachshaus und Feld
mit Hilfe modernster, nicht invasiver Verfahren. Am 12. Sep-

On 1 September 2015, Dr Nils Stein was appointed as head
of the newly founded research group Genomics of Genetic
Resources (GGR) and of the joint sequencing laboratory, a
cross-departmental service platform.

At the end of 2015, two working group heads, namely Dr Win-
friede Weschke and Joachim Keller retired. Both had been
associated with the Institute for several decades.

The research groups Hybrid Wheat (head: Dr Mario Gils) and
Plant Bioinformatics (head: Prof Dr Falk Schreiber) were clo-
sed during 2014.

Key developments

(1) External funding

Outside funds have made a vital contribution towards the im-
plementation of the research programme. Their level remains
high, amounting to 11.37M in 2014 and 11,2M in 2015. As
in previous years, the BMFB - through its plant research pro-
gramme Plant2030, which terminated at the end of 2015 -
has been the largest single provider, followed by the Deutsche
Forschungsgemeinschaft (DFG), various research contracts
and funds won from the European Union (EU).

During the reporting period, the IPK participated successfully
in the Leibniz internal competition process Pact for Research
and Innovation, resulting in a 1.8M grant to coordinate the
BRIDGE project (Biodiversity informatics to bridge the gap
from genome information to educated utilisation of genetic
diversity hosted in Gene Banks). The Institute was also invol-
ved in a number of other Pact for Research and Innovation
projects.

(2) Expansion of the Plant Phenotyping Infrastructure
and Network

The IPK, in collaboration with the Julich Research Centre and
the Helmholtz Zentrum in Munich has been establishing the
technology platforms required for measuring plants in the la-
boratory, greenhouse or field, using state-of-the-art non-inva-
sive procedures, in order to put into place the German Plant
Phenotyping Network (DPPN), funded since 2013 by BMBF. A
topping out ceremony of the phytotron (ground area: 1,000 m?2)
was celebrated by the project partners and representatives of
the funding bodies on 12 September 2014. The construction
of this new building is a key step, not only marking the further
expansion of IPK’s ultra-modern research infrastructure, but
also the establishment of the German and European and (as
of the end of 2015) International Plant Phenotyping Network
(DPPN/ EPPN/ IPPN). Thus, the most important provisions
are now in place to allow for leading edge investigations to be




tember 2014 wurde, gemeinsam mit den Projektpartnern
und Vertretern der Zuwendungsgeber, das Richtfest flr eine
1000 m2 groBe Phytotron-Halle gefeiert. Die Errichtung dieses
neuen Gebaudes ist ein wichtiger Schritt, nicht nur fiir den
weiteren Ausbau der hochmodernen Forschungsinfrastruktur
des IPK, sondern auch fir den Aufbau des Deutschen, des
Européischen und des Ende 2015 ins Leben gerufenen In-
ternationalen Pflanzen Phénotypisierungs-Netzwerks (DPPN/
EPPN/IPPN). Damit wurden wichtige Voraussetzungen fur die
Etablierung und Nutzung neuester Untersuchungsverfahren
und die Umsetzung neuer Konzepte in der grundlagen- und
anwendungsorientierten Pflanzenforschung geschaffen.

(3) Wissenschaftlicher Nachwuchs, Publikationen

Im Zuge der Ausbildung von wissenschaftlichem Nachwuchs
wurden im Berichtszeitraum 32 Bachelor- und 20 Masterarbei-
ten sowie 29 Dissertationen abgeschlossen.

Das hohe Niveau und Renommee der Forschungsarbeiten
und die internationale Sichtbarkeit spiegeln sich wie in den
vergangenen Jahren in vielen hochrangigen Publikationen in
internationalen Fachzeitschriften wider. Insgesamt wurden in
den Jahren 2014 und 2015 327 Artikel in referierten Fachzeit-
schriften veroffentlicht. Hinzu kommen 84 Publikationen, die
als Buchbeitrage erschienen sind. Wissenschaftler des IPK
hielten Uber 475 Vortrage auf nationalen und internationalen
Tagungen sowie Seminarveranstaltungen und Workshops.

(4) Preise, Auszeichnungen, Rufe

Im Jahr 2014 wurde Dr. Thorsten Schnurbusch von der Deut-
schen Forschungsgemeinschaft (DFG) mit einem Heisen-
berg-Stipendium ausgezeichnet. Ende 2015 unterstrich er die
Exzellenz seiner Forschungsarbeiten mit der Einwerbung ei-
nes European Research Council (ERC) Consolidator Grants.
Damit zahlt das IPK zu den ersten Forschungseinrichtungen
in Sachsen-Anhalt, in denen die Einwerbung eines ERC
Grants gelungen ist.

Im September 2014 wurde PD Dr. Andreas Bérner vom Rektor
der Universitat Lublin (Polen) fur seine Verdienste im Rahmen
der Zusammenarbeit mit dem IPK mit der Medal for Research
Cooperation with the Faculty of Agrobioengineering geehrt.

Am 14. Oktober 2014 erreichte das Team um Steven Dreissig
aus der Forschergruppe Chromosomenstruktur und -funktion
im Rahmen des Ideenwettbewerbs Scidea 20714 fir ihre Ar-
beiten zum Thema Genomweites Single Pollen Genotyping
einen zweiten Platz in der Kategorie Dienstleistung. Mit dem
Preis werden Forschungsergebnisse aus den Hochschulen
und Forschungseinrichtungen des Landes Sachsen-Anhalt
pramiert, welche die Grundlage fir die Entwicklung innovati-

conducted and novel concepts to be tested in both basic and
applied research fields related to crop science.

(3) Young Researchers and Publications

As part of the training of young researchers, 32 BSc and 20 MSc
theses have been completed, as well as 29 PhD dissertations.
As in preceding years, the high level and reputation of the
Institute’s research and its international visibility have been
strengthened by the publication of many high quality papers
in international scientific journals. During 2014 and 2015, a
total of 327 papers involving IPK-based authors appeared in
peer-reviewed academic journals, along with 84 book chap-
ters. IPK scientists have given more than 475 lectures at na-
tional and international meetings, seminars and workshops.

(4) Prizes, Awards, Appointments

In 2014, Dr Thorsten Schnurbusch was awarded a Heisenberg
Fellowship by the DFG. At the end of 2015, he underlined the
excellence of his research by winning a European Research
Council (ERC) Consolidator Grant, making IPK one of Saxo-
ny-Anhalt’s first research institutions to have won such a pres-
tigious award.

In September 2014, PD Dr Andreas Borner was honoured by
the award of a Medal for Research Cooperation with the Fa-
culty of Agrobioengineering given by the Rector of the Uni-
versity of Lublin (Poland) in acknowledgement of long term
cooperation with the IPK.

On 14 October 2014, Steven Dreissig and the Chromosome
Structure and Function research group was awarded second
place (category services) in the Scidea 2074 competition for
their work on genome-wide single pollen cell genotyping.
This prize rewards research emerging from universities and
research centres within Saxony-Anhalt, and aims to foster the
development of innovative products and services, thereby pro-
viding an important impetus to the local economy and society.

In autumn 2015, Dr Martin Mascher, Head of the independent
junior research group Domestication Genomics was nomina-
ted for the Leibniz Association Prize for Young Academics for
his outstanding PhD thesis.

Offers of professorship to Universities at home and abroad

were accepted by the following IPK researchers :

e Dr Bernhard Bauer (Physiology and Cellular Biology)
was appointed as a W2 Professor in Plant Production
and Crop Protection at Weihenstephan-Triesdorf Univer-
sity of Applied Sciences in 2014.
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ver Produkte und Dienstleistungen darstellen und damit wich-
tige Akzente fir Wirtschaft und Gesellschaft setzen.

Der Leiter der unabhéangigen Nachwuchsgruppe Domestika-
tionsgenomik, Dr. Martin Mascher, wurde flr seine herausra-
genden Promotionsleistungen im Herbst 2015 fir den Leib-
niz-Nachwuchspreis nominiert.

Folgende Wissenschaftler des IPK erhielten Rufe an Hoch-
schulen und Universitaten im In- und Ausland sowie auBer-
planmaBige Professuren:

e Dr. Bernhard Bauer (Physiologie und Zellbiologie) wur-
de im Jahr 2014 auf eine Professur (W2) fur Pflanzen-
bau und Pflanzenschutz an die Hochschule Weihen-
stephan-Triesdorf berufen.

e Dr. Timothy Sharbel (Zuchtungsforschung) erhielt im
Jahr 2015 einen Ruf als Research Chair in Seed Biology
an die University of Saskatchewan (Kanada).

e Dr. Nils Stein (Genbank) wurde im Juni 2015 zum Adjunct
Professor im Fachbereich Pflanzenbiologie an der Uni-
versitat of Western Australia ernannt. Im gleichen Jahr er-
hielt er einen Ruf (W3) an die Heinrich Heine Universitat
in Disseldorf (abgelehnt).

*  Ebenfalls im Jahr 2015 wurde Herr Dr. Udo Conrad (Mo-
lekulare Genetik) zum auBerplanmaBigen Professor an
der Martin-Luther-Universitat Halle-Wittenberg ernannt.

(5) Das IPK wird Koordinator des German Crop Bioinfor-
matics Network:

Seit Marz 2015 koordiniert das IPK das German Crop Bioin-
formatics Network (GCBN) im Deutschen Netzwerk fur
Bioinformatik-Infrastruktur (de.NBI). Dieses Netzwerk dient
der kontinuierlichen Weiterentwicklung und Bereitstellung
bioinformatischer Software-Losungen und Dienstleitungen fir
pflanzenspezifische Fragestellungen. Daneben sollen Stan-
dards fur die Datenspeicherung und die Datenanalyse, das
Datenmanagement und den Datenaustausch etabliert wer-
den.

(6) Die Arbeit der Gremien

Die Aufgabe des Wissenschaftlichen Beirats besteht in der
Beratung des Direktoriums und des Stiftungsrates in wissen-
schaftlichen und technischen Fragen. Der Genbank-Beirat
steht dem Wissenschaftlichen Beirat als Beratungsgremium
fir Genbank-spezifische Fragen zur Seite. Beide Gremien
treffen sich jahrlich anlasslich des Institutstages zur Begut-
achtung der Arbeiten am IPK. Im Jahr 2014 (8.-10. Oktober)
befasste sich der Wissenschaftliche Beirat mit den Abtei-
lungen Genbank sowie Cytogenetik und Genomanalyse
(ab 1.Januar 2015 Zichtungsforschung). Im Jahr 2015
(14.-16. Oktober) wurden die Forschungsarbeiten in den

* Dr Timothy Sharbel (Breeding Research) was appointed
as Research Chair in Seed Biology at the University of
Saskatchewan (Canada) in 2015.

e Dr Nils Stein (Gene Bank) was appointed Adjunct Pro-
fessor in the Faculty of Plant Biology at the University
of Western Australia in June 2015. In the same year he
declined an appointment to a W3 professorship at Hein-
rich Heine University Dusseldorf.

e Dr Udo Conrad (Molecular Genetics) was appointed Ad-
junct Professor at Martin Luther University Halle in 2015.

(5) IPK as the coordinator of the German Crop Bioinfor-
matics Network

Since March 2015, IPK has coordinated the German Crop
Bioinformatics Network (GCBN), which forms part of the wider
German Network for Bioinformatics Infrastructure (de.NBI).
This network is tasked with the provision of software solutions,
as well as addressing plant-specific queries. It also is involved
in developing standards for data storage and analysis, data
management and data exchange.

(6) The role of the Advisory Boards

The Scientific Advisory Board advises the Board of Direc-
tors and the Governing Board on academic and techni-
cal matters. The Gene Bank Advisory Board supports the
Scientific Advisory Board in matters pertaining to the Gene
Bank. Both Advisory Boards meet on an annual basis to
evaluate the research programme. In 2014 (8-10 October),
the Scientific Advisory Board focussed on the Gene Bank
and Cytogenetics and Genome Analysis (since 01.01.2015
Breeding Research) Departments, while in 2015 (14-16
October), it was the turn of the Molecular Genetics and
Physiology and Cell Biology Departments, along with the
recently established independent working groups. The Gene
Bank Advisory Board visited the Gene Bank in both years.
The Governing Board held ameetingin November of both years.
Discussions with the Scientific Advisory Board and the Gover-
ning Board focussed particularly on developing the Institute’s
future research strategy, which was accepted by the Senate of
the Leibniz Society at the end of 2015.

(7) Conferences and Workshops

Respectively 14 and 13 conferences, symposia and work-
shops were held during 2014 and 2015, attracting many inter-
national participants. Some highlights are mentioned below,
while a complete overview of these events is given on p. 152.

The 37 B Chromosome Conference took place at Gatersle-
ben on 7-9 April 2014. A total of 46 participants (originating




Abteilungen Molekulare Genetik sowie Physiologie und
Zellbiologie und die der neu gegrundeten unabhangigen
Arbeitsgruppen begutachtet. Parallel hierzu besuchte und
beriet der Genbank-Beirat in beiden Jahren die Genbank.
Der Stiftungsrat tagte in beiden Jahren, jeweils im November.

Ein besonderer Schwerpunkt der Beratungen sowohl mit dem
Wissenschaftlichen Beirat als auch dem Stiftungsrat war die
Erarbeitung der zukUnftigen Forschungsstrategie, welche
Ende 2015 auch die Zustimmung des Senats der Leibniz-Ge-
meinschaft fand.

(7) Tagungen und Workshops

Im Berichtszeitraum wurden insgesamt 14 (2014) und 13
(2015) wissenschaftliche Tagungsveranstaltungen, Sympo-
sien und Workshops mit Uberwiegend internationaler Betei-
ligung durchgefuhrt. Erganzend zu den im Folgenden aufge-
fUhrten Highlights findet sich auf S. 152 eine Gesamtibersicht
mit allen Veranstaltungen.

Vom 7. bis 9. April 2014 fand die 3. B-Chromosomen Konfe-
renz in Gatersleben statt. 46 Teilnehmende aus 11 verschiede-
nen Landern hatten sich zusammengefunden, um sich Uber
die neusten Entwicklungen auf dem Gebiet der B-Chromoso-
men zu informieren.

Vom 29. Juni bis 4. Juli 2014 wurde die gemeinsame Tagung
der EUCARPIA Cereals Section und der International Tritice-
ae Mapping Initiative (ITMI) in Wernigerode organisiert. Unter
dem Motto Cereals for Global Food, Feed and Fuel - Challen-
ge for Global Improvement trafen sich 330 Teilnehmer aus 40
Landern und présentierten ihre Ergebnisse in 80 Vortragen
und 192 Postern.

Vom 6. bis zum 10. Juli 2014 fand in Gatersleben und Quedlin-
burg die 77th International Symposium on Iron Nutrition and
Interactions in Plants statt. Insgesamt 137 Wissenschaftlerin-
nen und Wissenschaftler aus vier Kontinenten fanden sich zu-
sammen, um die aktuellen Erkenntnisse zur Aneignung und
Verwertung von Eisen in Pflanzen und zu dessen Interaktion
mit anderen Pflanzennahrstoffen zu diskutieren.

Am 7.und 8. Mai 2015 trafen sich Wissenschaftler, Kinstler
und Publizisten zum 4. Gaterslebener Gesprach, um sich
mit dem Thema Mensch und Natur im Zeitalter des Anthro-
pozan auseinanderzusetzen. TraditionsgemaB bildeten eine
Kunstausstellung sowie eine Schriftstellerlesung den Rah-
men fur die wissenschaftlichen Vortrage und das Rundtisch-
gesprach.

Vom 22. bis 24. Juni 2015 fand das erste Treffen der COST
Action FA1306 The quest for tolerant varieties - Phenotyping

from 11 countries) attended to learn of new developments in
the field of B chromosomes.

Between 29 June and 4 July 2014, the joint conference of the
EUCARPIA Cereals Section and the International Triticeae
Mapping Initiative (ITMI) took place in Wernigerode. Under the
heading Cereals for Global Food, Feed and Fuel - Challenge
for Global Improvement, 330 participants from 40 countries
assembled to present their research results in the form of 80
lectures and 192 posters.

The 17th International Symposium on Iron Nutrition and Inter-
actions in Plants was held in Gatersleben and Quedlinburg on
6-10 July 2014. The event attracted 137 researchers, coming
from four continents, and aimed to discuss the latest findings
concerning the uptake and utilisation of iron in plants, and the
interaction of iron with other plant nutrients.

The 4th Gatersleben Colloquium took place on 7 and 8 May
2015; researchers, artists and publicists focussed on the topic
Mankind and Nature in the Anthropocene Era. As per traditi-
on, an art exhibition and readings accompanied the scientific
lectures and the round table discussion.

The initial meeting of COST Action FA 1306 The quest for to-
lerant varieties - phenotyping at the plant and cellular level
took place at IPK on 22-24 June 2015, attended by 135 par-
ticipants. The event facilitated not only scientific exchanges
but also served to strengthen existing networks for plant phe-
notyping (EPPN, DPPN) and to promote the training of junior
researchers.

Between 5 and 8 July 2015, researchers from IPK Wernigero-
de organised an International Society for Seed Science work-
shop entitled Seeds for future generations - determinants
of longevity, where 212 experts from 22 countries discussed
the biological processes and environmental influences under-
lying variation in the longevity of seeds.

Two other special events are worthy of mention: these were
the 10th Plant Science Student Conference (PSSC) and the
Barlomics Summer School. The former was organised by the
IPK Student Board, and addressed the topic Plant science
for the future. The meeting took place on 2-5 June 2014 in
Gatersleben and was attended by over 70 PhD students from
Germany, Poland and the Czech Republic. The latter event
was organised by the IPK Post Doc Board, and was held on
14-17 September 2015 at the IPK. The event was intended for
PhD students to be informed about the methodologies under-
lying modern technologies and their application, particularly
using the example of barley, the principal crop plant of the
IPK.
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at plant and cellular level mit 135 Teilnehmern am IPK statt.
Die Veranstaltung ermoglichte neben dem wissenschaftlichen
Austausch die Starkung bestehender Netzwerke zur Pflanzen-
phanotypisierung (zum Beispiel EPPN, DPPN) und die Weiter-
bildung von wissenschaftlichem Nachwuchs.

Vom 5. bis 8. Juli 2015 organisierten Wissenschaftler des IPK
in Wernigerode einen internationalen Workshop zu dem The-
ma Seeds for Future Generations - Determinants of Longevi-
ty der International Society for Seed Science. Insgesamt 212
Experten aus 44 Landern diskutierten Uber biologische Pro-
zesse aber auch Umwelteinflisse, die zu einer differenzierten
Langlebigkeit von Samen fihren.

Besondere Ereignisse waren auch die vom Student-Board des
IPK organisierte zehnte Plant Science Student Conference
(PSSC), auf der sich vom 2. bis zum 5. Juni 2014 mehr als 70
Doktoranden aus Deutschland, Polen und der Tschechischen
Republik unter dem Motto Plant Science for the Future in Ga-
tersleben zusammenkamen sowie die vom Post Doc-Board
des IPK organisierte Barlomics Summer School, die vom
14. bis 17. September 2015 am IPK stattfand. Letztere richtete
sich an Doktoranden, welchen die methodischen Grundlagen
moderner Technologien und deren Anwendungen vor allem
am Beispiel von Gerste als der am IPK im Fokus stehenden
Nutzpflanze vermittelt wurden.

Der Gaterslebener Forschungspreis ging im Jahr 2014 an den
Biologen Dr. David Heckmann von der Heinrich-Heine-Univer-
sitdt Dusseldorf fur seine Doktorarbeit zum Thema Mathe-
matical modelling of metabolism applied to the evolution
of photosynthesis anléasslich des jahrlichen Treffens der Ge-
meinschaft zur Forderung der Kulturpflanzenforschung e.V.
Mit dem ebenfalls von der Férdergemeinschaft verliehenen
Rudolf-Mansfeld-Preis wurden zum Institutstag 2015 Chris-
tian Colmsee (Hochschule Harz) fir seine Masterarbeit zum
Thema Datenmanagement und Visualisierung von BAC-Netz-
werken zur Unterstiitzung der Sequenzierung des Gers-
tengenoms sowie Lisa Bertram (Georg-August-Universitat
Gottingen) flr ihre Masterarbeit zum Thema Vergleich von
Methoden zur Schétzung von Ertragszuwachs und Zuchtfort-
schritt bei Winterweizen ausgezeichnet. Preistrager des vom
PhD Board verliehenen Beagle Awards fur hervorragendes
wissenschaftliches und soziales Engagement waren Dr. Mar-
co Pellino (2014) und Dr. Ravi Koppulu (2015).

(8) Zusammenarbeit mit Universitaten und Forschungs-
einrichtungen

Ein wichtiger Aspekt im Hinblick auf die Weiterentwicklung
des Forschungsprogramms ist die Vernetzung mit anderen
Forschungseinrichtungen. Ziel ist die Nutzung von Kom-
plementareffekten

(Know-how, technische Ausstattung)

During the 2014 annual meeting, the Gatersleben Research
Prize, sponsored by the Association for the Promotion of Crop
Research (Gemeinschaft zur Forderung der Kulturpflanzenfor-
schung e.V.) and the IPK, was awarded to the biologist Dr Da-
vid Heckmann (Heinrich Heine University Dusseldorf) for his
dissertation Mathematical modelling of metabolism applied
to the evolution of photosynthesis. During the 2015 annual
meeting, the Rudolf Mansfeld prize, sponsored by the same
association as above, was awarded to Christian Colmsee
(Harz University of Applied Sciences) for his MSc thesis Data
management and visualization of BAC networks to support
the sequencing of the barley genome and to Lisa Bertram
(Georg-August University Gottingen) for her MSc thesis Com-
parative methods for estimating yield increases and breeding
advance in winter wheat. The Beagle Award, granted by the
PhD board for excellence in the area of scientific and social
commitment, was awarded to Dr Marco Pellino in 2014 and to
Dr Ravi Koppulu in 2015.

(8) Collaboration with universities and research institutes

Networking with other research institutes is recognized as an
important means of promoting the institute’s research pro-
gramme. The objective is to exploit complementary know how
and technical equipment, and to identify promising young re-
searchers.

A particularly fruitful collaboration is the one established with
the Martin Luther University Halle-Wittenberg; this operates
within the framework of the Leibniz ScienceCampus and the
Interdisciplinary Centre for Crop Research. Thanks to the de-
cision taken by the Leibniz Association, the ScienceCampus
Halle for Plant-based Bioeconomy will be able to continue
its work for another four years. This regionally-based colla-
boration is jointly supported by the Leibniz Association, the
Saxony-Anhalt government and the Martin Luther University
Halle-Wittenberg.

The Rostock Scientific Campus - Research on Phosphorus
(WCR) was initiated on 20 August 2014, this interdisciplinary
collaboration focusses on the increasingly scarce raw mate-
rial phosphorus. The IPK participates in the WCR, in conjun-
ction with the Mecklenburg-Western Pomerania government,
Rostock University, the Leibniz Institute for Catalysis (Rostock),
the Leibniz Institute for Farm Animal Biology (Dummerstorf),
the Leibniz Institute for Baltic Sea Research (Warnemunde)
and the Leibniz Institute for Plasma Science and Technology
(Greifswald).

On 20 October 2014, a collaborative agreement was signed
with the Chinese Academy of Sciences Institute for Genetics
and Developmental Biology, providing a basis for networking
with the rapidly developing scientific landscape in China.




und die Gewinnung von Nachwuchswissenschaftlern.
Besonders hervorzuheben ist hierbei die Zusammenarbeit mit
der Martin-Luther-Universitat im Rahmen eines Leibniz Wis-
senschaftsCampus und des Interdisziplindren Zentrums fir
Nutzpflanzenforschung. Entsprechend der Auswahlentschei-
dung der Leibniz-Gemeinschaft kann der WissenschaftsCam-
pus Halle - Pflanzenbasierte Bio6konomie (WCH) flr weitere
vier Jahre seine Arbeit fortsetzen. Gemeinsam geférdert wird
die regionale Kooperation durch die Leibniz-Gemeinschaft,
das Land Sachsen-Anhalt sowie die Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg.

Am 20. August 2014 wurde in Warnemunde der Wissen-
schaftsCampus Rostock - Phosphorforschung (WCR) ge-
grindet. Ziel der interdisziplinaren Zusammenarbeit ist die
Erforschung des immer knapper werdenden Rohstoffes Phos-
phor. Gemeinsam mit dem Land Mecklenburg-Vorpommern,
der Universitat Rostock, dem LeibnizInstitut fir Katalyse e.V.
in Rostock, dem Leibniz-Institut fir Nutztiertechnologie in
Dummerstorf, dem Leibniz-Institut flir Ostseeforschung War-
nemunde und dem Leibniz-Institut fir Plasmaforschung und
Technologie e.V. beteiligt sich das IPK am WCR.

Am 20. Oktober 2014 wurde ein Kooperationsvertrag mit dem
Institute for Genetics and Developmental Biology der Chine-
sischen Akademie der Wissenschaften abgeschlossen. Der
Kooperationsvertrag stellt die Grundlage flr die Vernetzung
des Instituts mit der sich Uberaus dynamisch entwickelnden
Wissenschaftslandschaft in China dar.

Im Herbst 2014 schloss sich das Institut der DivSeek Initiative
an. Gemeinsam mit Partnern aus der ganzen Welt sollen da-
bei Standards und Vorgehensweisen fir die omics basierte
Nutzbarmachung pflanzengenetischer Ressourcen definiert
werden. DivSeek wird wichtige Impulse flr die Biodiversitats-
informatik liefern, die ein zentrales Entwicklungsfeld am IPK
darstellt. In diesem Zusammenhang wurde bereits im Frihjahr
2014 die Datenbank zum Betrieb des European Search Ca-
talogue for Plant Genetic Resources (EURISCO) an das IPK
verlagert, wo sie in den kommenden Jahren weiterentwickelt
werden soll.

Seit 2013 ist das IPK bereits am Leibniz-Forschungsverbund
Biodiversitét beteiligt. Im Berichtszeitraum hat es sich mit Part-
nereinrichtungen zuséatzlich noch dem Leibniz-Forschungs-
verbund Nachhaltige Lebensmittelproduktion und gesunde

Erndhrung angeschlossen.

In autumn 2014, the Institute associated itself with the Div-
Seek Initiative, a global collaboration which seeks to define
standards and procedures applicable for the omics based
utilisation of plant genetic resources. DivSeek is intended to
generate significant impetus in the area of biodiversity-related
bioinformatics, a key IPK development area. By spring 2014,
the database underlying the European Search Catalog for
Plant Genetic Resources (EURISCO) had already been shif-
ted to the IPK, where its further development is anticipated.

Since 2013, the IPK has been part of the Leibniz Biodiversity
Research Alliance. During the reporting period, the IPK and
its partner institutes have also affiliated themselves with the
Leibniz Sustainable Food Production and Healthy Nutrition
Research Alliance.

(9) Young researchers and equality of opportunity

The IPK has been able to consolidate its position as an attrac-
tive training centre for would be academics. As of the end of
2015, 87 PhD students were associated with the Institute. Du-
ring the reporting period, 32 students have graduated with a
BSc, 29 with a PhD and one with a habilitation. Institute-based
researchers have conducted courses at, or in collaboration
with, Martin Luther University Halle-Wittenberg, University of
Potsdam, University of Hannover, Georg August University
Gottingen and University of Hohenheim, as well as at the Harz
and Anhalt Applied Sciences Universities at Wernigerode,
Bernburg and Kéthen.

The Student Board has a voice in the shaping of the Institute‘s
PhD programme, which consists of PhD seminars, lectures
given by external scientists, organizing the Plant Science Stu-
dent Conference and conducting training sessions designed
to promote soft skills. The positive experiences gained by the
Leibniz Graduate School, working with the Martin Luther Uni-
versity Halle-Wittenberg, in organizing the Yield formation in
cereals - overcoming yield-limiting factors event has influen-
ced the development of the structured IPK PhD programme,
which has now been established on a permanent basis. All
IPK PhD students now participate in the PhD Graduate Pro-
gram.

On 17 June 2014, the IPK's family-friendly human resources
policies were successfully evaluated for the second time by
the Berlin-based audit berufundfamilie. The Institute has now
committed itself to providing equal opportunity training pos-
sibilities for mothers and fathers through a consolidation of
family-friendly conditions, thereby enhancing its international
competitiveness in the recruitment of highly qualified staff.
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(9) Wissenschaftlicher Nachwuchs und Chancengleich-
heit

Das IPK konnte seine Stellung als attraktiver Ausbildungs-
standort flr akademischen Nachwuchs weiter festigen.
Ende 2015 waren 87 Doktoranden am Institut tatig. Im Zuge
der Ausbildung von wissenschaftlichem Nachwuchs wur-
den im Berichtszeitraum 32 Bachelor-, 20 Masterarbeiten
sowie 29 Dissertationen und eine Habilitation abgeschlos-
sen. Wissenschaftler des Instituts flhrten Lehrveranstal-
tungen an oder in Zusammenarbeit mit den Universitaten
Halle-Wittenberg, Potsdam, Hannover, Goéttingen und Ho-
henheim sowie den Hochschulen Harz und Anhalt an den
Standorten Wernigerode, Bernburg und Ko&then durch.
Das am Institut etablierte Doktorandenprogramm wird Uber
weite Strecken durch das Student Board mit gestaltet. Zu den
Aktivitaten zahlen Doktorandenseminare, die Einladung exter-
ner Wissenschaftler zu Seminarvortragen, die Organisation
der Plant Science Student Conference sowie spezielle Fort-
bildungsveranstaltungen zur Férderung von soft skills. Die gu-
ten Erfahrungen, welche mit der Strukturierung des Doktoran-
denprogramms durch die gemeinsam mit der MLU Halle ab
dem Jahr 2012 geflihrte Graduierten-Schule Yield formation
in cereals - overcoming yield-limiting factors, flossen in den
Aufbau eines strukturierten Doktorandenprogramms am IPK
ein, welches sich damit verstetigte. Alle Promovierenden am
IPK Gatersleben sind in dieses PhD Graduate Program ein-
gebunden.

Das LeibnizInstitut fir Pflanzengenetik und Kulturpflanzen-
forschung ist am 17. Juni 2014 in Berlin fir seine strategisch
angelegte familienbewusste Personalpolitik mit dem audit be-
rufundfamilie re-auditiert worden. Das IPK hat damit das audit
berufundfamilie bereits zum zweiten Mal erfolgreich durch-
laufen. Mit der Re-Auditierung setzt sich das Institut zum Ziel,
durch die Festigung und Verstetigung der familienbewussten
Rahmenbedingungen Muttern und Véatern chancengerechte
Bedingungen fir die berufliche Weiterentwicklung zu bieten
und seine internationale Wettbewerbsfahigkeit zur Gewin-
nung hochqualifizierten Personals zu erhohen.

(10) Offentlichkeitsarbeit und 6ffentliche Wirkung

Fur die Darstellung der Leistungen des IPK gegenlber der
breiten Offentlichkeit spielen die Medien- und Pressearbeit,
die Prasentation des Instituts auf Messen sowie Fuhrungen
von Besuchergruppen eine wichtige Rolle.

Insgesamt stellte sich das IPK im Berichtszeitraum
auf verschiedenen Fach- und Kontaktimessen vor.
Als ein besonderes Transferformat nutzte das IPK Gatersleben
in diesem Rahmen die Weltausstellung Expo 2015, die am

1. Mai 2015 in Mailand ihre Tore unter dem Thema Feeding

(10) Public relations and public impact

Exposure in the electronic media and in the press, presenta-
tions at trade fairs, as well as tours for the public, continue to
provide an essential means of publicizing IPK's work. During
the reporting period, the Institute had a presence at various
specialist and commercial fairs.

The Institute was represented by the Gene Bank in the Ger-
man pavilion at the Universal Exposition Expo 2015 in Milan,
which ran from 1 May till 31 October under the theme Feeding
the planet, energy for life. The display featured the promotion
of future global food security through the activities of the Gene
Bank.

A significant contribution was made by the Institute‘s partici-
pation in the Wissens Werte event, the most important Ger-
man language forum for science journalists, science com-
municators and scientists, which took place at Magdeburg
from 24 to 26 November 2014. The IPK, in conjunction with
its partners in the Leibniz Science Campus for Plant-based
Bioeconomy, contributed, among other things, interviews with
reporters with a view to increasing its visibility to the press and
the public. Particularly successful was the opportunity offe-
red to a group of science journalists to come in person to the
Institute, where a number of lectures were given, along with
a guided tour of the site. The outcome was a set of reports
describing the research infrastructure of the IPK, noting that
these were available to external users.

Over the reporting period, some 2,584 members of the pub-
lic took part in 149 tours of the Gatersleben, Gross Llsewitz
and Malchow/Poel sites; the visitors were informed about
many of the ongoing research projects and the conservation
of genetic resources. Reflecting public interest, most of the
tours focussed on the research infrastructure of the Institute,
especially the gene banks at all three sites and the technolo-
gy associated with plant phenotyping. Numerous descriptions
of aspects of the activities and tasks of the IPK have been
broadcast over the television and radio, as well as appearing
in print on the internet and in newspapers. The Institute has
published 39 press releases over the reporting period. Insti-
tute employees have served as points of contact for various
reporters and politicians.

An open day, organised jointly with other partners housed wi-
thin the Gatersleben campus, is run each year, with the inten-
tion of reaching out to the local population by showcasing the
research conducted by the Institute. The 2014 event attracted
around 800 visitors. At the 2015 Fest der Begegnung (festival
for meeting people), which in ran parallel with the open day,
some of the foreign employees prepared culinary specialities
from their home country and presented a wide range of cultu-




the planet, energy for life 6ffnete. Bis zum 31. Oktober 2015
wurden Besuchern aus aller Welt Losungsansatze fur die
groBer werdende Herausforderung der Welterndhrung préa-
sentiert. Einen wichtigen Ansatz zur Sicherung der Erndhrung
der Zukunft prasentierte das IPK mit seiner bundeszentralen
ex situ-Genbank fur landwirtschaftliche und gartenbauliche
Kulturpflanzen im deutschen Pavillon.

Hervorzuheben ist auch die Teilnahme an der Wissens Werte
als das wichtigste deutschsprachige Fachforum fir Wissen-
schaftsjournalisten, -kommunikatoren und Forscher, die vom
24. bis zum 26. November 2014 in Magdeburg stattfand. Ge-
meinsam mit seinen Partnern im Leibniz WissenschaftsCam-
pus Pflanzenbasierte Biobkonomie prasentierte sich das IPK
den Multiplikatoren u. a. im Rahmen von Interviews, um seine
Sichtbarkeit gegeniiber der Presse und Offentlichkeit zu erhé-
hen. Von besonderer Bedeutung war dabei das Exkursions-
angebot fur Wissenschaftsjournalisten zum Institut, das den
Teilnehmern im Rahmen von Vortragen und Flhrungen vor
Ort vorgestellt wurde, insofern es konkreten Niederschlag in
der Presse bzgl. der auch extern nutzbaren Forschungsinfra-
strukturen des IPK fand.

Im Berichtszeitraum wurden in 149 Fiihrungen Uber 2.584 Be-
sucher an den Standorten Gatersleben, GroB Lisewitz und
Malchow/Poel Uber Forschungsarbeiten und die Erhaltung
genetischer Ressourcen informiert. Ein erheblicher Anteil der
Flhrungen konzentrierte sich - resultierend aus dem 6ffentli-
chen Interesse - auf die Forschungsinfrastruktur des Instituts,
v. a. die Genbanksammlungen in Gatersleben und an den bei-
den Standorten GroB Lusewitz und Malchow/Poel sowie auf
die technischen Einrichtungen zur Pflanzenphanotypisierung.

Im Fernsehen, Radio, im Internet und in den Printmedien er-
schienen zahlreiche Beitrage, die die Arbeiten und die Aufga-
ben des IPK einer breiten Offentlichkeit prasentierten. Dane-
ben erschienen im Berichtszeitraum 39 Presseinformationen.
Mitarbeiter des Instituts standen Medienvertretern und Politi-
kern als Ansprechpartner zur Verfigung.

Mit dem Tag der offenen Tur wird die Bevodlkerung in der
Region angesprochen und Uber die Arbeiten des Instituts
und seiner Standortpartner informiert. Zu der gemeinsam
mit den Partnern auf dem Gaterslebener Campus jahrlich
durchgefuhrten Veranstaltung fanden im Jahr 2014 ca. 800
Besucher den Weg an das Institut. Zum Fest der Begegnung,
welches im Jahr 2015 gemeinsam mit dem Tag der offenen
TUr stattfand, hielten die auslandischen Mitarbeiter wieder
kulinarische Spezialitaten sowie ein breites Angebot an Infor-
mationen zur Kultur und Geschichte ihrer Heimatlander bereit.
Eine spezielle auf Familien zugeschnittene Erweiterung des
wissenschaftlichen und kulturellen Angebots flihrte zu einem
Besucheransturm von ca. 1.200 Gésten.

ral and historical information. This extended scientific and cul-
tural programme, designed especially for families, attracted
some 1,200 guests. Thus, compared with the previous repor-
ting period, the total number of lay visitors has been doubled.

(11) Biotechnology Gatersleben

The Institute is the largest organization housed within the
Gatersleben campus, and is the focus of the local initiative
Green Gate Gatersleben (http://www.green-gate-gatersieben.
de/). The other partners comprise six private companies, a
school laboratory and various service providers. Collaborati-
on with several of the companies takes the form of coordina-
ted marketing, for example the mounting of a joint presentati-
on at the Biotechnica 2015 trade fair at Hannover. A number
of public-private partnership projects have been conducted,
including a programme of service provision in the field of DNA
analytics. The Bayer AG European Centre for Wheat Breeding,
housed on the campus,, has undergone a rapid expansion
during the reporting period: an opening ceremony took place
on 24 September 2015. The centre provides significant oppor-
tunities for interaction with IPK’s wheat research programme.
A cooperation already exists to encourage young researchers
to engage with the plant-based bioeconomy in Saxony-Anhalt:
in conjunction with Bayer AG, and initiated by the Halle Scien-
ceCampus for Plant Based Bioeconomy, the IPK and the Mar-
tin Luther University Halle-Wittenberg have funded a fellows-
hip to support a student undertaking an MSc in crop science.
It is hoped that the targeted promotion of young researchers
will motivate excellent students to strengthen their knowledge
in the field of plant breeding and bioeconomy.
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(11) Der Biotechnologiestandort Gatersleben

Als groBte Einrichtung auf dem Campus steht das Institut im
Mittelpunkt der Standortinitiative Green Gate Gatersleben
(http://www.green-gate-gatersleben.de/). Diese umfasst ne-
ben dem Institut sechs Firmen, ein Schulerlabor sowie ver-
schiedene Dienstleister. Die Zusammenarbeit mit verschie-
denen am Standort angesiedelten Firmen erfolgt einerseits
Uber ein gemeinsames Standortmarketing, u. a. durch einen
gemeinsamen Auftritt auf der Fachmesse Biotechnica 2015
in Hannover, aber auch Uber die Bearbeitung gemeinsamer
Projekte sowie durch die Bereitstellung wissenschaftlicher
Serviceleistungen auf dem Gebiet der DNA-Analytik.

Der Auf- und Ausbau des européischen Zentrums fir Wei-
zenziichtung auf dem Campus im Biotechpark Gatersleben
durch die Bayer AG schritt im Berichtszeitraum zligig voran
und endete mit der feierlichen Erdffnung des Zentrums am
24. September 2015. Das Zentrum bietet flr das IPK wichtige
Anknilpfungspunkte flr die Forschungsarbeiten an Weizen.
Im Rahmen der Nachwuchsférderung im Bereich der pflan-
zenbasierten Biodkonomie in Sachsen-Anhalt wird bereits
zusammengearbeitet: Gemeinsam mit der Bayer AG haben
das IPK und die Martin-Luther-Universitat Halle-Wittenberg
ein Stipendium flr den Masterstudiengang Nutzpflanzenwis-
senschaften auf Initiative des WissenschaftsCampus Halle -
Pflanzenbasierte Biobkonomie ausgelobt. Durch die gezielte
Nachwuchsférderung sollen exzellente Studierende motiviert
werden, ihre Kenntnisse im Bereich der Pflanzenzichtung so-
wie der Biodkonomie zu vertiefen.




Verwaltung und Infrastruktur/Administration and Infrastructure

Personal

Gegenuber der Berichtsperiode 2012/2013 ist ein leichtes
Nachgeben im Personalstand von 518 Beschaftigungsver-
haltnissen auf 476 Mitarbeiterinnen und Mitarbeiter bzw. um
rund 8 % zu verzeichnen. Bezogen auf die Finanzierung ist der
Anteil haushaltsfinanzierter Beschaftigter nur gering um etwa
3 %, der Anteil drittmittelfinanzierten Personals aufgrund des
Forderendes der GABI-Projekte (Genomanalyse im System
Pflanze) des BMBF um rund 23 % zurlck gegangen.

Die Entwicklung Uber die letzten drei Jahre ist in der nachfol-
genden Tabelle dargestellt:

Tab. 1 Personalgesamtibersicht (Stand: 31.12.2015)

2013 2014 2015

Haushaltsfinanziertes Personal 337 312 328
Drittmittelfinanziertes Personal 161 156 124
Auszubildende 20 18 24
518 486 476

Die Ausbildung des wissenschaftlichen Nachwuchses und
die Karriereférderung werden am IPK als zentrale Aufgaben
wahrgenommen.

Innovative Forschung ist langfristig ohne die strategisch aus-
gerichtete Qualifizierung besonders geeigneter und motivier-
ter Nachwuchsforscherinnen und -forscher nicht maoglich.
Durch verschiedene Lehrangebote an kooperierenden Uni-
versitaten und Hochschulen, durch Angebote zur dualen Aus-
bildung sowie mit Hilfe industriefinanzierter Masterstipendien,
welche Uber den Leibniz WissenschaftsCampus Halle (WCH)
vergeben werden, gewinnt das IPK frihzeitig herausragende
Studierende.

Alle Promovierenden am IPK Gatersleben sind in das PhD
Graduate Program eingebunden. Sie profitieren nicht nur von
der herausragenden Forschungsinfrastruktur, der Interdisz-
iplinaritat und Internationalitat des Instituts sowie den entspre-
chenden Netzwerken, sondern auch ganz maBgeblich von ei-
nem strukturierten Arbeitsprogramm mit Seminaren, Lehrver-
anstaltungen und Praktika. Die Teilnahme ist verbindlich und
erweitert das theoretische und technische Know how inkl. Soft
Skills der Nachwuchswissenschaftlerinnen und -wissenschaft-
ler deutlich.

Die Interessen und Anliegen der Doktorandinnen und Dokto-
randen gegeniber dem Direktorium werden durch das PhD
Student Board vertreten, um spezifische Handlungsfelder auf-

zudecken sowie gemeinsam Ziele und MaBnahmen und Ziele
zu entwickeln.

Tab. 2 Nachwuchsférderung im wissenschaftlichen Bereich
(Stand: 31.12.2015)

2013 2014 2015

(Frauen) (3 1Y) (Frauen)
Doktorandinnen/ 63 63 60
Doktoranden (27) (24) (25)
Gastdoktorandin- 30 (17) 33 (17) 27 (18)
nen/Gastdokto-
randen
Wissenschaftliche/ 17 12 "
studentische Hilfs- (7) (7) (3)
krafte
Gesamt 110 (51) 108 (48) 98 (46)

Analog zur Foérderung der Promovierenden wird die berufliche
Entwicklung junger Postdocs unterstiitzt. Das Postdoc-Board
gibt Hilfestellung bei der Schaffung der eigenen beruflichen
Identitat. Mit Hilfe eines selbstverwalteten Budgets werden
WeiterbildungsmaBnahmen (u. a. Hochschuldidaktik, Semi-
nare flir Laborleiter) durchgeflihrt und im zweijahrigen Turnus
eine Summer School organisiert. Darliber hinaus bestehen
vielfaltige Moglichkeiten zur Beteiligung an Lehraktivitaten.
Das Postdoc-Board trifft sich einmal jahrlich mit dem Direktori-
um zur Besprechung des Status quo und zur Fortentwicklung
der programmatischen Aktivitaten.

Um herausragenden Wissenschaftlerinnen und Wissenschaft-
lern die Mdglichkeit zu geben, sich wissenschaftlich zu pro-
filieren, existieren am IPK drei unabhangige Arbeitsgruppen.
Ohne in eine der vier wissenschaftlichen Abteilungen des In-
stituts eingegliedert und einem Abteilungsleiter unterstellt zu
sein, kdnnen sich ihre Leiterinnen und Leiter mit hoher Eigen-
stéandigkeit und Sichtbarkeit auf eine spétere wissenschaftli-
che Leitungsfunktion vorbereiten und eigene Forschungspro-
jekte realisieren.

Durch die Moglichkeit gemeinsamer Berufungen (W3), ins-
besondere ab 2016 auch von Juniorprofessuren, sowie von
Honorar- und auBerplanmaBigen Professuren wird die Zusam-
menarbeit mit der Martin-Luther-Universitat Halle-Wittenberg
weiter gestarkt.

Fir das IPK bedeutet Nachwuchsférderung auch entspre-
chendes Engagement in der beruflichen Aus- und Weiterbil-
dung. So wurde am IPK ein Programm zur internen Weiterbil-
dung des technischen und nicht-wissenschaftlichen Personals
etabliert. Hiervon ausgehend wird ein strukturiertes Aus- und
Weiterbildungsmanagement angestrebt. Im Bereich der Be-
rufsausbildung hat das Institut mit insgesamt 18 (2014: 13)
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Ausbildungsplatzen in verschiedenen Berufen und 6 (2014:
5 ) dualen studierenden das hohe, Uber den eigenen Bedarf
weit hinausgehende Niveau, leicht ausbauen kénnen. Mit einer
Ausbildungsquote (Ausbildungsplatze bezogen auf die Anzahl
der sozialversicherungspflichtigen Beschéaftigten) von rund
5% (Stand: 31.12.2015) liegt das IPK etwas Uber der Durch-
schnittsquote aller Einrichtungen der Leibniz-Gemeinschaft
(vgl. Tab. 3).

Das IPK ist bestrebt, alternative Wege zu nutzen und bietet in
Kooperation fiir den dualen Bachelor-Studiengang Biotechno-
logie an der Hochschule Anhalt (FH) in Kéthen entsprechende
Ausbildungsplatze an. Die Studentinnen und Studenten absol-
vieren im Institut den praktischen Teil ihrer Ausbildung

Tab. 3 Anzahl der Auszubildenden (Stand: 31.12.2015)

Art der Auszubildenden 2013 2014 2015
Biologielaborant/-in 9 6 8
Burokauffrau/-mann bzw. Kauf- 1 3 2
frau/-mann flr Blromanagement

Gartner/-in fir Gemusebau bzw. 1 1 8
Pflanzentechnologin/Pflanzen-

technologe

Fachangestellte/-r flir Medien- 1 0 1
und Informationsdienste

Kdéchin/Koch 2 1
Fachinformatiker/-in 2 2 2
Systemintegration

Duale Studierende 4 5) 6
Biotechnologie

Gesamt 20 18 24

Das Hauptforschungsobjekt Kulturpflanze erfordert einen ho-
hen gartnerischen und technischen Betreuungsaufwand. Hier-
fur stehen den Wissenschaftlern entsprechende Fachkrafte
zur Seite. Durch die Administration werden fur das gesamte In-
stitut wissenschaftsunterstiitzende Dienstleistungen erbracht.
Die Verteilung der Stellen auf die jeweiligen Programme zeigt
Tabelle 4.

Tab. 4 Beschaftigte nach Programmbereichen
(Stand: 31. Dezember 2015)

Programm 1: Management, Analyse und Evolution pflanzengenetischer
Ressourcen

Programm 2: Cyto-molekulare Genomanalyse

Programm 3: Molekulare Entwicklungsphysiologie

Programm 4: Angewandte Physiologie und Zellbiologie

Administration:

Wissenschaftliche Dienstleistungen, Zentrale Dienste,
Verwaltung, Geschaftsfiihrung und Stabsfunktionen
einschlieBlich Sekretariate

3

& 5

S5 =

Wissenschaft- Wissenschaftsun- = e '.g

liches terstiitzendes Infra- 2 @ P

Personal strukturpersonal g g. <?:
Progr. 1 44 67 0 8 119
Progr. 2 44 34 0 2 80
Progr. 3 58] 40 0 0 73
Progr. 4 50 41 0 6 97
Admin. 0 73 26 8 107
Gesamt 171 262 26 24 476

Die Forderung und Umsetzung der Chancengleichheit ste-
hen im Fokus des IPK und verschiedene Elemente sind bereits
strukturell verankert.

Das IPK hat fur eine Erhdhung des Frauenanteils flexible Ziel-
quoten im Sinne des Kaskadenmodells der Gleichsstellungs-
standards der DFG definiert, die im Programmbudget und
Gleichstellungskonzept detailliert verankert sind. Das Institut
strebt deren Umsetzung bis 2017 an. Als realistischer Horizont
fur das Erreichen der definierten Zielquoten wird ein Zeitraum
von funf bis acht Jahren angenommen. Dabei kénnen die Zie-
le den Entwicklungen angepasst werden, die sich am IPK ab-
zeichnen. Das gilt fur Fortschreibungen des bestehenden und
die Aufstellung des nachsten Gleichstellungskonzepts in 2018
flr den Zeitraum bis 2023. Hierbei ist zu berlicksichtigen, dass
die entsprechenden Ziele nur in dem Rahmen erreicht werden
kdnnen, den die tatsdchliche Stellenfluktuation, die Teilnahme
von Frauen als Bewerberinnen und das rechtliche Prinzip der
Bestenauslese (mindestens gleiche Eignung, Befahigung und
fachliche Leistung) zulassen. Trotz intensiver aktiver Bemuhun-
gen des Instituts gehen auf ausgeschriebene wissenschaftli-
che Positionen mitunter keine ausreichenden oder auf das
Stellenprofil passenden Bewerbungen von Frauen ein.

Zur Umsetzung der Zielsetzungen fir mehr Chancengleichheit

in der Wissenschaft stellt das IPK die folgenden Handlungsfel-

der in den Fokus und wird diese weiter und verstarkt verfolgen:

e Sicherstellung der Vereinbarkeit von Beruf und Familie auf
zertifizierter und extern geprufter Basis (Audit und Re-Au-
dit berufundfamilie der gemeinnitzigen Hertie-Stiftung
bis 2016).

e Flexible Gestaltungsmoglichkeiten von Arbeitszeit und
-ort.

e Zur flexibleren Betreuung des Nachwuchses bietet das
IPK ein Eltern-Kind-Arbeitszimmer an. AuBerdem gewéahrt
das IPK seinen Beschéftigten einen monatlichen Zu-
schuss zu den Kinderbetreuungskosten. Durch Koope-
rationen mit dem Kindergarten und der Grundschule in
Gatersleben werden weitere Mdglichkeiten der Zusam-
menarbeit genutzt.

e Dual Career-Angebote: Das IPK unterstitzt Paare, indem
es sich bei Bedarf an der Suche nach Arbeitsplatzen fur
Lebenspartnerinnen und Lebenspartner von neuen Be-
schaftigten beteiligt bzw. diese vermittelt.

Finanzierung/Budget

Seit der Einflihrung der Programmbudgets an Stelle der Wirt-
schaftsplane werden die Einnahmen und Ausgaben fir die
Programme ungeachtet der Mittelherkunft betrachtet. Dem IPK
standen 2015 insgesamt 55.219 TEUR (2014: 55.066 TEUR,;




2013: 49.295 TEUR) fUr eigene Ausgaben, d. h. ohne Einnah-
men flr Partner und ohne Einbehalte fir BaumaBnahmen,
zur Verflgung. Das entspricht einer Steigerung um 12 % ge-
genlber 2013. In diesen Angaben sind die Selbstbewirtschaf-
tungsmittel enthalten.

In 2015 betrugen die Zuwendungen im Rahmen der Grundfi-
nanzierung 30.053 TEUR (2014: 32.112 TEUR, 2013: 29.555
TEUR). Darin enthalten sind in 2015 316 TEUR Betriebsmittel
und 135 TEUR Investitionsmittel als nach 2016 Ubertragene
Selbstbewirtschaftungsmittel.

Fig. 4 Entwicklung der Gesamteinnahmen

Auf der Seite der Mittelverwendung entfielen rund 44 % der
Gesamtausgaben auf den Personalbereich. Der Anstieg bei
den Betriebsausgaben war vorrangig auf die Kostensteige-
rung bei den Bewirtschaftungskosten zurlickzufiihren. Bei den
Gerateinvestitionen ist der Erwerb der SunGene-Liegenschaft
in 2014 mit 1.332 TEUR enthalten. Daneben sind 2.690 TEUR
Selbstbewirtschaftungsmittel flr Investitionen nach 2015
Ubertragen und ausgegeben worden. Bei den Bauinvestitio-
nen schlagen vor allem die Ausgaben fur die Errichtung der
Pflanzenkuluturhalle ab 2013 sowie der Heizungsanschluss
an das Leitungsnetz des Instituts zu Buche. Die Struktur der
Gesamtausgaben 2013 bis 2015 ist im Folgenden dargestellt

Tab. 5 Entwicklung der Gesamtausgaben in TEUR ohne Ausgaben
flr Partner sowie ohne Einbehalte flir Bauinvestitionen

Sach-
ausga-
gaben ben

Gerate Bau Ge-
investi- investi-
tionen tionen

Jahr Perso-
nalaus-

2013 24.052 16.575 4.987 3.731 49.295
2014 24.081 16.669 7.346 6.970 55.066
2015 24108 18.749 6.531 5.831 556.219

Ausgaben des IPK in TEUR

60.000
50.000
40.000
30.000
20.000

10.000

2013 2014 2015

w Personal m Sachausgaben

W Gerdteinvestitionen M Bauinvestitionen

Fig. 5 Struktur der Gesamtausgaben

Drittmittel 2014/2015

In 2015 wurden flr 174 Projekte (2014: 179) Einnahmen (ohne
Partner) in Héhe von insgesamt 11.157 TEUR (2014: 11.369
TEUR) erzielt. Die Einnahmen insgesamt sind leicht gesunken,
weil das durch das BMBF gefdérderte GABI-Programm beendet
ist. Hauptzuwendungsgeber waren das Bundesministerium
fur Bildung und Forschung, die Deutsche Forschungsgemein-
schaft und die Europaische Union. Die Einnahmen vom BMBF
resultierten Uberwiegend aus dem neuen Rahmenprogramm
Biotechnologie - Chancen nutzen und gestalten sowie aus
dem GroBprojekt Deutsches Pflanzen Phéanotypisierungs
Netzwerk (DPPN), in dem in Gatersleben einer von drei Kno-
ten aufgebaut wird. Der in 2012 ersichtliche Ruckgang bei den
Einnahmen von der DFG wegen Nichtbedienung der Mittelan-
forderungen flr die letzten zwei Monate des Haushaltsjahres
wurde in 2013 ausgeglichen, so dass fiir die Zuwendungen
von der DFG der jahrliche Durchschnitt bei 1.984 TEUR liegt.

Die Einnahmen aus der Auftragsforschung konnten um ca. 0,6
Mio. EUR gesteigert werden. Der Anteil der Einnahmen aus
der Wirtschaft liegt somit bei 26 % (im Vorjahr 20 %) der Ge-
samtdrittmittel. Neben den Einnahmen fir das IPK wurden 66
TEUR (Vorjahr 230 TEUR) fir Partner eingenommen und wei-
tergereicht. Die Entwicklung der Einnahmen flr Projekte Uber
die letzten drei Jahre ist im folgenden Diagramm dargestellt:
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Fig. 6 Entwicklung der Drittmitteleinnahmen nach Mittelherkunft
ohne Anteil fur Partner (Angaben in TEUR)

Tab. 6 Entwicklung der Zuwendungen (Angaben in TEUR)

2013 2014 2015
Bundesministerium flr 5179 3.999 3.156
Bildung und Forschung
Bundesministerium flr 817 554 936
Erndhrung und Landwirt-
schaft
Bundesministerium flr 581 559 515
Wirtschaft
DFG 2.318 1.936 1.964
Land Sachsen-Anhalt 210 316 161
EU 972 1173 845
SAW-Leibniz-Wettbewerb 341 315 550
Sonstige Projekte 285 268 168
Wirtschaft 1.282 2.249 2.862
Gesamt 11.985 11.369 11.157

Technologietransfer 2014/2015

Im Berichtzeitraum 2014/2015 wurden fiinf Erfindungen durch
Wissenschaftlerlnnen des IPK gemeldet. Alle finf erfindungs-
maBigen Technologien wurden vom Institut in Anspruch ge-
nommen, wobei im gleichen Zeitraum fUr drei der gemeldeten
Erfindungen neue Patentanmeldungen durch das Institut vor-
genommen worden sind.

Im Berichtzeitraum optierte ein Wirtschaftspartner auf Uber-
tragung einer zum Schutzrecht angemeldeten Erfindung
sowie einer Erfindungsmeldung, die an diesen gemaB den
vertraglichen Regelungen Ubertragen wurden. Mit zwei ver-
schiedenen Wirtschaftspartnern wurde jeweils ein Vertrag,
zum einen zur Ubertragung und zum anderen zur Einlizenzie-
rung von Ergebnissen aus gemeinsamen Forschungsprojek-
ten verhandelt.

Insgesamt wurden im Berichtszeitraum Lizenzeinnahmen in
Hohe von 33 TEUR (zzgl. gesetzl. USt.) erzielt.

In 2015 wurden insgesamt neunundzwanzig Kooperationsver-
trége sowie zwei Rahmenvertrage mit der Chinese Academy
of Science und dem Leibniz-Institut fir umweltmedizinische
Forschung (IUF) abgeschlossen. Weiterhin wurden zwolf For-
schungs- und Entwicklungsvertrage fur FuE-Vorhaben mit
Wirtschaftsunternehmen mit einem Gesamtvolumen von ca. 2
Mio. Euro (netto) sowie zwei Verlangerungsvertrage und zwei
Anderungsvereinbarungen fir bereits laufende FUE-Vorhaben
abgeschlossen.

Zudem wurden funf Vertrage zu projektbezogenen Unter-
auftragen, vier (Fordermittel-) Weiterleitungsvertrage sowie
zwei Ubertragungsvertrage fiir erfindungsméBige Tech-
nologien, zwei Lizenzvertrage und zwei wissenschaftliche
Dienstleistungsvertrage abgeschlossen. Im Berichtszeit-
raum wurden weiterhin Verhandlungen Uber Rahmenver-
einbarungen mit der Universidad in Lavras (Brasilien) und
der University of Saskatchewan und deren assoziiertem

Institut GIFS aufgenommen, die derzeit noch andauern.

Tab. 7 BaumaBnahmen 2014/2015

MaBnahme

01 Pflanzenkulturhalle 1.550 1.044
02 Umbau Heizzentrale 69 551
03 Lagerhalle (Geb. 1609) 191 112
04 Dacherneuerung Geb. 100 76
1606-1608
05 Saatgutaufbereitung Geb. - 45
1604 (Planung)
06 IT-Technikzentrale - 680
07 UmbaumaBnahmen Bioinfor- - 60
matikzentrum
08 Roll-Gewachshaus 270 -
09 Umristung Phytokammer -
auf LED

Mit dem Bau der Pflanzenkulturhalle (PKH) ist die For-
schungsinfrastruktur entscheidend verbessert worden. Kul-
turpflanzen kdnnen unter determinierten Umweltbedingungen
mittels innovativer Phanotypisierungsanlagen untersucht wer-
den. Bei dem Gebaude mit sehr hohem Technikanteil handelt
es sich um einen bislang einzigartigen Experimentalbau, fur
dessen Planung und Ausgestaltung nicht auf vorhandene
Standards zurlickgegriffen werden kann. Nach Einreichung
eines umfangreichen Anderungsantrags im Friihjahr 2015
und dessen positiver baufachlichen Prifung im Juni 2015
wurde Anfang September 2015 die komplette Errichtung der
PKH mit Gesamtkosten von bis zu 7,799 Mio. EUR genehmigt.
Die Leistungen fur die Errichtung der Gebaudehille wurden




in 2014/2015 ausgefuhrt und fertiggestellt. Ende 2015 konn-
ten die europaweiten Vergabeverfahren eingeleitet werden. Mit
der Ausfihrung der technischen Gewerke wird im Anfang 2016
begonnen. Die schrittweise Inbetriebnahme der PKH und Uber-
gabe an den Nutzer wird voraussichtlich ab Juli 2016 erfolgen.

Umbau und Erweiterungen der Warmeverteilerstationen die-
nen der Optimierung der Steuerung der Warmeversorgung
sowie der Sicherstellung der Warmeversorgung der Pflanzen-
kulturhalle. Die Leistungsdurchfihrung wurde im Oktober 2014
begonnen und wie geplant im Friihjahr 2015 abgeschlossen.

Um dem gestiegenen Bedarf an wettergeschitzten Lager-,
Trocknungs- und Unterstellflachen fir Substrate, Maschinen
und Geréate flr die Versuchsfeldbearbeitung zu entsprechen,
wurde im August 2014 mit dem Bau einer an drei Seiten ge-
schlossenen Lagerhalle (Gebaude 1609) begonnen. Das Ge-
baude mit ca. 550 m? Flache wurde im Februar 2015 den Nut-

zern Ubergeben.

Seitens des Zuwendungsgebers wurde der Raumbedarf des
IPK mit 25.397 m? Hauptnutzungsflache (HNF) als begrindet
anerkannt und genehmigt. Eine erste gebaude- und nutzerbe-
zogene Ubersicht wurde dem Ministerium fir Wissenschaft und
Wirtschaft des Landes Sachsen-Anhalt (LSA) im August 2014
Ubersandt. Darin enthalten sind auch die sanierungstrachtigen
Gebéaude 1606 bis 1608 auf dem Wirtschaftshof. Um diese Ge-
baude wieder nutzen zu kénnen, sind zukiinftig Teilsanierun-
gen geplant. Im Oktober 2014 wurde mit der Dachsanierung
der Gebaude begonnen und im Februar 2015 abgeschlossen.
Zudem besteht die Notwendigkeit der Etablierung einer Saat-
gutaufbereitung, welche ebenfalls im Bereich der Wirtschafts-
anlagen untergebracht wird. Die Planungen wurden im Jahr
2015 begonnen. Die Fertigstellung der MaBnahme mit einem
Finanzvolumen von ca. 900 TEUR soll rechtzeitig bis zur nachs-
ten Ernteperiode, die im Juli 2016 beginnt, erfolgen.

Am 30. Juni 2014 erfolgte der Besitzlbergang des Gebaudes
des Unternehmens SunGene an das IPK. Zur Anpassung an
die Nutzungserfordernisse der wissenschaftlichen Arbeitsgrup-
pen wurden UmbaumaBnahmen sowie fir die Einrichtung einer
neuen IT-Technikzentrale beschlossen. Nach Festlegung der
zukUnftigen Raumnutzungen erfolgte im 4. Quartal 2015 die
offentliche Ausschreibung der Leistungen. Mit der Leistungs-
durchfihrung wird im Januar 2016 begonnen. Eine Nutzung
der Raumlichkeiten ist in mehreren Ubergabeabschnitten ab
Mai 2016 vorgesehen. Fir die Realisierung dieser MaBnahmen
sind Kosten von rund 1 Mio EUR veranschlagt.

Im Mai 2014 wurde ein Rollgewachshaus mit einer Gesamtfla-
che von 600m? zur Nutzung Ubergeben. In diesem fiir rund 270
TEUR errichteten Gewachshaus kénnen Trockenstress-Experi-
mente unter Feldbedingungen durchgefuhrt werden.

Im Phytokammernhaus | (Kammer 18) wurde im 4. Quar-
tal 2015 mit der UmrUstung der Beleuchtungstechnik auf LED
begonnen. Mit dieser MaBnahme soll flir rund 200 TEUR eine
deutlich energieeffizientere und flexiblere Beleuchtung zur Ver-
figung gestellt werden, die den Ansprltchen der wissenschaft-
lichen Versuchsplanungen besser entspricht.

Versuchsfeld und Gartnerei

Der erheblich gestiegene Umfang der Feldversuche erforderte
die durch Pflugtauschvereinbarungen und Pachtvertrage ab-
gesicherte Nutzung zusatzlicher Ackerflachen auBerhalb des
Institutsgelandes. Um langfristig in ausreichendem Umfang
Feldversuchsflachen bereitstellen zu kdnnen, werden sukzes-
sive Flachen fur die Nutzung eines 12 ha groBen Areals hinzu-
gekauft. 2015 konnte eine erste Teilflache erworben werden.

Um die umfangreichen Feldversuche effektiv bewirtschaften zu
kénnen, wurde die Ausstattung mit Feldversuchstechnik weiter
verbessert. Ein Parzellenmahdrescher ermdglicht eine automa-
tische Gewichts- und Feuchtigkeitserfassung der geernteten
Versuchsparzellen. Zwei Versuchsdrillmaschinen und ein Gera-
tetrager mit automatischem Lenksystem erlauben die GPS-ge-
steuerte Aussaat von Feldversuchen. Mit einer speziellen Soft-
ware konnen die Versuche vorgeplant und in die Maschinen
eingelesen werden.

Durch den Erwerb des ehemaligen Laborgebaudes und des
Gewachshauses der SunGene GmbH konnte die Ausstattung
an Gewachshaus- und Phytokammerflache verbessert werden.
Im Gewéachshaus stehen in 11 Kabinen 225 m? Pflanzenstellfla-
che zur Verfliigung. Die Flachen sind mit Rolltischen, Schattie-
rung, Zusatzbeleuchtung und Kihlung hochwertig ausgestat-
tet. Im Laborgebaude kdnnen drei zusatzliche Phytokammern
mit 11,5 m? Flache genutzt werden.

Informationstechnologie

Fur alle Forschungsaufgaben und forschungsunterstitzenden
Aufgaben ist eine leistungsfahige IT-Infrastruktur unverzichtbar.
Zentrale IT-Dienste missen permanent und in hoher Qualitat
verfigbar sein. Das IPK hat im Berichtszeitraum seine [T-Inf-
rastruktur - groBenteils finanziert in einem Sondertatbestand
IT-basierte Forschungsinfrastruktur - rundum erneuert. In den
drei zentralen Kernbereichen der [T-Infrastruktur - Netzwerk,
Server und Speicher - wurden wichtige Investitionen vorge-
nommen.
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Die Campus-Verkabelung der 1. Generation wurde durch eine
aktuelle LWL-Verkabelung erneuert, die hdhere Datenraten er-
maoglichen. Auf dieser Basis wird nun eine LAN-Vernetzung mit
10 Gigabit/s und mehr zwischen allen Gebauden ermdglicht.
Die aktive Netzwerktechnik wurde neu beschafft und wird bis
Mai 2016 in Betrieb genommen.

Als zentrale Rechen-Infrastruktur sind inzwischen zwei autono-
me, leistungsféhige Virtualisierungs-Cluster in Betrieb, die die
technische Plattform flr eine unterbrechungsfreie Verfligbar-
keit wichtiger IT-Services auch im Wartungs- oder Havariefall
ermoglichen.

Die zentralen Datenspeicher wurden auf eine leistungsfahigere
Systemgeneration erneuert, um mehr Datenspeicher, eine ho-
here Performanz und einen unterbrechungsfreien Betrieb zu
erreichen.

Um mittel- und langfristig Uber eine geeignete, den aktuellen
Erfordernissen gerechte Arbeitsumgebung flr die IT-Technik
im IPK zu verfligen, wurde ein neuer zentraler Serverraum ge-
plant und befindet sich zur Zeit im Bau (Fertigstellung Mitte
2016). Dadurch wird die Basis geschaffen, die Verfligbarkeit
der IT-Services weiter zu erhéhen und flexibel auf zuklnftige
wissenschaftliche Anforderungen reagieren zu kénnen.

Wissenschaftliche Bibliothek

Die Wissenschaftliche Bibliothek des IPK, die seit August 2015
wieder als selbststandige Arbeitsgruppe geflihrt wird, verfligt
Uber einen Bestand von derzeit 81.080 Medieneinheiten zu
den Sammelschwerpunkten Molekularbiologie, Pflanzengene-
tik, Zytologie, Taxonomie und Kulturpflanzenforschung.

Durch die Teilnahme an Leibniz-Konsortien bietet die Biblio-
thek trotz jahrlicher Preissteigerungen den Wissenschaftlern
ein breites Zeitschriftentitelangebot.

Mit dem Erwerb der Allianzlizenz fir das Online-Paket Life
Sciences des Oxford Verlages sind weitere 46 Titel online ver-
flgbar. Hiervon profitieren auch externe Nutzer.

Der Bibliotheksbestand ist im Gemeinsamen Bibliotheksver-
bund (GBV) sowie in den virtuellen Fachkatalogen (ViFaBio
und LIVIVO) bibliographisch nachgewiesen, womit die IPK-Bib-
liothek ihren Beitrag zur regionalen und Uberregionalen Litera-
turversorgung leistet.

Tab. 8 Leistungen der Wissenschaftlichen Bibliothek des IPK

Leistung 2014 2015
Medieneinheiten 80.556 81.080
Zugang Monographien 231 216
Zeitschriftenabonnements 652 710
aktive Nutzer 870 876
interne Ausleihen 5173 4.240
interner Umlaufdienst 2.558 2125
Serviceleistungen * 1.773 1.644
Passiver Leihverkehr (Nehmende FL) 1.009 807
Aktiver Leihverkehr (Gebende FL) 1.041 1.064

*Serviceleistungen sind bearbeitete Anfragen und Bestellungen von

IPK-Wissenschaftlern und externen Nutzern

Um die Leitlinie zu Open-Access in der Leibniz-Gemeinschaft
umzusetzen, wurde eine Open-Access-Publikationsstrategie
verabschiedet sowie ein zentraler Publikationsfonds eingerich-
tet. Damit wird Transparenz hergestellt und allen Autorinnen
und Autoren der Zugang zur Publikation im Open-Access-Ver-
fahren zu ermdglichen.

Tab. 9 Verteilung der Open-Access Publikationen

Publikationen in genuinen 51 41
Journalen
Publikationen in hybriden 30 4
Journalen




Abteilung Genbank

Leiter: Prof. Dr. Andreas Graner

Allgemeine Forschungsziele

Die bundeszentrale ex si-
tu-Genbank fiir landwirt-
schaftliche und gartenbau-
liche Kulturpflanzen zahlit
zu den weltweit gréBten
Art.
Zentrale Aufgaben sind der

Einrichtungen ihrer
Erhalt der Sammlung, die
Bereitstellung pflanzenge-
netischer Ressourcen sowie
der Ausbau der digitalen
Informationsangebote, mit

dem Ziel, ein biologisch-di-

gitales Ressourcencentrum

zu entwickeln. Die Arbeiten

in den drei Forschungsbe-

reichen liefern wesentliche Beitrdge zu den beiden ins-
titutsweiten Forschungsschwerpunkten ErschlieBungs-
konzepte fiir pflanzengenetische Ressourcen sowie
Genomdiversitat und Evolution.

Entwicklungen im Berichtszeitraum

Die Genbank stellt das zentrale Strukturelement der Abteilung
dar. Mit dem Erhalt und der Charakterisierung des Sammlungs-
bestands werden wichtige Beitrage zum Erhalt der biologischen
Vielfalt geleistet. Die vielfaltigen Zusammenarbeiten auf euro-
paischer Ebene wurden im Jahr 2014 durch die Ubernahme
der Verantwortung fiir den Betrieb und die Weiterentwicklung
des European Search Catalog for Plant Genetic Resources
(EURISCO) weiter vertieft. Diese Datenbank stellt ein wichtiges
Instrument zur Erhaltung und Nutzbarmachung genetischer
Ressourcen dar.

Sammlungsmanagement

Der Bestand der bundeszentralen ex situ-Genbank umfasst
150.777 Akzessionen aus 3.161 Arten und 763 Gattungen. Der
Erhalt der Sammlung erfolgt in Gatersleben und den beiden Au-
Benstandorten Malchow (Ol- und Futterpflanzen) und GroB Li-
sewitz (Kartoffelsortimente). Neben den Lebendsammlungen
verfligt die Genbank Uber ein Herbarium mit tiber 432.000 Be-
legen, Uber 105.000 Referenzmustern von Samen und Frichten
sowie von 55.000 Getreideahren. In den beiden vergangenen
Jahren wurden insgesamt 71.388 Muster abgegeben. Damit
hat die Genbank seit 1952 insgesamt 965.698 Muster an Nut-

Department of Genebank

Head: Prof. Dr. Andreas Graner

General Research Goals

The Federal ex situ Gene-
bank for Argricultural and
Horticultural Crops is one
of the world’s leading ins-
titutions of its kind. Its key
mandate areas are the pre-
servation of the germplasm
collection, the supply of
crop genetic resources and
the establishment of digiti-
zed data aimed at develo-
ping a bio-digital resource
centre. Activities in these
three research areas con-
tribute significantly to the
two cross-departmental re-
search priorities Valorisation of Plant Genetic Resources

and Genome Diversity and Evolution.

Developments in 2014/2015

The Gene Bank represents the core of the department. Both
the maintenance and characterisation of the collection make
a significant contribution to the conservation of biological di-
versity. Multilateral collaborations at the European level have
been enhanced during 2014 by taking on responsibility for the
operation and the further development of the European Search
Catalog for Plant Genetic Resources (EURISCO). This data-
base represents an important means for preserving and utili-
sing genetic resources.

Management of the collection

The Federal ex situ Genebank houses 150,777 accessions re-
presenting 3,161 species and 763 genera. It is maintained at
three sites: the main site at Gatersleben and the two satellite
locations at Malchow (oilseed and forage plants) and Gross Lu-
sewitz (potatoes). In addition to the living collection, the Gene
Bank also maintains a herbarium, in which over 432,000 vou-
cher specimen are preserved, along with over 105,000 referen-
ce seed and fruit samples, and 55,000 cereal ears. During the
past two years 71,388 samples have been distributed. Thus,
since 1952, the total number of samples supplied to a variety
of both national and international users amounts to 965,698.



zer im In- und Ausland bereitgestellt. Eine Zusammenstellung
des Sortimentsbestande und der Abgaben ist der Tabelle 10,
S. 32 zu entnehmen.

Forschung

Die Abteilung ist in drei Forschungsbereiche gegliedert. Im For-
schungsbereich Taxonomie und Evolution konzentrieren sich
die Arbeiten auf die Untersuchung von Artbildungsprozessen
und die Aufklarung taxonomischer Beziehungen innerhalb aus-
gewahlter Pflanzengattungen. Im Zentrum steht die Gattung
Hordeum, die durch eine groBe evolutionare Vielfalt beziiglich
der GenomgroBe gekennzeichnet ist. Die Sequenzierung de-
finierter Genregionen lieferte erstmalig eine koharente Phylo-
genie aller diploiden und polyploiden Hordeum-Arten. Hieraus
konnten wichtige Erkenntnisse zu ihrer Entstehungsgeschichte
und zur Erforschung der Anpassungsmechanismen abgeleitet
werden. Fur Einzelheiten zu diesen und weiteren Forschungsar-
beiten wird auf den Bericht der Ag ETX verwiesen.

Der Forschungsbereich Charakterisierung und Dokumentation
befasst sich mit der Untersuchung von Genbankmaterial auf
DNA-Ebene sowie mit der Entwicklung und Pflege von Daten-
banken zur Speicherung und Bereitstellung genbankbezoge-
ner Daten. Wichtige Voraussetzung fur die verbesserte Nutz-
barmachung genetischer Ressourcen sind Informationen zur
genetischen Struktur von Teilsammlungen sowie zu Genen,
die an der Auspragung agronomischer Merkmale beteiligt
sind. Entsprechende Forschungsarbeiten konzentrieren sich
auf Merkmalskartierung und Genklonierung bei Gerste und
Weizen im Hinblick auf Resistenzen gegen den Barley Yellow
Mosaic-Viruskomplex, der Entwicklung vegetativer Biomasse,
sowie von Toleranz gegen abiotische Stressfaktoren und wer-
den in den Ags GED sowie RGR durchgefihrt.

Wegweisende Durchbriiche wurden durch den Einsatz neuer
Sequenzierungsstrategien und Assemblierungsverfahren auf
dem Weg zu der Erstellung von Referenzsequenzen fir die te-
tra- und hexaploiden Genome von Weizen sowie flr das Gers-
tengenom erzielt. Die Verfligbarkeit von Referenzsequenzen
fur Nutzpflanzengenome bildet den Ausgangspunkt fur die
systematische Re-Sequenzierung umfangreicher Genbankkol-
lektionen. Ein erster Schritt in diese Richtung wurde mit der
Aufnahme der Arbeiten zur systematischen, sequenzbasierten
Genotypisierung der gesamten Gerstenkollektion am IPK geta-
tigt. Neben der Genbank (Ag GED, RGR, DOK) sind an diesem
zentralen Projekt auch Gruppen aus der Abt. Zichtungsfor-
schung (Ag QG, BIT) sowie die unabhangige Ag DG beteiligt.

Die Forschungsarbeiten im Bereich Management und Eva-
luierung zielen auf die weitere Verbesserung der Erhaltung
vegetativ bzw. generativ vermehrter Sammlungsmuster ab. Im
Hinblick auf Erstere wurde neben dem Ausbau der Kryosamm-
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Detailed information on the collection and the distribution of
accessions is given in Table 10.

Research

The department is organised into three research areas. The
programme Taxonomy and Evolution studies speciation and
seeks to clarify taxonomic relationships within selected plant
genera. The major focus is on the genus Hordeum, which vari-
es with respect to ploidy. The sequencing of defined gene re-
gions has for the first time produced a coherent phylogeny of
all diploid and polyploid Hordeum species. The analysis has
allowed some important insights into speciation and the me-
chanisms underlying genomic adjustment. For further details
of this and other research projects, please refer to the report
provided by the ETX research group.

The programme Characterization and Documentation is devo-
ted to the characterisation of Gene Bank material at the DNA
sequence level, and with the development and management
of databases used to store these data and to facilitate their re-
trieval. Two important requirements in seeking to improve the
utilisation of genetic resources are first the acquisition of infor-
mation regarding the genetic structure of the various sub-col-
lections, and second an understanding of the genes involved in
the determination of agronomic traits. Related research activi-
ties focus on trait mapping and gene cloning in barley and whe-
at, in particular with respect to resistance against Barley Yellow
Mosaic Virus, to the development of vegetative biomass and to
tolerance to various abiotic stress factors. Pertinent studies are
undertaken by the GED and RGR research groups.

Pioneering breakthroughs have been achieved by the imple-
mentation of novel strategies for sequencing and sequence
assembly, leading to the elaboration of reference sequences
for both tetraploid and hexaploid wheat and for barley. Acqui-
ring a reference genome sequence provides the starting point
for resequencing of large Gene Bank collections. Initiating the
systematic sequencing-based genotyping of the entire IPK bar-
ley collection represents a first step in this direction. This core
project involves, in addition to the three Gene Bank research
groups GED, RGR and DOK, two groups within the Breeding
Research Department (research groups QG and BIT) and the
independent research group DG.

Research under the theme Management and Evaluation aims
to improve the means to conserve non-seed-propagated mate-
rials. The potato cryo-collection has been expanded, and at the
same time protocols for the cryopreservation of selected plant
species have been optimized (IVC); meanwhile, molecular-ba-
sed means of describing genetic diversity and identifying du-
plicates has been carried out by the TEN research group. The
viability of seed is influenced by a combination of endogenous




lung von Kartoffel an der Optimierung der Kryokonservierung flir

ausgewahlte Pflanzenarten (Ag IVC) sowie an der molekularen

Analyse zur Beschreibung der genetischen Diversitat und zur

Identifizierung von Duplikaten (Ag TEN) gearbeitet. Der flr sa-

menbdrtige Arten erforderliche Erhaltungsaufwand stellt unter

anderem eine Funktion der maximalen Einlagerungsdauer von

Saatgut dar. Diese ist das Ergebnis des Zusammenwirkens einer

Vielzahl innerer und duBerer Faktoren. Hierbei konnten mit Hilfe

genetischer und biochemischer Analysen wichtige Erkenntnisse

zur Langlebigkeit von Saatgut bei Getreide und Raps sowie erste

Hinweise auf beteiligte Gene gewonnen werden (Ag RGR).

and exogenous factors. Genetic and biochemical analyses

have generated a number of important insights regarding the

longevity of cereal grains and oilseed rape seed, and have

provided some early indications of the genes involved (RGR

research group).

Tab. 10  Ubersicht zum Bestand und den Abgaben der Genbank nach Fruchtarten/
Overview of collection and transfers from the Gene Bank by crop species

Sortimente

Getreide und Graser
Weizen

Gerste

Hafer

Roggen

Triticale

Mais

Aegilops

Hirsen

Sonstige Gréser

Leguminosen
Phaseolus
Erbsen
Ackerbohnen
Lupinen
Wicken
Kleearten
Sojabohnen
Bohnen-Sonderkulturen
Lathyrus
Kichererbsen
Linsen
Sonstige

Cucurbitaceae

Klrbisse
Melonen
Gurken

Sonstige

Assortments

Cereals and Grasses
wheat

barley

oat

rye

Triticale

maize

Aegilops

millets

other grasses

Legumes
Phaseolus
pea

field beans
lupines
vetches
clover species
soybeans
other beans
vetchling
chickpea
lentils
others

Cucurbitaceae

pumpkins
melons
cucumbers
others

Bestand/
Accessions

65894
28130
23676

4842
2415
1591
1529

843
1539
1329

27904
9007
5308
3136
2769
1858
1932
1492

620
516
527
460
279

2657

1070
725
708
154

Abgaben/Distribution
2014 2015
8095 16007
5106 6526
1206 6732

308 170
182 360
41 95
206 532
191 210
488 935
367 447
3586 5521
1661 2253
283 647
144 340
233 1004
370 214
244 221
205 300
85 231
132 80
40 35
130 83
59 113
1042 1550
453 524
178 347
317 509
94 170



Sortimente

Assortments
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Bestand/
Accessions

Tomaten
Allium
Beta
Brassica
Paprika
Salat
Quinoa
Raphanus
Zichorie
Maohren
Sellerie
Spinat
Sonstige

tomatoes
Allium
Beta beets
Brassica
pepper
lettuce
Quinoa
Raphanus
chicory
carrots
celery
spinach
others

3676
2906
2295
2176
1531
1124
953
752
686
492
252
214
1397

Abgaben/Distribution
2014 2015
1402 1666

329 589
562 472
1154 1460
1069 1386
325 501
424 240
303 404
116 156
430 347
136 110
171 85
1125 1016

Lein
Sonnenblumen
Olpflanzen
Farbpflanzen
Faserpflanzen
Sonstige

flax
sunflower
oil plants
dye plants
fibre plants
others

2321
685
553
463
190

1277

62 174
148 102
289 828
318 551
105 319
148 181

Mohn
Tabak
Sonstige

poppy
tobacco
others

1140
590
6486

71 128
179 227
2626 3345

Soja
Tomaten
Antirrhinum

soybean
tomato
Antirrhinum

535
744
445

12 0
79 81
25 6

Graser

Raps und Futterkohl
Rotklee und Luzerne

grasses 10458
rapeseed, feeding kale 2516
red clover, alfalfa 1307

668 525
837 828
172 71




Research Group Genome Diversity (GED)

keywords

Barley
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scientists
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Head: Prof. Dr. Andreas Graner/Dr. Nils Stein

We leverage the potential of genomics for the valorization of plant genetic resources of

agronomically important Triticeae species and focus on the development of genomics

based resources and their application to map and characterise agronomic traits along

with the isolation and functional characterisation of the underlying genes. To understand

the impacts of evolution and domestication and to pave the way for the targeted exploita-

tion of natural genetic diversity hosted in the Federal ex situ Genebank genome diversity

is studied at the structural and functional level.

Sequencing the genomes of wheat and
barley. The group is leading the internatio-
nal effort of sequencing the barley genome.
Together with two IPK research groups (BIT,
DG) and external collaborators (FLI Jena,
HMGU Munich) a reference sequence of
three of the seven barley chromosomes was
developed. Based on the establishment of
3D Conformation Capture Sequencing (HiC/
TCC) we could generate scaffolding informa-
tion for the barley genome sequence which
allowed a complete ordering of the sequence
information of all seven barley chromosomes
into pseudomolecules. This provides the ba-
sis for the final assembly and annotation of
the barley reference sequence by the Interna-
tional Barley Sequencing Consortium (IBSC).

In a joint effort with BIT, partners from IBSC
and the Joint Genome Institute (JGI, USA)
Whole Genome Shotgun Sequencing (WGS)
of a wheat population yielded some 12 mil-
lion Single Nucleotide Variation (SNV) mar-
kers which were utilised to genetically anchor

Chromosome Survey Sequencing (CSS) as-
semblies of the 21 wheat chromosomes ge-
nerated by the International Wheat Genome
Sequencing Consortium (IWGSC 2014) as
well as a new de novo WGS assembly derived
from a synthetic wheat variety (Chapman et
al. 2015). Since summer 2015, a collaborative
project is coordinated by Nils Stein and invol-
ves IWGSC members and additional partners
(Hlumina, NRGene) with the aim to generate
a high quality de novo WGS assembly of the
genome of cv. Chinese Spring, supporting
the generation of a reference sequence of the
wheat genome. Similar to barley, HiC/TCC
sequencing was established for tetraploid
wild emmer as well as hexaploid bread wheat
to assist scaffolding of sequence assemblies
into pseudomolecules.

The availability of information on the structure
and diversity of plant genomes will greatly
benefit the informed utilisation of genetic
resources. Based on the published draft
genome sequence of barley and exploiting



information on all annotated exons a target
enrichment assay (exome capture) was de-
veloped together with the company Roche
Nimblegen and IBSC partners. Using this
tool, the sequence diversity in 150 barley
landraces and cultivars and about 90 wild
barleys was surveyed providing new insights
into the interplay of genetic diversity and geo-
graphic adaptation. On a much larger scale
a collaborative Genotyping-by-Sequencing
(GBS) approach was initiated together with
IPK groups RGR, BIT, DG and DOK to syste-
matically survey the genetic diversity of all ca.
20,000 barley accessions of the IPK collecti-
on. The sequence data will be integrated in a
data warehouse to facilitate their systematic
retrieval, analysis and integration with related
information such as passport and phenotypic
data.

Trait mapping and gene discovery. In or-
der to exploit the genetic diversity of barley
for trait mapping the existing mapping panel
of 200 spring barley genotypes, which has
been widely used for genome wide associa-
tion mapping of various traits, was comple-
mented by a panel comprising purified lines
selected from more than 400 spring barley
landraces originating from Europe, North
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Africa and West Asia (Pasam et al. 2014).
In combination with the application of novel
imaging technologies the populations are
being used for the genetic analysis of spa-
tiotemporal patterns of vegetative biomass
formation (Neumann et al. 2015). Novel
approaches were developed for gene isola-
tion in barley by combining bulked-segregant
analysis with high-throughput next generation
sequencing. In this way, a gene underlying a
variant plastochron phenotype (Mascher et
al. 2014) as well as a quantitatively inherited
factor influencing flowering time (Pankin et al.
2014) could be isolated. This approach also
facilitates cloning of genes situated in low-re-
combining pericentromeric regions as was
exemplified by the isolation of the gene lax-a.
To unlock the secondary genepool of barley
alien introgressions of Hordeum bulbosum
chromatin into H. vulgare genotypes were
genetically characterised employing exome
capture- and GBS-based resequencing stra-
tegies (Wendler et al. 2014, 2015). As a result,
an atlas of 146 introgressions was developed
that delimits the size and position of introgres-
sed fragments at high genetic and physical
resolution and represents a cornerstone for
further trait analysis (Fig. 7).

highlights

Pourkheirandish M. et

al. Evolution of the Grain
Dispersal System in Barley.
Cell (2015) 162:527-539.

The International Wheat Ge-
nome Sequencing Consor-
tium. A chromosome-based
draft sequence of the hexa-
ploid bread wheat (Triticum
aestivum) genome. Science
(2014) 345:10.1126/
science.1251788.

Neumann K et al. Dis-
secting spatio-temporal
biomass accumulation in
barley under different water
regimes using high-throug-
hput image analysis , Plant
Cell Environment (2015) 38:
DOI: 10.1111/pce.12516.

August 2015 Nils Stein was
awarded Adjunct Professor
in the School of Biologi-
cal Sciences, University

of Western Australia

Strategic Grants: Leib-
niz-Pakt flr Forschung
und Innovation (BRIDGE)
and BMEL (WHEATSEQ)

funding
BMBF, BMEL, DFG, Leibniz

Fig. 7 Characterisation of H.
bulbosum / H. vulgare intro-
gressions by high-throughput
sequencing.

The upper panel shows a

H. bulbosum spike at flowe-
ring stage. The lower panel
shows the summary of GBS
analysis of 146 H. bulbosum/
H. vulgare introgression lines.
The genomic locations of the
individual introgressions were
determined by SNV frequency
analysis of introgression lines
compared to their recurrent
H.vulgare genotypes. The
outer ring of the circular dia-
gram shows the seven barley
chromosomes as blue bars.
The red histograms pointing
to the center of the circle sum-
marize the frequency by which
introgressions were found on
individual chromosome arms

of barley.




Research Group Genebank Documentation (DOK)

keywords
Documentation
EURISCO

Genebank Information System
(GBIS)

Plant genetic resources (PGR)

scientists
Dr. Cong Khac Dung
Dr. Khouloud Kywan
Markus Oppermann

Michael Ulrich

Dr. Stephan Weise

Head: Dr. Helmut Knupffer

The activities of the research group cover different aspects of dealing with historical and

current data of the Genebank. We focus on all kinds of support and development of the

Genebank Information System (GBIS) and the European Search Catalogue for Genetic

Resources (EURISCO). In addition, we assist other groups with advice and a helping

hand in the use of Gene Bank-related databases. We aim at continuously processing and

analysing PGR related data, and are involved in international collaborations regarding

PGR documentation and biodiversity informatics.

The maintenance and development of the
GBIS is one of the research group’s core
activities. GBIS consists of an internal sub-
system for genetic resources management
(GBIS/M) and an external one (GBIS/I) that
allows users to search for Gene Bank acces-
sions and to order them. GBIS is continuously
being developed and completed within pro-
jects with involvement of stakeholders. The
GBIS/M project In vitro Management was
successfully completed in 2014. The GBIS/M
project Specimen and Document Manage-
ment has largely been completed; solutions
from the DFG project Herbarium Digitization
were also integrated. Currently, the introduc-
tion of a handling fee for Gene Bank mate-
rial requests is being implemented in both
GBIS/I and GBIS/M; the completion of this
task is anticipated for spring 2016. A concept
for the technological unification and renewal
of the subsystems GBIS/M and GBIS/I is in
progress.

Since April 2014, the research group is hos-
ting and developing EURISCO (funded by the
European Cooperative Programme for Plant
Genetic Resources, ECPGR). The solutions
developed at the previous host, Biodiversity
International (Rome), were re-engineered,
and are being improved and extended con-
tinuously. The system went online at IPK in
September 2014 (Fig. 8). Currently, 43 coun-
tries provide data to EURISCO, comprising
about 1.8 million accessions of plant genetic
resources maintained in European collec-
tions. An extension for handling characteri-
sation and evaluation (C&E) data is presently
being developed. In May 2015, a EURISCO
training workshop with international participa-
tion was organised in Tirana, Albania.

Within the three-year DFG-funded project Di-
gitisation and Indexing of the IPK Herbarium
(cooperation with ETX), the group developed
the necessary IT components for managing
the scanned images and the label informati-
on, and for providing the information online



via the JACQ database of the Virtual Herbaria
project. The scanned images are also acces-
sible via GBIS/M.

Besides GBIS/I, passport data of the Gene
Bank are made available for EURISCO,
PGRDEU (the German national inventory)
and GBIF (Global Biodiversity Information
Facility).

As a highlight, an article analysing for the
first time the historical evaluation data of ge-
nebank material was published (Keilwagen
et al. 2014). As a result of the analysis, a few
contrasting wheat accessions were selected
whose resequencing led to nearly doubling
the number of hitherto known alleles for the
flowering time locus Ppd-D1 (GED and JKI).
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In addition, the research group manages or

hosts the following international databases:

*  Mansfeld's World Database of Agricul-
tural and Horticultural Crops (Mansfeld
database);

e European Barley Database (ECPGR),

e European Poa Database (ECPGR),

e European Allium Database (since 2013)
(ECPGR).

Finally, the database and web application for
managing and accessing the measurements
from the IPK weather station are maintained
in the research group.

highlights

The GBIS/I module for
supporting in vitro-pre-
servation of plant genetic
resources was completed.

EURISCO, the European
Search Portal for Plant
Genetic Resources, was
transferred to IPK in 2014,
re-engineered and made
online accessible.

The IT component of
a DFG-funded project
for digitizing the IPK
herbarium was suc-
cessfully completed.

An article analysing for

the first time the historical
evaluation data of gene-
bank material was publis-
hed (Keilwagen et al. 2014).

funding
ECPGR, DFG, Leibniz

Fig. 8 The European Search Portal for Plant Genetic Resources, EURISCO. The figure shows (from top
left to bottom right) the regions of origin of EURISCO accessions, the process of data acquisition through
European National Inventories, the composition of EURISCO accessions by their biological status, and
screenshots illustrating the EURISCO web interface (http://eurisco.ecpgr.org) developed at IPK.




Research Group Resources Genetics and Reproduction (RGR)

keywords

Abiotic stress

Characterisation and evaluation
Genetic mapping

Long-term seed storage

Reproduction of Gene Bank
collections

Seed longevity

scientists

Monika Agacka-Motdoch

Dr. Fernando Arana-Ceballos
Dr. Ulrike Lohwasser

Mai Allam

Dr. Manuela Nagel

Rasha Tarawneh

Dr. Natalia Tikhenko

Head: PD Dr. Andreas Borner

The group is responsible for the management of the Gene Bank collection at Gaters-

leben, which entails the long-term storage, multiplication and distribution of the germ-

plasm. We focus seed longevity but also germplasm evaluation and genetic characterisa-

tion. In cereals, a number of bi-parental mapping populations and association mapping

panels have been established to allow for the genetic analysis of various traits. In additi-

on to genetic studies, seed material is also used for various physiological and biochemi-

cal surveys in collaboration with internal and external partners.

The total number of accessions maintained
at the Gatersleben site comprises 130,338
samples. Safety duplicates for 42,414 acces-
sions (about 28% of the whole collection) are
kept at the Global Seed Vault, Svalbard, Nor-
way. In the reporting period 15,197 germina-
tion tests have been performed and 61,783
accessions have been distributed. During
the regeneration seasons 2013/2014 and
2014/2015 totals of 9,824 and 10,346 acces-
sions were cultivated, respectively, including
830 and 1,114 samples grown for evaluation
only (supportes by the group Experimental
Fields and Nurseries).

Research on seed longevity as the main fo-
cus of the group was continued. Within the
frame of an EU project a spring barley associ-
ation mapping panel consisting of 184 geno-
types, originally chosen according to a broad
distribution of germinations (2-97%) after 40
years storage, was analysed for dormancy re-
lease (Fig. 9). The trait was significantly affec-
ted by the year of multiplication and storage
conditions.

The genetic studies on seed longevity in Bras-
sica napus were pursued. QTL mapping was
performed using a doubled haploid populati-
on consisting of 122 lines harvested in three
seasons. The seed sets were investigated for
seed vigour after different years of ambient
storage and different periods of experimental
ageing. Many QTL were specific to one har-
vest and/or seed treatment but also common
QTL were detected.

Seeds of a bi-parental wheat mapping popu-
lation which had been either aged artificially
or had been stored long term were investiga-
ted in order to further reveal whether results
recorded after experimental ageing are really
comparable with those obtained after natural
ageing. Considering both a correlation analy-
sis and QTL mapping data one can conclude
that the predictive power of induced ageing
for long term storage seems to be rather
low. Distinct loci are responsible at different
ageing environments. In addition to the ag-
eing treatments the growing conditions of the



mother plants clearly have a major effect on
seed longevity.

In cooperation with the HET research group
mass spectrometry based untargeted meta-
bolite profiling experiments were performed
in order to detect biochemical changes
coinciding with loss in seed germination.
Long term stored wheat and barley acces-
sions were investigated. GC-MS analysis of
the polar metabolome of these populations
identified glycerol and related intermediates
as highly correlated to germination rate. Follo-
wing the interpretation that lipid degradation
events might have contributed to an accumu-
lation of glycerol and derivatives in the seeds
with low germination frequency, the lipidomic
composition of the wheat panel was investi-
gated using high-resolution liquid chromato-
graphy-mass spectrometry. From 26,000
chromatographic features (m/z), 650 were
positively correlated to germination rate (max
R =0.77) and 3,600 were negatively correla-
ted (max R = -0.89). Approx. 7000 features
could be annotated to a lipid sum formula ba-
sed on their accurate mass (allowing 1 ppm
tolerance) and isotope pattern. Membrane
lipids like galactosyHipids and phospholipids
were found to be positively correlated to seed
germination, while their degradation interme-
diates like phosphatidic acid, lysophospha-
tidic acid, diacylglycerols and fatty acids are
negatively correlated, linking seed viability
to membrane integrity. A high proportion of
tentative oxidized lipids was detected, sugge-
sting lipid oxidation as the causal trigger for
membrane degradation.

Research to improve the utilisation of Gene
Bank collections is focused on agronomic
traits of cereals with major emphasis on
abiotic stress tolerance. As part of a BMBF
funded project on frost tolerance a panel of
276 winter wheat accessions has been phe-
notyped at different locations in Germany
and Russia. The genotyping was done em-
ploying ILLUMINA infinium iSelect 90k whe-
at chip. Genome wide association mapping
analysis identified three and seven positive
SNP associations on the chromosomes 1B
and 5A, respectively. Another BMBF funded
project dealing with lodging resistance in rye
was carried out in collaboration with the rese-
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arch groups SZB and GGK. The investigation
of a segregating F2 population of a highly
lodging resistant mutant (Stabilstroh) and
wildtype enabled to detect significant QTL for
plant height (1R, 7R), stalk diameter (3R), ra-
tio of sclerenchyma to diameter of the interno-
de (4R), thickness of sclerenchymal cell walls
(1R), and content of copper (7R).

Fig. 9 (A) Variation in spike morphology of the
spring barley association mapping panel. B) Dor-
mancy analyses of spring barley accessions mul-
tiplied in the field in 2013 and 2014 (means of the
two seasons). Seeds were tested on germination
at maturity at 10°C and 20°C. Higher germination
was shown at lower temperature, indicating that
stratification increased germination. More dormant
seeds had higher dormancy index.

highlights

Organiser of EUCARPIA
Cereals Section Confe-
rence, 29.6. - 4.7. 2014

(333 participants)

Organiser of ISSS Seed
longevity Conference, 5.7. -
8.7. 2015 (212 participants)

Award on the occasion of
50 years of EWAC (Euro-
pean Cereals Genetics
Cooperative), Lublin,
Poland, 15.05.2015

funding

DFG, EU, BMBF, BMEL,
GlZ, DAAD, Leibniz




Research Group /n vitro Storage and Cryopreservation (IVC)

keywords

Allium
Cryopreservation
Cryo-stress
Mentha

Slow growth culture

Potato

scientists
Dr. Angelika Senula

Johanna Stock

Kamatchi Ulagappan

Head: Dr. E. R. Joachim Keller

The main tasks are the further extension of the cryopreserved collection of potato, Al-

lium, Mentha, and some minor groups and the maintenance of an in vitro-collection of

Allium and Mentha. This will be supported by methodical investigations to expand the

spectrum of target organs, further develop the usable methods and to integrate them into

the general conservation strategy. Research is conducted concerning both, conditions

and key genes related to stress, survival and repair before and after cryopreservation.

A rejuvenilisation campaign was necessary
for the in vitro-mint collection to invigorate
the cultures that had been in vitro already for
15 years. For this, 70 accessions were trans-
ferred into soil and, after culture in pots new
explants were taken for in vitro-cultures.

Shalllot cryopreservation revealed to be suc-
cessful when the donor material was taken
directly from field-harvested bulbs. Tissues
survived and regenerated to normal well-roo-
ted plants, when using of sufficiently small ex-
plants. Regeneration rates between 20% and
60% were obtained. Too large explants gave
only leaf-like structures whereas the meristem
proper died. Furthermore, the genotype is of
importance for regenerability.

Cryopreservation of unripe inflorescence ex-
plants of wild Allium species was performed
in order to complement the previously done
storage of pollen of these species. Investiga-
tions were performed on 25 accessions of
15 Allium species. They were focused on the
optimum stage of the inflorescence at

harvest, the explant type and the influence
of cold pretreatment. Droplet vitrification with
PVS3 was used. Cold pretreatment at 10 °C
is possible up to seven days. The quality of
the explants was the most important factor.
Strong dependence on the species was
found resulting in regeneration between 0
and 57%. Further investigations to optimize
the method are necessary.

Droplet vitrification using PVS3 was success-
ful for cryopreservation of Artemisia integrifo-
lia and A. dracunculus. Four accessions were
already stored. Regeneration rates between
60% and 80% were attained. Cold pretreat-
ment was essential for that.

Osmotic stress during pretreatment is con-
sidered to be the main reason for dying of
the meristem tissue and is in further inves-
tigation. In the frame of the Leibniz Compe-
tition funding line Networking the project
Cryostress - Mechanisms of Cellular Adapta-
tion to Extremely Low Temperatures (KAIT) is
focused on cellular stress and mechanisms



of adaptation before cryopreservation and in
the regeneration phase. The main objects are
shoot tips of Arabidopsis thaliana (Fig. 10)
and Solanum tuberosum. The state of the tis-
sue water was investigated by means of Dif-
ferential Scanning Calorimetry. Comparison
of various Arabidopsis wild types and trans-
genic knockout lines is used to give insight
into adaptation of plants to ultra-low tempe-
ratures. Two candidate genes were identified
(PR5 and WRKY22), which are supposed to
take part in the reactions on cryopreservation
and during regeneration from it. For detailed
identification changes of the transcript level
in course of the cryopreservation procedure
were recorded. Furthermore, investigations at
the protein level were initiated and the effect
of cold stress was investigated (CBF1, 2, and
3). A method to characterise the viability of
the shoot tips using records of the ATP level
was established.

Cryo-microscopy was used to characterise
the freezing vs. glass-forming features of va-
rious solutions and to screen various objects
for suitability in this system. Transparency of
the object is the main prerequisite. Therefo-
re, best objects are plant hairs and pollen.
Trichomes of Arabidopsis are a suitable in-
dicator for the freezing behavior of tissues.
Orthodox (Amaryllidaceae) and recalcitrant
(Poaceae) pollen can be easily distinguished.
Cryo-microscopy has shown that cereal pol-
len cannot be stored by the same methods as
used for Allium pollen.
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Further investigations were conducted on
factors of oxidative stress in shoot tips of gar-
lic. Changes of the oxygen content, soluble
sugars, amino acids and malondialdehyde
(MDH) were measured by microsensors and
HPLC.

Investigations were performed on factors of
cryo-therapy on potato shoot tips. Vitrification
with PVS2 was used for histological observa-
tions. It was found that the PVS2 treatment
was responsible for lethal damage of the
cells, not so the other pretreatment steps
and neither the ultra-low temperature during
cryopreservation. The viruses PVY and PLRV
were investigated in detail. Virus indexing of
the regenerant plants by ELISA and RT-PCR
revealed virus-negative plants after PVS2
treatment irrespective of the effect of liquid
nitrogen.

In the frame of the COST action FA 1103 En-
dophytes in Biotechnology and Agriculture
and in a hygiene project, the working group
provided material for further investigations to
the partner DSMZ Braunschweig.

The research group organised a joint mee-
ting of a workshop of the Leibniz Project
Cryostress and the Annual Scientific Meeting
of the Alliance of German Cryobanks. This
meeting covered the main aspects of cryo-
preservation in various organisms.

0,2 mm

highlights

In vitro storage of 308
accessions in Allium,
Mentha and others.

Cryopreservation of 1712
accessions of potato,
Allium and Mentha.

Cryopreservation methods
extended on shallot and
wild Allium species wherein
the explants came directly
from field material (bulbs
or unripe inflorescences)

Two candidate genes for
cryo-stress identified.

Specification of pollen,
orthodox and recalcitrant
for cryopreservation,

by cryo-microscopy.

Combined workshop of
the Leibniz Project KAIT
with the Annual Confe-
rence of the Alliance

of German Cryobanks
(Gemeinschaft Deut-
scher Kryobanken, GDK)
organised and hosted.

funding
Leibniz, DAAD, DFG

Fig. 10

Observation of trichomes in
Arabidopsis thaliana being
an indicator of the tissue
behaviour during cooling in
cryopreservation.

( A) Regenerant plantlet of the
PAP1D mutant after rewar-
ming from liquid nitrogen;

(B) Trichomes at the leaf
margin;

(C) Lateral bud with trichomes
at the leaf primordia;

(D) Cryo-microscope, left: con-
trol units, right: liquid nitrogen
Dewar vessel;

(E) Trichome at 20 °C;

(F) Trichome below -30 °C,
note that ice formation is
visible as sudden change
(darkening), leaf tissue also

blackened.




Research Group Satellite Collections North (TEN)

keywords

Forages

Genetic diversity

Oil plants

Plant genetic resources (PGR)

Potato

scientists

Dr. Alexandra Bothe
Dr. Kerstin Diekmann
Dr. Siyang Liu

Dr. Stephanie Nehrlich

Anna M. Roschanski

Evelin Willner

Head: Dr. Klaus J. Dehmer

We conduct research on plant genetic resources (PGR) collections of potatoes, oil and

fodder crops which are maintained at the Gross Liisewitz and Malchow/Poel sites of the

IPK Gene Bank. Main research topics comprise genetic diversity, resistance/tolerance

to diseases, bio energy content, drought and nutrient deficiency. Regarding classical

Gene Bank work we are responsible for the collection, maintenance, characterisation,

evaluation, documentation, research and distribution of PGR material.

In addition to a SSR based elucidation of
the genetic diversity present in all clonally
propagated potato accessions at the Gross
Lusewitz Potato Collections (GLKS), plas-
tid markers were employed to complete the
picture on the molecular composition of the
respective material. A higher diversity could
be found in the Andean sub-collection, while
less variation is present in the European and
North American cultivated genepool (coope-
ration with LfL, JKI/ZL, organic farming asso-
ciations & growers).

A large variation regarding nitrogen use ef-
ficiency and drought stress tolerance was
observed in genotypes from selected wild po-
tato species (cooperation with ABC, JKI and
Leibniz University Hannover). In combination
with evaluation data on nematode and late
blight resistance, well characterised genoty-
pes are available for further analyses by the
cooperation partners.

As one central task within the GrassLandsca-
pe project, 537 Lolium accessions obtained

from various Gene Banks and originating
from the entire European distribution range
of the genus were phenotyped at IPK’s Lem-
naTec facilities (cooperation with HET, IBERS,
ILVO and INRA). Analogous to first observa-
tions in the field, large variation e.g. in respect
to regrowth after cutting could be recorded
(Fig. 11). In addition, 21 Lolium accessions
mainly from Germany were newly collected
and added to the IPK Gene Bank collection.

In a study on the presence of heterotic pools
as basis for hybrid breeding for biomass pro-
duction in Lolium, molecular marker (DArTSs,
SNPs, SSRs) data analyses did not yield
distinct groups. In addition, no clear correla-
tions between molecular distance and hybrid
yield performance could be observed in the
material examined (cooperation with JKI/PB,
breeding companies, Schmack Biogas and
University of Gottingen).

Correlations between drought stress suscep-
tibility in the field, in rain-out shelters and in
a hydroponics system could be detected in



a research project aiming to create the basis
for drought tolerance breeding in grasses
(cooperation with LfL and JKI). This indicates
that an accelerated pre-selection of drought
tolerant genotypes will be feasible without
field trials. Furthermore, tetraploid Lolium
material proved to be less susceptible for
drought stress than diploid entries, while
Festulolium varieties were characterised a
large variation for drought tolerance.

Correspondence analyses of C&E-data of
Lolium accessions collected in four Europe-
an countries revealed significant correlations
between geographic origin and disease re-
sistance (Bulgarian material), growth before/
after winter (Irish material) or flowering ten-
dency (Spanish and Croatian material).

Regarding the conservation of Gene Bank
material, the GLKS currently maintain 6,156
accessions from 140 tuber bearing Solanum
species within three separate collections
(clonally/seed propagated; cultivated/wild
origin). In 2014 and 2015, 879 accessions
were cultivated in the field and phenotyped
for 15 traits. 385 wild potato accessions were
successfully multiplied in the greenhouse.
Germination rates were determined for 2,051
seed maintained entries. Via in vitro-culture,
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2,840 potato accessions are maintained
vegetatively. More than 1,400 accessions are
cryopreserved at IPK Gatersleben (IVC). In
the context of 541 requests 6,504 potato ac-
cessions were distributed. Evaluations were
carried out for resistance to three major pota-
to pests: Globodera pallida (LALLF Rostock),
Phytophthora infestans on leaves (JKI) and
tubers (JKI) and Synchytrium endobioticum
(JKI). 146 entries were evaluated for their tas-
te, 538 for tuber starch content.

The Malchow QOil Plants and Fodder Crops
Collections maintain 14,281 accessions be-
longing to 19 genera and 131 species. In
2014 and 2015, 1,202 accessions were cul-
tivated for characterisation and multiplicati-
on additionally. Besides evaluation trials for
research purposes, three-year field evalua-
tions were carried out for Lolium perenne (as
recently bred material in co-operation with
LFA). Germination tests were conducted for
11,439 accessions. Based on successful mul-
tiplications, 80% of the collections are saved
at the Svalbard Global Seed Vault. A total of
3,101 samples were provided to 278 users.

Fig. 11 High throughput phenotyping of appr. 500 Lolium Gene Bank accessions within the Grass-
Landscape project at IPK's LemnaTec facility (in cooperation with the HET research group), the geographic
origin of the accessions being displayed in the upper left and their differentiation for the trait seedling vigor

in the lower right map, respectively.

highlights

Research on five exter-
nally funded projects

Start of EU funded
GrasslLandscape project
Participation in newly
started Leibniz Science
Campus Phosphorus
Research Rostock
Delivery of 9,605 acces-

sions (47% of TEN collec-
tions) to 818 requesters

funding

BMEL/BLE, ERA-NET/
FACCE-JPI, FNR




Research Group Experimental Taxonomy (ETX)

keywords
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Triticeae

Reference collections

Systematics

scientists

Nadine Bernhardt

Dr. Federica Bini

Dr. Jonathan Brassac
Dr. Dérte Harpke
Katja Herrmann

Dr. Klaus Pistrick

Petra Sarhanova

Head: Dr. Frank R. Blattner

The research group works on phylogenetic classification and the analysis of evolution of

crops and their wild relatives. We use experimental studies to link molecular markers and

phylogenetic data with ecological and morphological traits, and to analyse plant-environ-

ment interdependency on and below the species level in an evolutionary framework.

Beside of that the group is responsible for the curatorial management of the taxonomic

collections of the IPK, and arrive at nomenclaturally suitable treatments of taxa.

In the barley genus Hordeum we analyse
all aspects related to phylogeny, speciation
and ecological adaptation. To enable future
studies of polyploid taxa it is necessary to
know if polyploids originated as auto- or allo-
polyploids and, in the case of allopolyploids,
identify their parental species. Recently we
published a phylogenetic study using PCR
amplification and next-generation sequen-
cing of 13 nuclear loci, which were analysed
in a coalescent-based framework. The study
resulted in the most comprehensive Horde-
um phylogeny up-to-date, and resolves for the
first time relationships for all di- and polyploid
taxa within a single multi-locus analysis.

To understand the influence of flowering-time
differences on species stability in sympatric
geographical settings in Patagonia, ten flo-
wering-time and five housekeeping genes
were targeted for three Hordeum species. For
these genes hypridisation probes were desi-
gned and used to capture and sequence the
respective loci for individuals from different
populations within the study area. Currently

analyses of allele diversity under different
geographic and demographic models are
conducted.

Within a DFG project aiming at clarifying the
phylogeny of diploid Triticeae we use 450
genes, evenly distributed among the chromo-
somes of the taxa, which were captured by
hypridisation probes and afterwards sequen-
ced on the lllumina NGS platform. Diverse
phylogenetic analyses of this dataset provide
a much better idea about species relation-
ships within the tribe but also show that large
but differing parts of the genomes are shared
among the taxa, even between different ge-
nera. A follow-up project started at the end of
2015 that will now extend the analyses to the
major allopolyploid genera of the Triticeae.

The genus Crocus was only some years
ago thought to consist of about 80 species,
distributed from Western Europe to the wes-
tern-most parts of China. Through our work
during the last years we now recognize about
160 species and estimate that roughly 200



crocuses might be around. For these spe-
cies we work on a comprehensive phyloge-
netic hypothesis that should finally result in
a new taxonomic treatment of the genus. We
used whole-genome shotgun sequences of
three species to define single-copy gene re-
gions, which are now evaluated for their use
as phylogenetic markers. Moreover, within a
DFG-funded project we try to uncover the pa-
rental species of saffron (Crocus sativus), an
assumed allotriploid, male-sterile taxon that
can only be proagated vegetatively (Fig. 12).

As a follow-up study of an earlier analysis that
showed that Hordeum species endured ice-
age climate changes in situ in the Patagonian
steppe, we are now analysing the reaction
of woody members of the steppe vegetation
on Pleistocene cold cycles. For three typical
bushes of the Patagonian steppe, population
samples were collected, microsatellite mar-
kers were developed and are currently analy-
sed to reconstruct phylogeographic patterns.
We like to see if only herbaceous species
were able to resist changing climate con-
ditions or if this was also possible for other
members of the steppe community.
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In Allium subgenus Melanocrommyum and
other Central Asian groups of the genus the
analysis of species diversity is still on-going,
resulting in the description of new taxa. Also
an internet-searchable database went online,
providing collection data and photographs of
taxonomically important characters for many
Allium species.

The herbarium of the IPK holds currently a
collection of 432,000 vouchers, with additi-
onal 106,000 samples in the seed and fruit
collection and 55,000 in the spike collec-
tions. New specimens added to the collection
consist of reference materials of Gene Bank
accessions, but also the important type spe-
cimens for newly described taxa could be
included. Thus, the herbarium is an integral
part for documenting biodiversity-related re-
search within the IPK. In a DFG-funded pro-
ject specimens of crops and wild plants of
the IPK herbarium have been digitized and
are online accessible via the Virtual Herbaria
portal of the Vienna-based database system
JACQ.

Fig. 12 Members of the resarch group studying crocus populations in southern Serbia.
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highlights

Brassac J, Blattner FR
(2015) Species level
phylogeny and polyploid
relationships in Hordeum
(Poaceae) inferred by
next-generation sequencing
and in-silico cloning of
multiple nuclear loci. Syste-
matic Biology 64: 792-808.

funding
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Abteilung Zuchtungsforschung

Leiter: Prof. Dr. Jochen C. Reif

Allgemeine Forschungsziele

Der Pflanzenziichtung
kommt eine Schliisselrol-
le bei der Ernahrungssi-
cherung der wachsenden
Weltbevdlkerung zu. In der
Abteilung Zichtungsfor-
schung (BR) erarbeiten wir
Erkenntnisse und innovati-
ve Ansatze, um diese nach-
haltig weiterzuentwickeln.

Dabei forschen wir entlang

der Verfahrenskette eines

Zuchtgangs: der Schaffung

genetischer Variation, der

Fixierung der Sorteneltern

und der Selektion liberlege-

ner Genotypen sowie an der Erhaltungsziichtung. Um un-
sere Forschungsziele zu verfolgen, nutzen wir die omics
Datenrevolution. Mit den Erfolgen unserer Arbeit schlie-
Ben wir die Licke zwischen Grundlagenforschung und
deren Anwendung in der Pflanzenziichtung.

Entwicklungen im Berichtszeitraum

Die Forschungsaktivitdten der Abteilung Zdchtungsfor-
schung (BR) reichten von Arbeiten in der Chromosomen-
biologie zur schnellen Fixierung von Sorteneltern Uber neue
Ansatze der Prazisionszucht bis hin zur Optimierung der
Zuchtmethodik von PreBreeding-Programmen. Entsprechend
ihrer Forschungsaktivitdten sind die sieben Arbeitsgruppen
der Abteilung Zichtungsforschung in die drei Bereiche Zich-
tungsinformatik, Chromosomenbiologie und Genomanalyse
gegliedert. Die Arbeitsgruppe Apomixis (APM) wird hierbei
seit Ende des Jahres 2015 als gemeinsames Labor mit der
University of Saskatchewan gefuhrt. Arbeiten der Ag Karyo-
typevolution (KTE) werden im Rahmen einer Projektgruppe
innerhalb der Ag Quantitative Genetik (QG) weitergefihrt.
Aufgrund der umfangreichen und substantiellen Forschungs-
beitrage, werden die Arbeiten dieser Projektgruppe geson-
dert beschrieben.

Far die institutsweite und die institutsibergreifende Zusam-
menarbeit spielten 2014 bis 2015 die Sequenzanalyse, Da-
teninformationssysteme, genomweite Kartierungsansatze
und Leistungsvorhersagen, Durchflusszytometrie und hoch-

auflésende Mikroskopie eine wesentliche Rolle. Alle Gruppen

Department of Breeding Research

Head: Prof. Dr. Jochen C. Reif

General Research Goals

Plant breeding plays a key
role to ensure food, feed
and fuel for the rapidly gro-
wing world population. The
focus of our research is
to provide knowledge and
enable new approaches to
improve plant breeding in
a sustainable manner. The
research activities of the
department encompass
the entire breeding pro-
cess from producing new
genetic variation, fixing pa-
rents and selecting superior
genotypes to maintenance
breeding. We make use of the rapid progress in omics
technologies in order to pursue our research goals. With
our accomplishments we bridge the gap between basic
research and its application in plant breeding. Therefore,
this work is describes seperately.

Developments in 2014/2015

The activities ranged from research in chromosomel biology
facilitating the rapid fixation of genotypes, novel approaches
of precision breeding to the optimization of breeding metho-
dology for pre-breeding. As a consequence of their research
focuses, the seven groups of the department of Breeding Re-
search are structured into the three programs Chromosome
Biology, Genome Analysis, and Breeding Informatics. The
research group of Apomixis (APM) is since the end of 2015
organised as a Joint Lab between the University of Saskatche-
wan and the IPK. The research conducted within the previous
group Karyotype Evolution (KTE) is continued in the frame-
work of a project team within der group Quantitative Genetics
(QG).

Sequence analyses, data information systems, genome-wi-
de mapping and prediction approaches, flow-cytometry, and
high-resolution microscopy were important issues for collabo-
ration within the department and with other groups inside and
outside the IPK during the last two years. All groups of the
department collaborated with internal and external partners
of the IPK. For the multiple cooperative links of the individual
groups see their detailed reports and publication records.
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der Abteilung kooperierten innerhalb und auBerhalb des IPK.
Fir die vielfaltig verflochtene Zusammenarbeit zwischen den
Gruppen der Abteilung, innerhalb des IPK und dariber hin-
aus sei auf die Berichte der jeweiligen Arbeitsgruppen und
deren Publikationsverzeichnisse verwiesen.

Unter den 2014 bis 2015 erbrachten Forschungsleistungen
sind die Folgenden besonders hervorgehoben:

Punktmutation ermdglicht die Fixierung von Sortenel-
tern in einem Schritt. Die Erzeugung haploider Pflanzen ist
die wirksamste Methode Prozesse der Pflanzenzucht zu be-
schleunigen und damit deutlich zeit- und kostenglnstiger zu
gestalten. Doch nur einige Kulturpflanzen sind den etablierten
Verfahren zuganglich. Dies kénnte sich in Zukunft &ndern,
denn in Zusammenarbeit der Ag Pflanzliche Reproduktions-
biologie (PRB), Genomdiversitdt (GED) und Chromosomen-
struktur und -funktion (CSF) wurde eine neue Methode fir
die Erzeugung von Haploiden erarbeitet, mit der eine viel
groBere Bandbreite von Arten erfasst werden konnte. In der
IPK-TILLING Population der Gerste wurde eine mutierte Pflan-
ze mit einem veranderten Zentromer-spezifischen Histon H3
(CENH3) identifiziert. Diese Mutation konnte in der Modell-
pflanze A. thaliana fur die Erzeugung von Haploiden nutzbar
gemacht werden (Fig. 13). Punktmutationen im zentromeri-
schen CENH3 Gen, welche durch zufallige Mutagenese oder
auch durch die modernen Verfahren des Genome Enginee-
rings auf gezielte Weise erreicht werden kdnnen, erschweren
die Bindung des Spindelapparates an Zentromere. Werden
nun mutierte und nicht mutierte Pflanzen gekreuzt, gehen die
Chromosomen der mutierten Pflanze im entstehenden Em-
bryo verloren, da der Spindelapparat bevorzugt die nicht-ver-
anderten Zentromere bindet. Im Ergebnis entsteht eine haploi-
de Tochterpflanze, deren einfacher Chromosomensatz durch
Colchizinbehandlung identisch verdoppelt werden kann. Die-
se fur die Pflanzenzucht herausragende Erkenntnis wurde am
20. August 2015 in der Fachzeitschrift Proceedings of the Na-
tional Academy of Sciences of the United States of America
(PNAS) publiziert.

Fig. 13 Identifizierung von diploiden und haploiden Pflanzen in der
Nachkommenschaft von Atcenh3 L130F-1 x Wildtyp A. thaliana.

(a) Durchflusshistogramm diploider und haploider Pflanzen. Pfeil
markiert die haploide Kernpopulation.

(b) Zellkerne nach FISH mit einer Zentromer-spezifischen Probe (in
rot).

Identification of diploid and haploid plants in the progeny of
Atcenh3 L130F-1 x wild type A. thaliana.

(a) Flow histogram of diploid and haploid plants. arrow: haploid
peak.
(b) Nuclei after FISH using a centromere-specific probe (in red).

The following scientific achievements are considered as high-
lights of the Department in 2014/2015:

A point mutation allows the fixation of parental lines in one
step. The generation of haploid plants is one of the most ef-
ficient methods to accelerate the plant breeding process by
reducing time and costs. However, haploidization protocols
are established for only some crop species. To overcome this
limitation, in collaboration between the research groups Plant
Reproduction Biology (PRB), Genome Diversity (GED) and
Chromosome Structure and Function (CSF) we developed a
novel method potentially suitable for the generation of haploi-
dy inducers in a wide range of species. A mutant barley pos-
sessing a modified Centromere-specific Histone H3 (CENH3)
gene was identified in a TILLING population of the IPK. This
mutation was harnessed in the model plant A. thaliana to
induce haploids (Fig. 13). CENH3 point mutations, either in-
duced by random mutation or modern methods of genome
engineering will reduce the ability of the spindle apparatus
to bind to the centromeres. In developing embryos derived
from a cross between wild type and mutant CENH3 plants the
chromosomes of the mutant parent will undergo elimination
due to the impaired centromere function during early embryo-
genesis. As a result haploid offspring will develop which could
result in double haploids after colchicine treatment. This out-
standing result was published August 20th, 2015 in the jour-
nal Proceedings of the National Academy of Sciences of the
United States of America (PNAS).




Elternwahl leichtgemacht: Omics-basierte Bildung von
heterotischen Mustern. Die HybridzUchtung nutzt das Phéa-
nomen der Heterosis, um die Ertragsfahigkeit von Nutzpflan-
zen zu steigern. In den fremdbefruchtenden Kulturarten Mais
und Roggen hat sich die Hybridziichtung gegenuber anderen
Zuchtungsmethoden bereits erfolgreich durchgesetzt. Durch
die ErschlieBung von Heterosis bei selbstbefruchtenden
Kulturarten besteht auch hier die Mdglichkeit, deren Ertrage
nachhaltig zu steigern und deren Ertragsstabilitdt nahezu zu
verdoppeln. Die zentrale Herausforderung dabei ist die Bil-
dung von heterotischen Mustern, um die Selektion komple-
mentarer Eltern zu vereinfachen. In einer bahnbrechenden
Arbeit ist es uns gelungen, einen dreistufigen Ansatz zur
Bildung heterotischer Muster bei Selbstbefruchtern zu entwi-
ckeln: (1) Vorhersage der vollstandigen Matrix der Leistungen
von Tausenden von Hybriden mithilfe Genom-weiter Verfah-
ren, (2) Selektion hochertragreicher und komplementarer
heterotischer Gruppen durch Anwendung eines Simulated
Annealing Algorithmus, (3) Analyse des mittel- bis langfris-
tigen Selektionsgewinns des heterotischen Musters. Diese
dreistufige Vorgehensweise wurde an einem umfangreichen
experimentellen Datensatz von rund 2.000 Weizenhybriden
erfolgreich getestet (Zhao et al. PNAS 2015). Die identifizier-
ten heterotischen Gruppen zeigten einen Mehrertrag von bis
zu 0.91 t ha-1 im Vergleich zum Populationsmittel - dieser
Mehrertrag spiegelt mehr als 15 Jahre Zuchtfortschritt wider.

Wissensbasierte Ziichtung von dauerhafter Krankheitsre-
sistenz. Nichtwirts-Resistenz sowie quantitative Wirtsresistenz
verleihen Pflanzen dauerhaften Schutz gegen Krankheitserre-
ger und sind wichtig fur die langfristige Ertragssicherung. Al-
lerdings bedarf eine gezielte Nutzung der Eigenschaft, die in
der Regel eine komplexe Art der Vererbung durch viele Quan-
titative Trait Loci (QTL) besitzt, eines besseren Verstandnisses
der wichtigsten Gene und Allele. In den vergangenen Jahren
hat die Ag Pathogen-Stress Genomik (PSG) Werkzeuge der
funktionellen Genomforschung in der Gerste entwickelt und
genutzt um Gene, die fUr Interaktion mit dem Mehltaupilz
Blumeria graminis relevant sind, zu entdecken. Durch das
Zusammenfihren von Ergebnissen des transienten Gen-
Silencings mit Daten zu Transkript-Regulation, Allel-Merkmals
Assoziation, QTL Co-Lokalisierung und Genkopienzahl-Vari-
ation wurde eine Liste von 51 starken Kandidatengenen mit
konvergenter Evidenz fiir eine Rolle in dauerhafter Resistenz
erhalten (Abb. 14; Douchkov et al. 2014). Diese Studie stellt ei-
nen ersten funktionellen Datenbestand zu rund 3 % des Gers-
ten-Transkriptoms fiir eine Rolle in nonhost- oder quantitativen
Wirtsresistenz gegen den Mehltauerreger dar. Die entdeckten
Kandidatengene sind nun Ausgangspunkt fur vertiefende Va-
lidierungsexperimente auf der Ebene von Ganzpflanzen oder
Populationen und kénnten funktionelle Marker flr die Merk-

malsverbesserung liefern.

Simplifying the selection of parents: Omics-based estab-
lishment of heterotic patterns. Hybrid breeding is a remar-
kable success story in several allogamous species such as
maize and rye. Hybrid breeding is a potential disruptive tech-
nology in selfing species, which could boost yield per area
and double yield stability due to the exploitation of heterosis.
In a pioneering study, we developed a three-step strategy to
establish a heterotic pattern, which was one of the central
unsolved challenges for initiating hybrid breeding programs
in selfing species. First, the full hybrid performance matrix
is compiled using genomic prediction. Second, a high-yiel-
ding heterotic pattern is searched based upon a developed
simulated annealing algorithm. Third, the long-term success
of the identified heterotic pattern is assessed. The three-step
approach was successfully implemented and evaluated using
a phenotypic and genomic wheat data set comprising around
2.000 hybrids (Zhao et al. PNAS 2015). The identified he-
terotic groups outperformed the population mean with a maxi-
mum difference amounting to 0.91 Mg ha-1. This improvement
reflects roughly 15 years of breeding progress in a single year.

Knowledge-based breeding of durable disease resistan-
ces. Nonhost resistance as well as quantitative host resistan-
ce confer durable protection to plants against pathogens
and are important for securing yield in a longer perspecti-
ve. However, a more targeted exploitation of the trait, which
usually possesses a complex mode of inheritance by many
Quantitative Trait Loci (QTL), asks for a better understanding
of the most important genes and alleles. Over the past years
the group Pathogen-Stress Genomics (PSG) has developed
and utilised tools of functional genomics in barley attacked
by the powdery mildew fungus Blumeria graminis to discover
genes that are relevant for this host-pathogen interaction. By
combining results of transient gene silencing with transcript
regulation data, allele-trait associations, QTL co-localization
and copy number variation a list of 51 strong candidate ge-
nes with convergent evidence for a role in durable resistance
was obtained (Fig 14; Douchkov et al. 2014). This study re-
presents an initial, functional inventory of approximately 3% of
the barley transcriptome for a role in nonhost- or quantitative
host resistance against the powdery mildew pathogen. The
discovered candidate genes are a starting point for deeper
validation experiments at the whole-plant or population level
and might provide functional markers for trait improvement.
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A

Powdery | Powdery . Average
LineID |Introgressed gene(s)| Mildew | Mildew |Scald field| Scald GH R'D[‘;Ll:a’l Le;‘flzj““ PM scald
field | GH WPA © blast
KWS Bambina |Recurrent parent 7000 | 1000 | 1000 | 7000 | 7000 | 7000 | 1000
50103 None 1000 98,2
50104 |None 1031 | 965
50087 |None 373 1000 | 973

50108 |CW1&CW3 525
50096 |CW2 533
50067 |CW1 & CW2 575
50094 |CW2 & CW3 576
50078 |CW1 & CW2 & CW3 60.5
50099 |CW1 & C\W2 & CW3 63.7

Fig. 14 Multiple Krankheitsresistenz von Gerstenlinien mit (multiplen) eingekreuzten Allelen von Kandidatengenen, die mit Resis-
tenz-QTL co-lokalisieren (Douchkov et al. 2014).

Die Introgressionslinien wurden in Zusammenarbeit mit der Martin-Luther-Universitat Halle-Wittenberg (Klaus Pillen) und KWS SAAT AG
(Viktor Korzun) entwickelt und im BARLEY-fortress Konsortium getestet.

(A) Quantitative Daten der Resistenztests. Die nicht vorhandene Resistenz gegen den Zwergrost konnte mit dem nicht-epidermalen
Penetrationsmodus dieses Pilzes zusammenhangen. Werte in % relativ zum rekurrenten Elite-Elter KWS Bambina. CW1-3, Zellwand-mo-
difizierende Proteine 1-3; DLA, Blattsegmenttest; GH, Gewachshaus; QTL quantitativer Merkmalslokus; WPA, Ganzpflanzen-Keimlings-
test.

(B) Beispiel fur Mehltauresistenz im Gewachshausversuch. Weisse pins = KWS Bambina; White pins = KWS Bambina; Gelb = Linie
50094; Hellblau = Linie 50096; Grin = Linie 50097; Gold = Linie 50099.

Multiple disease resistance of barley lines with introgressed (stacked) alleles of QTL-co-localizing candidate genes identified by Douch-
kov et al. (2014).

The introgression lines were developed in collaboration with Martin Luther University Halle-Wittenberg (Klaus Pillen) and KWS SAAT
Co. (Viktor Korzun) and were tested by the BARLEY-fortress consortium.

(A) Quantitative resistance data. The missing resistance to leaf rust might be related to the non-epidermal penetration mode of this fun-
gus. Values in % are normalized to the recurrent elite parent KWS Bambina. CW1-3, cell-wall modifying proteins 1-3; DLA, detached-leaf
assay; GH, greenhouse; WPA, seedling assay; QTL, Quantitative Trait Locus.

(B) Example of powdery mildew resistance in greenhouse assays. Yellow = line 50094; light blue = line 50096; green = line 50097;
gold = line 50099.




Research Group Quantitative Genetics (QG)
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Genome-wide predictions
Genome-wide QTL mapping
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Yield and phenotypic stability
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Head: Prof. Dr. Jochen C. Reif

The research goals of the QG research group are to redesign pre-breeding programs,

enable hybrid breeding programs in selfing species, and accelerate selection gain in

applied plant breeding programs. To this end, we make use of the omics-data revoluti-

on: We expand the quantitative genetic toolbox to dissect the genetic architecture and

predict complex traits considering additive, dominance, and epistatic effects. Our model

crop is wheat, but research activities also encompass barley, rice, soybean, maize, rye,

and canola.

Redesigning the exploitation of wheat
genetic resources. More than half a million
wheat genetic resources (GR) are resting in
Gene Banks worldwide. Unlocking their hid-
den favourable genetic diversity for breeding
is pivotal for enhancing grain yield potential,
and averting future food shortages. We elabo-
rated a novel pre-breeding strategy exploiting
recent advances in hybrid wheat technology
to uncover the masked breeding values of
wheat GR. The gathered phenotypic informa-
tion will enable a targeted choice of accessi-
ons with high value for pre-breeding among
this plethora of genetic resources. We intend
to provoke a paradigm shift in pre-breeding
strategies for grain yield, moving away from
allele mining toward genome-wide selecti-
on to bridge the yield gap between genetic
resources and elite breeding pools. The
proof-of-concept of the hybrid strategy is cur-
rently implemented and phenotypic data of
multi-location field trials will become available
in the coming growing season.

Identifying heterotic pattern in selfing
species. Selfing species are often bred
as pureline varieties with stagnating yield
growths. In contrast, selection gain in outcros-
sing species such as maize is high, owing
to massive investment sustained by hybrid
seed sales, coupled with an efficient exploita-
tion of hybrid vigour. We have developed a
three-step strategy for establishing a heterotic
pattern, which was one of the central unsol-
ved challenges for initiating hybrid breeding
programs: First, the full hybrid performance
matrix is compiled using genomic prediction.
Second, a high-yielding heterotic pattern is
searched based upon a developed simula-
ted annealing algorithm. Third, the long-term
success of the identified heterotic pattern is
assessed by estimating usefulness, selection
limit, and representativeness of the heterotic
pattern with respect to a defined base po-
pulation. The three-step approach was suc-
cessfully implemented and evaluated using a
phenotypic and genomic wheat data set com-
prising 1,604 hybrids and their 135 parents.



Integration of metabolomic-based prediction
was not as powerful as genomic prediction.
We show that hybrid wheat breeding based
on the identified heterotic pattern boosts
grain yield through the exploitation of hetero-
sis and enhances recurrent selection gain
(Fig. 15). The developed strategy represents
a key step forward to embark successfully on
hybrid breeding programs and is relevant for
self-pollinating crops which are currently shif-
ting from line to high-yielding and resilient hy-
brid varieties. The developed strategy is cur-
rently evaluated with experimental data sets
in further crops such as rice and pearl millet.

Accelerating selection gain in applied
plant breeding programs. Genomic-assis-
ted crop improvement is a promising appro-
ach to enhance the selection gain per unit
time. Genomic-assisted breeding can either
be based on marker-assisted or genomic
selection. In marker-assisted selection, ge-
notypic values of individuals are predicted
based on effects of a limited number of
selected markers. In contrast, genomic selec-
tion considers many markers without per-
forming marker-specific significance tests.
The efficiency of marker-assisted versus
genomic selection depends on the genetic
architecture underlying the traits under con-
sideration. Marker-assisted selection is most
effective if the trait is influenced by a few
Quantitative Trait Loci (QTLs) controlling a
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large proportion of the phenotypic variation.
In contrast, if the genetic architecture is com-
plex, usually genomic selection is preferable.
Modelling the interaction effects among
genes, i.e. epistasis, in genomic selection
is impeded by a high computational load.
We developed a quantitative genetic frame-
work facilitating to consider also epistasis
in genomic selection and showed that
modelling epistasis boosts prediction ac-
curacy in particular for the selfing species
wheat. As further option to enhance predic-
tion accuracies, we devised a new genomic
selection approach (W-BLUP) specifically
designed for traits controlled by a few large
and many small effect QTL. Based on expe-
rimental datasets in wheat, we highlighted
that W-BLUP is suited to bridge the gap bet-
ween marker-assisted and genomic selecti-
on. Unbiased estimated of the proportion of
the phenotypic variation explained by single
QTL is pivotal for marker-assisted selection.
In pioneering surveys, we unravelled that
the presence of reliable QTL exhibiting lar-
ge effects and the potential of marker-assis-
ted selection is often overestimated due to
relatedness between training and validation
populations. Consequently, we developed
strategies to estimate the occurring bias for
linkage and linkage disequilibrium mapping
approaches. These strategies were success-
fully implemented using experimental data-
sets in wheat and rye.

highlights

BMEL funds hybrid wheat
breeding research: QG
coordinates public-private
partnership involving all
wheat breeding compa-
nies active in Germany
(ZUCHT_WERT Grant

ID: FKZ0103010).

QG elaborated a three-
step strategy to establish
heterotic patterns - the
central unsolved challenge
for initiating hybrid breeding
programs (PNAS in press)

Norman Phillip, Syngenta
fellowship scholar su-
pervised by QG, is best
student of the year in Crop
Science master at MLU.

Quantitative genetic
study sheds light into
exploitation of epistasis in
genome-wide predictions
(Jiang and Reif 2015,
Genetics 201:759-768)

Pioneering study on
genotype-phenotype map
of phenotypic stability

in small grain cereals
(Journal of Experimental
Botany 66:3275-3284).

funding

BMEL, BMZ, Industry
(Bayer, KWS LOCHOW)

Fig. 15 Three-step strategy
for establishing a heterotic
pattern: First, the full hybrid
performance matrix is compi-
led using genomic prediction.
Second, a high-yielding
heterotic pattern is searched
based on a developed simula-
ted annealing algorithm. Third,
the long-term success of the
identified heterotic pattern is
assessed by estimating the
usefulness, selection limit,
and representativeness of the
heterotic pattern with respect
to a defined base population.
(Yusheng Zhao, Zuo Li, Yong

Jiang, Yu Wang, Jochen C.
Reif).




Project Group
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Cytogenomics

DNA double strand break repair
Genome size evolution

Karyotype evolution

scientists

Dr. Xuan Hieu Cao

Dr. Thi Ha Giang Vu

Karyotype Evolution (KTE)

Head: Prof. Dr. Ingo Schubert

We focus on the evolution of genomes and karyotypes in closely related species with

large variation in nuclear DNA content. We study possible reasons and consequences

of genome size variability at the genomic and chromosomal level by testing for whole

genome duplication and repeat dispersion as well as for dysploid chromosome number

alterations within the genus Genlisea and between duckweed species. Because DNA

double-strand break (DSB) repair mechanisms are essential for the evolutionary balance

between genomic stability and variation, we quantify the outcome of DSB-repair at the

sequence and chromosomal level within small and large genomes.

Genome evolution within the carnivoro-
us genus Genlisea. We sequenced the ge-
nomes and transcriptomes of two Genlisea
species (Lentibulariaceae) with an 18-fold
genome size difference. Comparative geno-
mic, phylogenetic and cytogenetic analyses
revealed a divergent genome size evolution
by whole genome duplication (allotetraploi-
dy) and retroelement dispersion in the large
(G. hispidula, 1550 Mbp) and by retroelement
silencing and deletion-biased DSB repair in
the small (G. nigrocaulis, 86 Mbp) genome.
No consistent correlations were found bet-
ween Genlisea species groups with large or
small genomes in terms of habitat or life stra-
tegy, suggesting this range of genome size
to be selectively neutral. Some small genome
species safeguarded their genomes against
the loss of essential genes by recurrent ge-
nome duplication. Also centromeric and even
telomeric sequences varied between species
with large versus small genomes. Eleven out
of 20 chromosomes of G. nigrocaulis, and 13
out of 20 of G. hispidula were identified by

fluorescence in situ hypridisation (FISH) with
unique and repetitive probes. Metatranscrip-
tome analysis uncovered 92 genera of 19
pro- and eukaryotic phyla present in Genlisea
lobster pot traps as prey or as commensals
(Fig. 16).

Establishing a reference karyotype for
potential duckweed crops. The monoco-
tyledonous, aquatic, neotenic and mostly
asexual duckweed species are becoming a
crop for life-stock feeding and biofuel appli-
cation. By means of FISH, we validated the
assembly of the Spirodela polyrhiza genome,
and subsequently mapped a BAC tiling path
to the 20 S. polyrhiza chromosomes. Further-
more, seven ancestral blocks of duplicated
segments were identified in 19 S. polyrhiza
chromosomes. Thus, for duckweeds which
increased genome size and reduced body
size with progressing neoteny, a reference
to study karyotype and genome evolution is
now available.



Quantification of DSB repair modes in
barley Amplicon sequencing of reporter se-
quences upon targeted DSB induction revea-
led for three transgenic constructs at different
genomic positions 47-58% of reads as result
of non-homologous end-joining (NHEJ), in-
cluding ~16% of microhomology-mediated
events, 17-33% represented restoration of the
original sequence, 1-8% Synthesis-Depen-
dent Single-strand Annealing (SDSA) linked
with NHEJ, and 20-33% indicated gene con-
version. The majority of target loci (>81%)
revealed a sister chromatid exchange, and
thus repair during S or G2 phase. Most of the
mis-repaired loci spanned insertions and/or
deletion of 1-30 bp; very rarely >100 bp were
involved. Now a follow-up project is funded

IPK Forschungsbericht 2014 | 2015 - Scientific Report 2014 12015
DEPARTMENT BREEDING RESEARCH | PROJECT GROUP KARYOTYPE EVOLUTION (KTE)

by the DFG for comparative investigation
of transgenic and endogenous (addressed
by CRISPR/Cas9) sequences in A. thaliana
and in barley regarding the net proportion of
DSB repair-mediated deletions, and develop-
mental differences in the use of different DSB
repair pathways. Furthermore, efficient gene
replacement has been achieved by targeted
DSB induction for barley (Watanabe et al. J
Expt Bot, accepted).

Fig. 16 TTTCAGG (red) and TTCAGG (green) occur intermingled at the chromosome termini of the carni-
vorous G. hispidula. Double fluorescent in situ hypridisation detected both sequence variants on metapha-
se chromosomes (left) and chromatin fibers (right). This represents the first example of a ‘C’ in the ‘G-rich’
telomere strand of a plant species and the first infrageneric switch from the canonical Arabidopsis-type

telomere repeat (TTTAGGG). (T.D. Tran).

highlights

Divergent evolution of
genome size, centromeres
and telomeres within the
genus Genlisea (Vu et al.
Plant Genome 2015; Tran,
Cao et al Plant J 2015)

Host-microbiome in-

teractions in Genlisea
traps, Cao et al. Fron-
tiers Microbiol. 2015)

Chromosomal assembly

of a duckweed genome
(Wang et al. Nature Com-
mun 2014) and establishing
a reference karyotype

for duckweeds (Cao et

al. New Phytol 2015)

Quantification of DSB
repair modes in barley (Vu
et al. Plant Cell 2014)

funding

DFG




Research Group Bioinformatics and Information Technology (BIT)

keywords
Biodiversity informatics

Databases and Information Sys-
tems

Information Retrieval
Research Data Management

Sequence Analysis

scientists

Daniel Arend
Sebastian Beier
Tobias Czauderna
Christian Colmsee
Maria Esch

Dr. Anne Fiebig

Eva Grafahrend-Belau
Matthias Klapperstlck
Dr. Matthias Lange
Dr. Martin Mascher

Thomas Schmutzer

Dr. Stephan Weise

Head: Dr. Uwe Scholz

Research group BIT jointly performs bioinformatics research and offer IT services. Its

core competences are IT infrastructure, data management and NGS analysis. Internati-

onal visibility of bioinformatics research is underpinned by contributing to genome pro-

jects, hosting pipelines for breeding informatics, dozens of databases. Moreover, BIT

is responsible for the IPK IT infrastructure and provides core services for computation,

storage, desktop support, and network as well for the establishment and the operation

of the central laboratory information management system (LIMS).

The group collaborated in various national
and international research projects within the
field of biodiversity informatics. Examples are
contributions to the EU FP 7 program, the
Plant2030 initiative, the German Plants Phe-
notyping Network (DPPN) or a Leibniz SAW
project.

Recently we established the BARLEX geno-
me browser, an interactive web-based visua-
lization interface for the rich sequencing and
mapping resources available for the barley
genome. We collated information associated
with the genome-wide physical map, high-re-
solution genetic maps, exome capture target
regions and annotated genes into one data-
base and employed graph-based on-the-fly
visualization to provide intuitive access to the
multi-layered genomic infrastructure of barley.
BARLEX will also serve as a central-reposito-
ry for the sequence and mapping resources
utilised for the construction of the BAC-based
reference sequence of barley by the Interna-
tional Barley Genome Sequencing Consorti-
um.

In the TRITEX project we provided the data
storage and assembly of 454 and mostly
lllumina sequenced barcoded BAC pools
from the barley cultivar Morex. Long jumping
distance mate-pair libraries from the DNA of
pooled BACs were also produced and em-
ployed for scaffolding of the BAC assemblies
using a self-implemented computational pipe-
line. More than 47,000 BAC assemblies were
calculated with this method. In collaborati-
on with international partners the complete
minimal tiling path consisting of more than
60,000 overlapping BACs was fully sequen-
ced and assembled.

In the RYE-Select project we established no-
vel genomic resources including a first WGS
assembly of the rye (Secale cereale) genome
including over 28,000 gene models. In addi-
tion, this genomic resource was used to con-
struct a large genotyping assay (RYE600k)
using 10 additional genotypes and a wild pro-
genitor S. vavilovii line that were re-sequen-
ced using the WGS approach (Fig. 17).



Within the Pre-BreedYield project we inves-
tigated a panel of 52 highly diverse natural
and synthetic B. napus lines. The full panel
was re-sequenced using the WGS approach
to study the underlying genetic diversity. The
revealed diversity resource of 4.3 high-con-
fidence, genome wide SNPs will assist new
breeding strategies.

Furthermore, we operate the data manage-
ment process within the DPPN project. Firstly,
the IPK Hierarchical Storage Management
system has been updated in respect of
throughput, capacity and reliability. The data
throughput was increased by adding an extra
hard disk array for faster access to historic, ar-
chived with a net capacity of 228 TB as third
copy for each stored file. The total capacity
was increased to 211 TB tape storage.

The second focus within DPPN was to de-
velop a sustainable data publication and
documentation infrastructure. In this frame
the elDAL API to store, share, and publish
research data was developed. Currently, it
is accepted by Nature Scientific Data, BioS-
haring.org and Horizon 2020 as valid data
publication system. After a successful review,
each submitted data set will be registered as
Digital Object Identifiers (DOls) and searcha-
ble at DataCite. Recently, a productive IPK
instance of e/DAL hosts the Plant Genomics
and Phenomics Research Data Repository
(PGP) was installed. Up to now over 50 data-
sets are published which were accessed by
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about 1.500 unique users and about 2.000
data downloads per month worldwide.

In order to increase the data reusability and
its scientific dissemination, we worked on
the homogenization of experiment and data
documentation. In international collaborati-
on with INRA-UGI, Institute of Plant Genetics
PAS, FZ Jilich, HMGU Munich, Oxford Uni-
versity, KeyGene we contributed to the ISA-
TAB standard for data exchange and meta
data annotation. The aim of this initiative is to
develop a standard for describing phenoty-
pic experiments on plants (http://cropnet.pl/
phenotypes/). On this basis, a first plant phe-
notyping data set from the IPK was published
(DOI 10.5447/IPK/2014/4).

Within the European transPLANT consortium
we developed the integrated search engine
LAILAPS to associate relevant trait knowled-
ge to genomic data. Beside IPK hosted
transplant installation, tailored systems are
installed at HMGU in Munich and at Barcelo-
na Super Computing Center. IPK host the big-
gest data volume of 60 million indexed text
records and their associations also to 60 mil-
lion records in genome databases. The sys-
tem features state of the art technologies like
interactive query assistance, semantic query
expansion, just in time result filtering, sugge-
stion of associated data sets and support to
support authentification by social services,
e.g. Google accounts.

highlights

Contribution to the chromo-
some-based draft sequence
of bread wheat published in
Science (http://dx.doi.org/
10.1126/science.1251788)

Start of the BMBF project
German Network for Bioinfor-
matics Infrastructure - de.NBI
and of the start of the Leibniz
SAW project BRIDGE

Publication of a novel network
based genome browser
BARLEX (http://dx.doi.or-
g/10.1016/j.molp.2015.03.009)

Establishment of the Plant
Genomics and Phenomics
Research Data Repository
(http://edal.ipk-gatersleben.de/
repos/pgp)

First IPK data publication

in Nature Scientific Data
(http://dx.doi.org/10.1038/
sdata.2015.72)

funding

BMBF, BMEL, Leib-
niz, EU, Industry

Fig. 17 SNV density and distribution along the rye nuclear geno-
me:

The figure depicts WGS contigs that were anchored to the rye genetic
framework (combined representation of 90k genetic map and rye
genome zipper). The outer circle shows the position of genes along the
genetic map of the seven chromosomes (1R to 7R). The gene density
was plotted as heatmap ranging from low (yellow) to high (red). The
following circle illustrates the anchoring of the genetic map to the phy-
sical sequence contigs. In total, 44,371 WGS contigs were anchored to
2.063 unique genetic map positions of the rye genetic framework. The
heatmaps of the subsequent circles present the SNV density along the
anchored WGS contigs for each of the re-sequenced rye genotypes. A
low number of SNVs is illustrated in blue segments and high number
of SNVs in red segments. From inside to outside, the tracks represent
five inbred lines from the seed parent pool (Lo90, Lo115, Lo117, Lo176,
Lo191), five inbred lines from the pollen parent pool (L0282, L0298,
L0310, Lo348, Lo351) and the S. vavilovii accession.

(Source: Thomas Schmutzer, Chris Ulpinnis, Uwe Scholz, Bioinformatics
and Information Technology).




Research Group Chromosome Structure and Function (CSF)

keywords

Centromere

Chromatin organisation
Chromosome segregation
Haploidisation

Meiosis

Mitosis

scientists

Dr. Ali Mohammad
Banaei Moghaddam

Dr. Dimitri Demidov

Celia Municio Diaz

Steven DreiBig

Dr. Jorg Fuchs

Susann Hesse

Dr. Takayoshi Ishii

Maja Jankowska

Dr. Raheleh Karimi Ashtiyani
Dr. Veit Schubert

Lala Aliyeva-Schnorr

Mateusz Zelkowski

Head: PD Dr. Andreas Houben

We decipher the regulation, organisation, segregation and evolution of mitotic, meiotic

and interphase chromosomes with the aim to unravel basic mechanisms of chromosome

biology. The gained knowledge will be translated to accelerate and optimize the bree-

ding process of crop plants. Therefore, a combination of different DNA-, RNA- and pro-

tein-based methods in combination with bioinformatics, optical and transgenic tools are

employed.

The generation of haploids is a powerful
mean to accelerate the plant breeding pro-
cess. We elucidated whether point mutations
in CENH3 could be harnessed for the induc-
tion of haploids. Barley plants were identified
with an impaired centromere loading caused
by a mutation in the centromere targeting do-
main. The same mutation results in a reduced
loading of CENH3 in transgenic Arabidopsis
and sugar beet plants. Arabidopsis individu-
als carrying this single CENH3 point mutation
were used as haploidy inducers. Considering
the high degree of conservation of the identi-
fied mutation site and that mutations can be
generated by mutagensis or genome editing,
the described method offers opportunities for
the application in a wide range of crops (in
cooperation with the research groups PRB,
GED and external partners).

Holocentric chromosomes occur in a number
of eukaryotic lineages. They form holokinetic
kinetochores along the entire poleward chro-
matid surfaces, and due to this alternative
chromosome structure some species with

holocentric chromosomes cannot use the
two-step loss of cohesion during meiosis as
it is typical for monocentric chromosomes
(Fig. 18). The Juncaceae Luzula elegans
shows a holocentric chromosome architec-
ture and, contrary to the monopolar sister
centromere orientation, the unfused holo-
kinetic sister centromeres behave as two
distinct functional units during meiosis |, re-
sulting in sister chromatid separation. This
alternative process of meiosis is likely one
possible adaptation to handle holocentric
chromosome architecture. In the Cyperace-
ae Rhynchospora pubera the first centrome-
re-specific repeats of a holocentric species
have been identified. As a functional conse-
quence a cell cycle-dependent shuffling of
centromeric units results in the formation of
functional (poly)centromeres during cell divi-
sion. A combination of holokinetic centrome-
re activity and the fast formation of new te-
lomeres at chromosomal breakpoints enable
holocentric species a rapid karyotype evolu-
tion (in cooperation with the research groups



IPK Forschungsbericht 2014 | 2015 -

DEPARTMENT BREEDING RESEARCH

SGN, APM, GED and external cooperation
partners).

Aurora kinases are required for the faithful
segregation of mitotic chromosomes. To
analyse the meiotic function of this kinase
family different combinations of Arabidopsis
T-DNA insertion mutants and/or RNAI lines
were used. Meiotic defects like, aneuploidy,
increased ploidy level and the formation of
unreduced pollen were revealed. The ef-
fect was mimicked by the application of the
ATP-competitive Aurora inhibitor Il. The ability
of the microtubule-associated protein TPX2
to activate in vitro-Auroral, but not Aurora3
was demonstrated (in cooperation with the
research groups APM, QG, SZB and external
cooperation partners).

To decipher the position and order of sequen-
ces genetically mapped to the centromere of
barley chromosome 3H, FISH was performed
with 70 genomic in silico predicted single-co-
py probes assigned to this recombination
cold spot. The total physical distribution of
the centromeric 5.5 cM bin of 3H comprises
58% of the mitotic metaphase chromoso-
me length. Chromatin of this recombination
poor region is preferentially marked by a
heterochromatin-typical histone mark, while
recombination enriched subterminal chro-
mosome regions are enriched in euchroma-
tin-typical marks. A novel method to detect
meiotic recombination based on single pol-
len has been developed. KASP-genotyping

was applied to measure meiotic crossovers
in individual barley pollen grains based on
flow-sorted haploid nuclei and Phi29 DNA
polymerase-based whole-genome-amplifi-
cation. The obtained number of crossovers
and chromosome wide recombination fre-
quencies show that this approach is able to
produce results that resemble those obtained
from other methods. In addition, we show that
copper (l)-catalyzed azide-alkyne cycloadditi-
on-labelled probes are reliable tools to detect
different types of repetitive sequences on
chromosomes. Moreover, a combination of
such probes for FISH with other techniques,
e.g. immunohistochemistry and cell prolifera-
tion assays using 5-Ethynyl-deoxyuridine is
herein shown to be easily feasible (in coope-
ration with the research groups BIT, GED and
external cooperation partners).

Structured illumination microscopy (SIM)
and photoactivated localization microscopy
(PALM) (both super-resolution fluorescence
microscopy techniques) were applied to de-
termine for the first time the ultra-structural
arrangement, colocalization and the absolute
number of active and inactive RNA polymera-
se |l molecules in endopolyploid Arabidopsis
interphase nuclei after double labelling them
with specific antibodies (in cooperation with
external partners).

Fig. 18 Meiotic metaphase | chromosomes of Luzula elegans (2n=6) labelled with the centromere-specific

mark H2AT120phos (red) and anti-tubulin (green). The chromosomes are counterstained with DAPI (blue).

The model (right) illustrates the structure of a U-shaped bivalent (homologous chromosomes are end-to-

end associated). The holocentric bivalents align in such a manner that sister chromatids rather than homo-

logous chromosomes separate during meiosis | (Heckmann, S., M. Jankowska, V. Schubert, K. Kumke, W.

Ma & A. Houben; art work by K. Lipfert)

highlights

A CENH3 mution resulting
in impaired CENHS3 loading
induces haploid plants (Ka-
rimi-Ashtiyani, R., Ishii, T.,
et al. (2015) Proc Natl Acad
SciUS A 112, 11211-11216)

Documentation of an
alternative mode of meiosis
in holocentric chromosome
species (Heckmann, S.

et al. (2014) Nature
Communications 5)

Identification of the first cen-
tromere-specific repeats in
a holokinetic chromosome
species (Marques, A. et al.
(2015) Proc Natl Acad Sci
USA112, 13633-13638)

Second price Ideenwettbe-
werb Scidea 2014,

Martin Luther University
Halle-Wittenberg, S. Dreis-
sig, J. Fuchs, A. Houben

funding

BMBF, DFG, DAAD, EU,
BMGF (USA) sub-award
from CSIRO (Australia),
Industry (KWS, BaseClick).

sister chromatids

homologous chromosomes

Metaphase |

centromere




Research Group Apomixis (APM)

keywords
APOLLO
Apomixis
Muller's Ratchet

UPGRADE-2

scientists

Dr. Olawale Mashood Aliyu
Jonathan Brassac
Stefanie Hilpert

John Thomson Lovell
Martin Mau

Dr. Lars-Gernot Otto

Dr. Dorota Paczesniak

Rizzo Paride

Marco Pellino

Head: Prof. Dr. Timothy Sharbel

We study plants of the genera Boechera, Hypericum perforatum, the Ranunculus au-

ricomus complex and recently Poa pratensis. All groups are characterised by natural-

ly occurring sexual and apomictic members. Our approach to identify apomixis factors

is similar to that in human disease research. We have developed a pipeline to compa-

re the expression profiles of live micro-dissected reproductive tissues between sexual

and apomictic plants. Using such approaches we have identified the candidate factors

APOLLO and UPGRADE?2 in Boechera. Both genes are currently functionally characteri-

sed in Boechera, Arabidopsis, Brassica and Maize.

The genus Boechera. Using our high
throughput seed screening method, in con-
junction with custom-made high-density
microarrays for tissue-targeted expression
analyses, we have identified a single factor
each for meiotically unreduced egg (APOL-
LO) and pollen (UPGRADE-2) production in
apomictic Boechera. We hypothesize that
both factors are required in order to stabili-
ze apomixis through the combined effects
of producing a meiotically-unreduced ovule
with balanced endosperm formation. Using
the APOLLO gene as a surrogate marker
for apomixis, we show statistically significant
evidence that apomixis has been induced in
multiple sexual backgrounds by the introgres-
sion of the APOLLO genomic region (Fig. 19).
Transformation and/or knockdown experi-
ments of both the APOLLO and UPGRADE-2
factors are ongoing or in planning stages in
various species.

In a separate project, we have sequenced 8
genomes each of diploid sexual and diploid
apomictic Boechera which occur sympatrical-
ly in Colorado, with the goal of measuring de-
leterious mutation accumulation (i.e. Muller’s
ratchet) which is expected to occur as a result
of asexuality. These data have been analysed
with respect to phylogenetically distant taxa
in order to identify conserved nucleotides
(i.e. those with no change across all taxa and
sexual Boechera). The conserved nucleotide
positions were subsequently analysed in all
apomictic genomes, and demonstrate strong
evidence for mutation accumulation at many
thousand sites (Fig. 20).
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highlights

Mau, M., J.T. Lovell, J.M.
Corral, C. Kiefer, M.A. Koch,
O.M. Aliyu & T.F. Sharbel:
Hybrid apomicts trapped

in the ecological niches

of their sexual ancestors.
Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A.
112 (2015) E2357-E2365.

funding

DFG, Virgin Plants Interna-
tional

Fig. 19 Repeated transitions of sexuality to
apomixis in different species of Boechera, all
of which occupy different niches (Mau et al.

PNAS 2015).
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Fig. 20 Consistently elevated ratio of con-
served noncoding to 4-fold neutral heterozy-
gous sites in apomictic (red) versus sexual
(blue) Boechera from different populations
(x-axis).




Research Group Pathogen-Stress Genomics (PSG)

keywords

Allele-trait association
Durable resistance
Functional genomics

Molecular plant-pathogen
interactions

Triticeae cereals

scientists

Dr. Tobias Baum

Dr. Wanxin Chen

Dr. Dimitar Douchkov
Dr. Daniela Nowara

Jeyaraman Rajaraman

Samuel Hassan Razzak

Head: Dr. Patrick Schweizer

Research of the group focuses on functional genomics approaches for durable resistan-

ce of barley and wheat to important fungal pathogens. By using automated disease phe-

notyping, (high-throughput) gene silencing, transcript profiling, and allele mining gene

discovery is achieved, followed by validation via transgene technology and allele-intro-

gression.

Over the past years the group Patho-
gen-Stress Genomics (PSG) has discover-
ed a total of 51 strong candidate genes for
durable forms of resistance that are likely
manifestations of PAMP-triggerend immu-
nity. The obtained list of top candidates re-
presents a starting point for a number of
validation approaches, of which some will be
described below.

The five candidate genes HvARM1, HvCs-
ID02, HVLEMK1, HvGER4a-d, and HvLsd7a
were further characterised by using stable
RNAI barley lines provided by the IPK group
PRB: We could show that stably silenced lines
with reduced transcript levels of HVLEMK1
encoding an LRR-malectin-domain recep-
tor-like kinase are susceptible to the non-ad-
apted wheat powdery mildew fungus while
the level of quantitative resistance against
the barley powdery mildew fungus was not
affected. This suggests an important role of
HvLEMKT1 in signal perception for nonhost re-
sistance of barley. In another example, RNAI
lines with the silenced HYGER4a-d gene clus-
ter encoding germin-like proteins with supero-

xide-dismutate activity were super-susceptib-
le to barley powdery mildew. The importance
of this gene cluster in quantitative resistance
was further substantiated by comparative
sequencing of the corresponding genomic
region of eight barley accessions including
resistance donors and by transient expressi-
on of HYGER4 alleles located on bacterial ar-
tificial chromosome (BAC) clones from these
genotypes. Finally, HvLsd1a was more deeply
analysed for its role in quantitative powdery
mildew and drought resistance by extended
association genetics and in a drought-stress
experiment using the IPK LemnaTec plat-
form. While we could find no evidence for an
important role in drought tolerance of RNAI
lines of cv. Golden Promise under the selec-
ted severe stress conditions, we could iden-
tify SNP and gene haplotypes in wild barley
(Israeli B1K collection with and w/o additio-
nal accessions from fertile crescent) and in
a Spanish landrace collection (SBCC) that
were significantly associated with powdery
mildew susceptibility (Fig. 21).



Several candidate genes, for example HvlLs-
d1a, might be factors of susceptibility becau-
se silencing enhanced resistance. For 10 of
these candidates, a triple-target RNAi appro-
ach using a novel silencing cassette under
the control of the pathogen-inducible Hv-
GER4c promoter was carried out. Resistance
phenotyping in the greenhouse revealed that
Triple-RNAi construct Nr. 4 targeting HvlLs-
dla plus two transcription factors caused
enhanced resistance not only against pow-
dery mildew but also against the rice-blast
fungus. In a complementary approach we
over-expressed different combinations of six
resistance-related genes in a novel triple-OEX
cassette under the control of the HYGER4b,
HvGER4c and HvGER4d promoters. The trip-
le-OEX cassette Nr. 1 containing three genes
for cell-wall modifying proteins significantly
enhanced resistance to powdery mildew (in
collaboration with Technical University of Mu-
nich and RWTH Aachen).
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In an initial approach to utilise potentially
valuable candidate-gene alleles we intro-
gressed seven genes co-localizing with Me-
ta-QTL for multiple pathogen resistance from
resistance donors into the susceptible elite
genotype KWS BAMBINA. Genes were in-
trogressed in a marker-assisted manner alo-
ne or as stacks of up to four. Testing of the
introgression lines generated by partners at
Martin Luther University Halle-Wittenberg and
KWS CEREALS in fields and greenhouses
revealed significantly enhanced resistance
against powdery mildew, scald and rice blast.
Therefore, the introgressed loci (and possib-
ly candidate-gene alleles) improved multiple
quantitative resistance suggesting that com-
mon defense mechanisms might operate in
barley for this trait.

highlights

Publication of a list of
strong candidate genes for
durable disease resistance
(Douchkov et al. 2014).

Start of ERA-CAPS
(DFG) project DURESTTit
with Patrick Schwei-

zer as coordinator.

Granting of FP8 Marie-Curie
ETN Project CEREALPATH

funding
BMBF, DFG, EU

Fig. 21 Silencing of the LRR/
Malectin receptor-like kinase
HVLEMK1 compromises non-
host resistance in barley.

(A) Domains of HYLEMK1.
SP, signal peptide; LRR,
leucine-rich repeat; TMM,
transmembrane domain.

(B) Reduced HVLEMK1 tran-
script in stably silenced barley
T1 progeny of four primary
transformed TO plants.

(C) Enhanced colony forma-
tion of the wheat powdery
mildew Blumeria graminis
f.sp. tritici (Bgt) on leaves of
the same T1 progeny shown
in (B).

(D) Colony growth of Bgt on
wild-type G. Promise plants
frequently failed (red frame)
or was spurious, whereas is

was abundant on leaves of
HvLEMK1-silenced plants and
associated with conidiospore
production (red arrows).




Research Group Gene and Genome Mapping (GGK)

keywords

Agronomic traits
Cereals

Grain size

Marker-trait associations

Quantitative trait loci

scientists

Dr. Cornelia Jaenecke

Dr. Stephan Marzin
Dr. Jie Ling
Dr. Christine Zanke

Head: Dr. Marion Rdder

The general goal is the exploitation of the natural genetic diversity in plants for identifi-

cation, genetic mapping and cloning of genes for agronomically important traits in wheat

and barley. The current project phase mainly served to establish relationships between

various agronomic traits and a new generation of molecular markers for the directed

improvement of wheat varieties with the ultimate goal of identifying the causal genes

underlying these traits.

Association mapping of agronomic traits
in European winter wheat. In collabora-
tion with several companies and the Julius
Kihn Institute (JKI) a comprehensive project
about the establishment and validation of
marker-trait associations in elite germplasm
of European winter wheat was conducted.
The investigated traits which were evaluated
in repeated field trials included yield, yield
components, phenological traits, quality
traits, resistance to several fungal pathogens
and initial assessment of drought stress tole-
rance. The genotypic marker data consisting
of genome-wide SSR-markers and SNP-data
of a 90k ILLUMINA iSELECT chip and a 35k
Affymetrix chip were linked to the phenotypic
data by applying mixed linear models with
kinship matrix correction for population struc-
ture. For the trait resistance to Fusarium head
blight genomic selection was applied in colla-
boration with the group QG. An independent
validation panel of wheat varieties was inves-
tigated to assess the stability of the detected
marker-trait associations. The development of
several backcross populations for the validati-
on of selected QTL was conducted.

Development of a 135k Affymetrix chip
for SNP markers in wheat. In collaboration
with the company TraitGenetics GmbH exo-
me capture was applied for the detection of
SNP-polymorphisms in 24 selected wheat va-
rieties. A subset of these SNPs was chosen
to develop a novel 135k Affymetrix array in
wheat. The array was used for genome-wide
mapping as well as to target specific genomic
regions harboring QTL for thousand grain
weight. Backcross lines were developed to
validate these genomic regions.

Map-based cloning of a QTL for grain
size in wheat. The genomic region of
thousand grain weight QTL Q.Tgw.ipk-7D in
wheat was cloned in a BAC contig of 38 se-
quenced BACs in wheat and 16 sequenced
BACs of the syntenic region in barley. Synte-
ny was established to the annotated genome
sequences of rice, sorghum and Brachypo-
dium. A total of 16 candidate genes were
detected. Further fine mapping and marker
development narrowed down the region to
the four most likely candidates, one Zinc
Finger Protein 103, a Protein Kinase, an Oxi-



doreductase and a MYB factor. These were
characterised by expression analysis in de-
veloping grains. Functional verification of the
target genes by knockout via the RNA-guided
nuclease technology has been initiated (in
collaboration with PRB). The developed near
isogenic lines carrying Q.Tgw.ipk-7D showed
increased thousand grain weight, grain area
and grain length, when tested under field like
conditions in a green house (Fig. 22). Cur-
rently a number of the lines are evaluated for
their agronomic performance in the field in
collaboration with an industrial partner.

Genetic analysis of anther extrusion in
wheat. Anther extrusion is an important
trait for the male parent during hybrid seed
production in wheat. We started to investiga-
te this trait in various variety panels of spring
and winter wheat consisting of genetic
resources from the Gene Bank (in collabora-
tion with group RGR) and elite germplasm.
Initial analysis of marker-trait associations
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confirmed the presence of several QTL loci
for anther extrusion, which are currently ana-
lysed for their stability and reproducibility.

Other
In collaboration with CIMMYT, Mexico, can-

projects and collaborations.
didate genes for flowering time were applied
in a panel of exotic wheat varieties. The goal
is to identify varieties and genetic loci which
are useful for breeding varieties adapted to
drought and heat under changing climate
conditions. In collaboration with the research
groups SZB and RGR genetic mapping of
traits linked to the phenotype Stabilstroh in
rye was conducted. In a collaboration with
CIBNOR, Mexico, QTL for the ability to adhe-
re the soil bacterium Azospirillum brasilense
to wheat roots were detected in a segregating
population. The results play a role for the pos-
sible application of A. brasilense as bioferti-
lizer.

A

highlights

Public-private partnership
project VALID is one of the
most advanced projects
about association analysis
in European elite wheat
germplasm in Europe.

Public private partnership
project SELECT results in
the development and appli-
cation of a novel 135k Affy-
metrix SNP-array for wheat.

Collaboration of groups QG
and GGK results in publica-
tion about genomic selec-
tion for resistance to Fusa-
rium head blight in wheat.

DAAD-funded PhD-project
about genetic analysis

of anther extrusion in
wheat was started.

funding
BMBF, DFG, BMZ

Fig. 22 Characterisation of
wheat lines containing grain
size QTL QTgw.ipk-7D.

(A) Grain development of
nearly isogenic lines and
recurrent parents. Fresh and
dry weight were determined
based on 10 kernels per da-
tapoint. Differences between
NILs and recurrent parents
appear from 18 daf (days after
flowering).

(B) Phenotypic analysis of
NILs and recurrent parents.
Asterisks mark mark signifi-
cant differences between the
NIL and its respective parent

(Cornelia Jaenecke).




Research Group Genome Plasticity (GP)

keywords
Allellic diversity
Expression QTL

Post-transcriptional
gene silencing

Seed yield

scientists

Phuong Dung Le
Thanh Loan Le

Head: Dr. Renate Schmidt

The research group focuses on two projects, both of which entail molecular genetic

analyses in Arabidopsis thaliana. On the one hand allelic diversity of genes involved in

post-transcriptional gene silencing is studied and the impact which genetic diversity may

have on this process. On the other hand traits of importance for seed and seed yield are

analysed via quantitative genetic approaches. In order to gain a deeper understanding of

the seed traits of interest this work is complemented by genome-wide transcript profiling

of developing seeds.

Characterisation of Arabidopsis thali-
ana introgression lines with an impact
on post-transcriptional gene silencing
(PTGS). A systematic study of transgene
expression and silencing showed that exces-
sive transcription of genes leads to PTGS.
Detailed knowledge about PTGS is needed
since high and stable of transgenes is an in-
dispensible prerequisite for the use of trans-
genic plants in research and plant breeding.
The analysis of knock-out mutants in the
genetic background of reference accession
Col-0 revealed many insights into the PTGS
pathway. In contrast, little is known about
allelic diversity of the relevant genes. Genes
which are known or suspected to play a role
in PTGS were therefore selected and investi-
gated with respect to sequence variation in
25 Arabidopsis thaliana accessions which
capture a broad range of genetic diversity in
this species. For several of the analysed ge-
nes some of the accessions studied carry al-
lelic variants with particularly high sequence
divergence when compared to the sequence
of accession Col-0. Diverged allelic variants

were introgressed into Col-0 transgenic lines
harbouring GFP transgenes in order to as-
sess whether and to which extent the allelic
variants show an impact on PTGS. Transge-
nic lines carrying GFP transgenes under the
control of the CaMV 35S promoter allow the
study of post-transcriptional gene silencing
in plant populations in a minimally invasive
way via fluorescence microscopy. Silencing
of the GFP transgenes was monitored in the
introgression lines throughout development
and compared to the performance of the GFP
transgenes in the Col-0 genetic background.
Introgression of allelic variants into Col-0 re-
sulted in several instances in a pronounced
effect on gene silencing. The characterisa-
tion of the introgression lines with suitable
molecular markers revealed which regions of
the genome had been introgressed into the
Col-0 genetic background. Molecular and
genetic analyses are currently underway in
order to determine whether the introgressed
allelic variant and/or other novel factors are
responsible for the observed effect on gene
silencing.



Gene-expression QTL in developing Ara-
bidopsis thaliana seeds . Genomic regions
of importance for seed and vyield related
traits were identified in Arabidopsis thaliana
recombinant inbred lines derived from the
accessions Columbia-0 and C24 (provided
by research group HET). In order to gain a
first insight which loci may underlie the traits
of interest genome-wide transcript profiles
were established with Affymetrix ATH1 arrays
for the recombinant inbred lines at a defined
stage of seed development. ATH1 arrays
are based on the genome sequence of the
accession Col-0, thus the features perfect-
ly match the sequences of Col-0 transcripts
but not necessarily those of accession C24.
As a result comparisons of steady-state tran-
script levels in the recombinant inbred lines
are compromised. This limitation was over-
come by considering only those features of
the ATH1 array that perfectly matched gene
sequences in Col-0 as well as C24 for the
analysis of transcript abundance. More than
a quarter of the features of the array had to be
excluded from the analysis due to sequence
differences between the Col-0 and C24 gene
sequences. Nonetheless, transcript levels
were established for the majority of the genes
on the array since each gene is represented
by multiple features on the array. It was also
possible to exploit a considerable fraction
of features on the ATH1 array that matched
exactly the gene sequences of Col-0 but not
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C24 as sequence feature polymorphisms
(SFP) markers. A map encompassing several
hundred SFPs was generated und used for
composite interval mapping of the expression
traits. A comparison of the transcript profiles
that had been established for the two pa-
rental genotypes revealed only few hundred
differentially expressed genes; in contrast,
gene-expression QTL (eQTL) were detected
for several thousand of the analysed tran-
scripts. Figure 23 shows that the eQTL were
not uniformly distributed in the genome, pe-
ricentromeric regions were largely devoid
of eQTL, regions showing more eQTL than
expected by chance were also found. Those
eQTL that did not colocalise with the map
position of the corresponding gene (eQTL in
trans) were approximately tenfold more abun-
dant than those that did (eQTL in cis), nonet-
heless, eQTL in cis made up approximately
one-third of the transcript variation explained
by eQTL. The analyses using composite inter-
val mapping are currently complemented by
genomic selection approaches (in collabora-
tion with research group QG).

highlights

Identification and cha-
racterisation of intro-
gression lines enhan-
cing gene silencing

Gene-expression QTL
in developing Arabidop-
Sis thaliana seeds

funding
DAAD, MOET
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Fig. 23 At the left a heat map of eQTL detected on Arabidopsis thaliana chromosome 5 is shown. The

chromosome was divided into intervals spanning 1 Mbp each and the eQTL observed for the transcripts

and markers mapping to the different regions were counted and plotted. The darker the shading the more

eQTL were found. The diagram at the right shows how many eQTL were found in total for the transcripts

mapping to the 27 intervals along chromosome 5. eQTL in trans are far more abundant than those in cis.

The region largely devoid of eQTL colocalises with the centromere (in collaboration with the research

group QG).




Abteilung Molekulare Genetik

Leiter: Prof. Dr. Thomas Altmann

Allgemeine Forschungsziele

Die Forschungsarbeiten
der Abteilung Molekula-
re Genetik (MOG) richten
sich auf die Analyse und
Modulation pflanzlicher
Leistungen, indem ertrags-
bezogene physiologische

Prozesse im Kontext wich-

tiger Entwicklungsprozes-

se wie dem vegetativen

Wachstum und der Samen-

bildung untersucht werden.

Ein wesentliches Ziel ist

es, die Regulation der Ent-

wicklungsprogramme und

der Stoffwechselprozesse

aufzuklaren und die gewonnenen Informationen fiir die
Verbesserung von Kulturpflanzen zu nutzen. Die For-
schungsstrategie der Abteilung beinhaltet die Integration
der Erforschung grundlegender biologischer Prozesse
und Phanomene, die Entwicklung und Anwendung neu-
er Methoden und Verfahren und die Bearbeitung ange-
wandter biotechnologischer Themen.

Entwicklungen im Berichtszeitraum

In den Jahren 2014/2015 wurden die drei Hauptforschungs-
bereiche der Abteilung Molekulare Genetik, (i) Grundlagen-
forschung zu Molekularbiologie und molekularen Physiologie
pflanzlicher Entwicklungsprozesse, (ii) Entwicklung von For-
schungsmethoden und -technologien und (iii) biotechnolo-
gische anwendungs-orientierte Forschung, durch insgesamt
acht Arbeitsgruppen ausgeflihrt: Ag Heterosis (HET) geleitet
durch Prof. Dr. T. Altmann, Samenentwicklung (SE) geleitet
durch Dr. W. Weschke, Genregulation (GR) geleitet durch
Dr. H. Baumlein, Abiotische Stress-Genomik (ASG) geleitet
durch Dr. H. Kuhimann, Phytoantikérper (PAK) geleitet durch
Prof. Dr. U. Conrad, Hybridweizen (HW) geleitet durch Dr. M.
Gils, Pflanzenbioinformatik (PBI) geleitet durch Prof. Dr. F.
Schreiber, und Bildanalyse (BA) geleitet durch Dr. C. Klukas.
Die Zusammensetzung der Abteilung hat sich in den beiden
Jahren substanziell verandert, da die drittmittelfinanzierte Ag
HW ihre Arbeiten zum 31. Mai 2014 abgeschlossen hat, die
Ag PBI auf Grund der Berufung des Gruppenleiters an die
Universitat Melbourne (Australien) geschlossen wurde, und
die durch das Interdisziplindre Zentrum flr Kulturpflanzenfor-

Department of Molecular Genetics

Head: Prof. Dr. Thomas Altmann

General Research Goals

The research efforts of the
Molecular Genetics depart-
ment are directed towards
the analysis and modula-
tion of plant performance
addressing yield-related
physiological processes
in the context of important
developmental programs
such as vegetative growth
and seed formation. A major
aim is to uncover the regu-
lation of the developmental
programs and the metabo-
lic processes and to use
the acquired knowledge for
crop improvement. The research strategy of the depart-
ment involves the integration of research on basic biolo-
gical processes and phenomena, the development and
application of novel methods and approaches, and work

on applied / biotechnological topics.
Developments in 2014/2015

In the years 2014/2015, the three major research areas of
the Molecular Genetics department, (i) the basic research
on the molecular biology and molecular physiology of plant
developmental processes, (ii) the research methodology and
technology development, and (iii) the biotechnological, ap-
plication-oriented research have been conducted by a total
of eight research groups: Heterosis (HET) lead by Prof Dr
T. Altmann, Seed Development (SE) lead by Dr W. Weschke,
Gene Regulation (GR) lead by Dr H. Baumlein, Abiotic Stress
Genomics (ASG) lead by Dr M. Kuhlmann, Phytoantibodies
(PAK) lead by Prof Dr U. Conrad, Hybrid Wheat (HW) lead
by Dr M. Gils, Plant Bioinformatics (PBI) lead by Prof Dr F.
Schreiber, and Image Analysis (BA) lead by Dr C. Klukas. The
composition of the department has changed substantially du-
ring these two years, as the third-party funded HW group com-
pleted its efforts in May 31¢, 2014, the PBI group was closed
due to the appointment of the group leader to the University
of Melbourne (Australia), and the ASG group funded by the
Interdisciplinary Center of Crop Plant Research (IZN) of the
Martin Luther University of Halle-Wittenberg was installed as
an independent junior research group by January 2015 accor-
ding to a new organizational structure of the IPK. Furthermore,



IPK Forschungsbericht 2014 | 2015 - Scientific Report 2014 12015

ABTEILUNG MOLEKULARE GENETIK | DEPARTMENT OF MOLECULAR GENETICS

schung (IZN) der Martin-Luther-Universitat Halle-Wittenberg
finanzierte Ag SGN zum Januar 2015 gemaB der neuen
Organisationsstruktur des IPK in eine unabhangige Nach-
wuchsgruppe Uberfihrt wurde, die jedoch weiterhin mit der
Abteilung MOG assoziiert ist. Ferner hat der Leiter der Ag
BA das IPK zum Mai 2015 verlassen, um eine Stelle bei der
LemnaTec GmbH anzutreten und die Leiterin der Ag SE ist
zum Ende des Jahres 2015 in den Ruhestand getreten. Die
somit initiierten Veranderungen in der Abteilung werden sich
in 2016 mit der Einrichtung der neuen Bioinformatik-Gruppe
Netzwerkanalyse und Modellierung (NAM) geleitet durch Dr.
A. Brautigam (ab 01.01.2016) und die neue Ag Assimilat-Al-
lokation und NMR (AAN) geleitet durch Dr. L. Borisjuk (ab
01.01.2016) sowie die Berufung neuer Gruppenleiter/innen
der Ag BA und SE fortsetzen.

Im Forschungsbereich der Molekularbiologie und Stoff-
wechselphysiologie  pflanzlicher  Entwicklungsprozesse
werden molekulare Kontrollmechanismen der Gametophy-
tenentwicklung, der friihen Embryogenese und der Apo-
mixis aufgeklart, genetische Ursachen und molekulare Me-
chanismen der Variation von vegetativem Wachstum und
von Stoffwechselleistungen untersucht und Signale und
Regulationsmechanismen der Samenentwicklung, der As-
similatallokation und der Speicherstoffakkumulation unter
gunstigen und ungunstigen Umweltbedingungen analysiert.
Wesentliche Ergebnisse beinhalten die Identifizierung und
Charakterisierung von neuartigen pflanzenspezifischen
transkriptionellen und epigenetischen Regulatoren und
von Faktoren des Imports, der Allokation und der Remobi-
lisierung von Assimilaten, die Aufklarung von Mechanismen
der Stoffwechselregulation und der Anpassung an fluktu-
ierende Assimilatversorgung sowie die detaillierte Analyse
komplexer genetischer Loci, welche Aposporie oder Hetero-
sis vermitteln. Im Bereich der biotechnologischen, anwen-
dungsorientierten Forschung richten sich die Arbeiten auf
das Phyto-F(Ph)arming, d.h. auf die Produktion neuartiger
pflanzlicher Inhaltsstoffe fir pharmazeutische und industri-
elle Anwendungen sowie die Steigerung des Ertrages, der
Ertragsstabilitat und der Qualitat von Samen und deren In-
haltsstoffen, insbesondere deren Proteingehalt.

Far das Forschungsprogramm der Abt. MOG und des ge-
samten Instituts ist die Entwicklung und Anwendung bioin-
formatischer Verfahren in den Bereichen der integrativen
Bioinformatik, der Netzwerkanalyse und Modellierung (Da-
tenreprasentation und -integration, Visualisierung und Ex-
ploration, Analyse und Simulation), der Analyse von RNA-,
Protein- und Metabolitprofildaten sowie der hoch effizienten
Bildanalyse von zentraler Bedeutung. Ferner stitzen sich
alle Untersuchungen biologischer Fragestellungen auf die
Entwicklung und Einrichtung neuer experimenteller Ressour-
cen, Technologien und Methoden. Zu den von MOG-Gruppen

the BA group leader left IPK to take up a position at Lemna-
Tec GmbH (Aachen) by May 2015 and the SE group leader
retired by the end of 2015. The transitions thus initiated within
the department will continue in 2016 with the establishment
of the new bioinformatics group Network Analysis and Mo-
delling (NAM) lead by Dr A. Brautigam (from 01-01-2016) and
the new Assimilate Allocation and NMR (AAN) group lead by
Dr. L. Borisjuk (from 01-01-2016) and the appointment of new
group leaders of the BA and SE groups.

In the research area of molecular biology and metabolic phy-
siology of plant developmental processes, molecular control
mechanisms of gametophyte development, early embryo-
genesis, and apomixis are elucidated, genetic causes and
molecular mechanisms of vegetative growth and metabolic
performance variation are analysed, and signals and cont-
rol mechanisms of seed development assimilate allocation,
and storage compound accumulation under optimal and
suboptimal environmental conditions are elucidated. Major
achievements include the identification and characterisation
of novel plant specific transcriptional and epigenetic regula-
tors, of signal transduction components and phytohormonal
regulation mechanisms, and of factors of assimilate import,
allocation and re-mobilization, the elucidation of metabolic
regulation and of adjustment mechanisms to fluctuating as-
similate supply, and the detailed analyses of complex genetic
loci conditioning apospory or heterosis. In the biotechno-
logical, application-oriented research field, work is done on
Phyto-F(Ph)arming (production of novel products for pharma-
ceutical or industrial applications in plants) and on the impro-
vement of yield, yield stability (especially under conditions of
drought) and quality of plant seeds and their constituents (in
particular their protein content).

Indispensible for the research program of the MOG depart-
ment and of the entire institute are the development and
application of bioinformatic procedures in the area of integ-
rative bioinformatics, network analysis, and modelling (data
representation and integration, visualisation and explorati-
on, analysis and simulation), analysis of RNA-, protein- and
metabolite-profile data, and highly efficient image analysis.
Furthermore, all investigations of biological topics rely very
strongly on the development and implementation of experi-
mental resources, technologies, and methods. Among others,
the research infrastructures and approaches established and
provided by MOG groups include microsampling and analy-
sis, NMR-based visualisation of structures and localisation
and quantification of content substances, GC-MS and LC-MS-
based metabolite analytics, microsensorics, immunological
techniques, and platforms and procedures for automated
non-invasive phenotyping (Fig. 24). The latter relates to a
IPK-wide initiative that is co-ordinated by the MOG Dept., whe-

re it is predominantly implemented on the large and complex




etablierten und bereitgestellten Infrastrukturen und Verfahren
zahlen u.a. Mikroprobennahme und -analyse, NMR-basierte
Visualisierung von Strukturen und Inhaltsstofflokalisierung
und -quantifizierung, GC-MS- und LC-MS-basierte Metaboli-
tanalytik, Mikrosensorik, immunologische Verfahren, sowie
Plattformen und Verfahren fur die automatisierte nicht-invasi-
ve Phanotypisierung (Fig. 24). Letzteres bezieht sich auf eine
IPK-weite Initiative, die von der Abt. MOG koordiniert wird. Hier
sind vornehmlich die Verfahren in den groBen und komplexen
LemnaTec basierten Installationen fur kleine, mittlere und gro-
Be Pflanzen eingerichtet, die verschiedene Arten von Bildda-
ten liefern, welche in hohem Durchsatz aufgenommen werden
und durch die eingerichtete hochentwickelte Bildanalyseplatt-
form (IAP) verarbeitet werden. Die institutsweiten Plattformen
wurden durch das BMBF-geférderte Projekt Deutsches Pflan-
zen phénotypisierungs-Netzwerk (DPPN; http://www.dppn.
de) sehr stark aufgeristet und erweitert, das in enger Ko-
operation mit Arbeitsgruppen am Forschungszentrum Jilich
und dem Helmholtz Zentrum Minchen ausgeflihrt wird. Sie
bildeten ferner die Grundlage fir die Beteiligung des IPK im
Européischen (EPPN; http://www.plant-phenotyping-network.
eu) und Internationalen (IPPN; http://www.plant-phenotyping.
org/) Pflanzenphanotypisierungs-Netzwerk und fur vielfaltige
Zusammenarbeiten mit internen und externen Partnern. Eine
weitere wesentliche, durch das MOG-DPPN-Projekt getriebe-
ne Erweiterung der Pflanzenphanotypisierungsinfrastruktur
erfordert den Bau der neuen Pflanzenkulturhalle des IPK
(Beginn im Juni 2014, Fig. 25). Uber MOG ist das IPK auch
Partner des ESFRI-Projektes EMPHASIS fir den Aufbau der
europaischen Pflanzenphanotypisierungs-Infrastruktur.

A B

LemnaTec based installations (for small, medium and large
plants). They yield various types of image data on plants cap-
tured in high throughput and processed through the imple-
mented highly advanced image analysis platform (IAP). The
institute-wide platforms have been very substantially upgra-
ded and expanded through the BMBF-funded German Plant
Phenotyping Network (DPPN; www.dppn.de) project carried
out in close co-operation with research groups at the For-
schungszentrum Julich and the Helmholtz Zentrum Minchen.
It furthermore formed the basis for the participation of IPK in
the European (EPPN; http://www.plant-phenotyping-network.
eu/) and International (IPPN; http://www.plant-phenotyping.
org/) Plant Phenotyping Networks and for numerous colla-
borations with internal and external partners. A further major
expansion of the IPK plant phenotyping infrastructure driven
through the MOG DPPN project requires the construction of
the new Plant Cultivation Hall of IPK (started in June 2014, Fig.
25). Through MOG, IPK is also partner of the ESRFI-project
EMPHASIS for construction of the European plant phenoty-
ping research Infrastructure.

Fig. 24 System zur automatisiserten Phanotypisierung kleiner (A) und groBer (B) Pflanzen im Hochdurchsatz im IPK Gewachshaus.

High throughput plant phenotyping systems for small (A) and large (B) plants in IPK glass house.
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Fig. 25 Richtfest der IPK Pflanzenkulturhalle am 12. September 2014.
Topping out ceremony of IPK’s IPK Plant Cultivation Hall on 12 September 2014.




Research Group Heterosis (HET)

keywords

High throughput plant
phenotyping
NMR-based modelling
Plant metabolism
Seed filling

Vegetative growth

scientists

Dr. Lothar Altschmied
Dr. Lioudmilla Borisjuk
Ronny Brandt

Dr. Nicolas Heinzel
Marc Heuermann
Jeon Hea-Jung
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Moses Mahugu Muraya
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Dr. Rongli Shi

Dr. Henning Tschiersch

Kathleen Weigelt-Fischer

Head: Prof. Dr. Thomas Altmann

Aiming at the identification of factors controlling plant performance characteristics, ge-

netic/genomic approaches are followed to detect vegetative growth and metabolism

controlling genes. Major emphasis is on loci contributing to heterosis and the disco-

very of the underlying molecular and physiological mechanisms in Arabidopsis, maize,

and oilseed rape. Another major focus is on central metabolic and regulatory processes

governing the accumulation of lipids and other storage products in seeds of oil/cereal

crops. A broad range of molecular biological, biochemical, non-invasive phenotyping,

and topographical techniques are established and used.

Within the longstanding effort on the analysis
of causal genetic loci of the strong heterosis
for early biomass accumulation shown in F1
hybrids between the Arabidopsis thaliana ac-
cessions C24 and Col-0 (Meyer et al. 2012),
detailed characterisation of 14 genes located
in the strongest detected QTL region (chro-
mosome IV; Meyer et al. 2010) involved large
scale growth phenotyping of k.o. mutants,
test crosses thereof and populations of trans-
genic plants (Jeon 2015) using automated
plant phenotyping systems (LemnaTec, Fig.
26). The results indicate that this is a very
complex locus probably involving a regula-
tory network of multiple genes and epistasis
with other loci. In cooperation with the IPK
GP group the analysis has been expanded to
the seed metabolome, which resulted in the
detection of 786 mQTL and several epistatic
interactions (Knoch 2014). Furthermore, tar-
geted analyses of individual genes or gene
families controlling plant growth and/or me-
tabolism were done: In cooperation with the

group SGN, the ectopic expression of the A.
thaliana Enhancer of RNAI (AtERI) was shown
to enhance degradation of 21-nt RNAs and to
increase plant sizes (Meyer et al. 2015) hin-
ting to further growth regulatory genes. Analy-
sis of the polar metabolome and tocopherols
in 13 T-DNA insertion mutant lines covering
the entire six membered A. thaliana tyrosine
aminotransferase (TAT) gene family revealed
the predominant role of TAT7 (encoded by
At5g53970; Riewe et al. 2012) in determining
tyrosine and tocopherol contents in shoots
and seeds (Heuermann 2014).

Detailed genetic and phenotypic characteri-
sation of diverse collections of maize inbred
lines, DH lines and testcrosses thereof was
done within the OPTIMAL and PLANT-KB-
BE CornFed cooperation projects: 50k SNP
genotype data were collected for more than
1000 inbred lines (Rincent et al. 2014a,
2014b; Revilla et al. 2014) and through re-se-
quencing of 4,648 genes possibly affec-



ting biomass production in 21 inbred lines
383,145 putative single-nucleotide polymor-
phisms (SNPs) were detected (Muraya et al.
2015). 265 inbred lines were characterised
in detail for their progressive biomass ac-
cumulation, water consumption, and water
use efficiency using the established IPK
high-throughput plant phenotyping platform
(Junker et al. 2015). This unique research in-
frastructure has also been used in numerous
collaborative experiments performed within
the European Plant Phenotyping Network
(EPPN; e.g. Muscolo et al. 2014), as Short
Term Scientific Missions of the COST Acti-
on FA1306, with other external partners (e.g.
Schilling et al. 2015), and in internal bilateral
projects (e.g. Harshavardhan et al. 2014). It
has been very substantially advanced and
upgraded with several novel imaging and en-
vironmental sensors within the BMBF-funded
German Plant Phenotyping Network (DPPN).
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new light was shed on the functionality of
individual seed organs (Radchuk & Borisjuk
2015). The established methods and techno-
logies were further applied in various colla-
borations with groups of the IPK Gene Bank
department, aiming at better characterisation
and management of the available germplasm
resources (Rolletschek et al. 2015; Keller et
al. 2015; Subbarayan et al. 2015; Nagel et al.
2015). The exploration of yield-related para-
meters in novel germplasm of wheat and ra-
peseed is performed within industry-funded
projects. Furthermore, new projects relying
on intense collaboration within IPK as well as
external partners have been initiated to esta-
blish novel methods/technologies (NMR ima-
ging, spectroscopy), to evaluate processes
governing seed set in cereals, to analyse ma-
jor seed traits in cereals in high-throughput,
and to evaluate promotor activity profiles in
cereals/oilseeds.

highlights

Construction start of
the IPK Plant Cultiva-
tion Hall in 2014

Positive midterm evalua-
tions of EPPN and DPPN

Approved as partner of
EMPHASIS - a research
infrastructure proposal
to the 2016 ESRFI Road-
map in December 2015

funding

DFG, BMBF, BMWi,
EU, Industry

Together with further novel installations to be
set up in the new Plant Cultivation Hall of IPK
(construction started in June 2014) it will also

Fig. 26 IPK high throughput phenotyping facility for large plants with a multi-sensor setup
combining imaging in the visible (VIS) and near infrared (NIR) spectral range, static fluore-
scence (FLUOR) and dynamic / functional chlorophyll fluorescence (fCHL-FLUOR), and 3D

. . laserscanner imaging (DualScan). (A) light adapation area and LED panel with FluorCam for
constitute a major component of the Europe- the analysis of photosynthetic performance. (B) VIS top and (F) side view image after segmen-
tation and plant feature extraction. (C) FLUOR top and (G) side view. (D) NIR top and (G) side
view. (E) False color representation of photosystem Il operating efficiency (from fCHL-FLUOR).

(H) 3D representation of two maize plants (from DualScan) with red and blue regions detected

an plant phenotyping research Infrastructure
developed by the EMPHASIS project (recent-

ly approved for the 2016 ESFRI Roadmap
update).

The work on seed (lipid) metabolism strongly
relies on noninvasive imaging tools (NMR,
sensors). This key technology supports (a)
quantification of lipid gradients, (b) visuali-
sation of metabolic compartmentation, and
(c) high-throughput screening of major seed
traits. By linking NMR with state-of-the-art
mass spectrometry and metabolic modelling
approaches, it was demonstrated that the
various components of cereal grains employ
distinct metabolic strategies to deal with diur-
nal variation in incident light and the conse-
quential variation in the supply of assimilate
to the ear (Rolletschek et al. 2015). A model
for metabolic flux control in Brassica napus
was established in a long-term collaborative
project on the analysis of central metabo-
lism in developing oilseeds (Schwender et
al. 2015). It appeared that post-translational
mechanisms (both allosteric interactions and
protein modification) are of highest relevance
for regulating seed metabolism (Schwender
et al. 2014; Lorenz et al. 2014). Furthermore,

by either of the two combined laser scanners.




Research Group Seed Development (SE)

keywords
C and N assimilate transport
Cereal grain development

Communication of seed
differentiation and growth

Hormone-transcriptional
interactions of grain growth

Key regulators of grain yield
formation

C and N assimilate transport

Sink-source interactions

scientists

Yemisrach Melkie Abebaw
Franka Andersch

Stefan Kohl

Maria Isabel Mora Ramirez

Dr. Ruslana Radchuk

Dr. Johannes Thiel
Van Tran Thi Thuy
Dr. Hans Weber
Heiko Weichert

Head: Dr. Winfriede Weschke, Dr. Hans Weber

General goal is to understand regulatory networks and signal transduction of cereal

grain development and differentiation with the long-term aim to improve seed yield and

quality. Thereby, hormone physiology, metabolic networks and functional genomics are

integrated towards identifying key genes and regulators of the yield-related parameters

grain shape and size. Sink-induced assimilate transfer and remobilisation are investiga-

ted and manipulated in order to identify bottlenecks for grain assimilate uptake. New

wheat lines with altered assimilate partitioning are explored under field conditions.

Signal transduction and hormonal regu-
lation. Assimilate supply to reproductive or-
gans strongly control cereal yield by affecting
grain number, size and weight. Understan-
ding the molecular basis and regulatory net-
works triggering differentiation of transfer tis-
sues is a prerequisite for yield improvement.

Tissue-specific Next Generation Sequencing
identified Two Component Signaling (TCS)
phosphorelays as major signal transduction
pathway in differentiating barley endosperm
transfer cells (ETCs). ETC-specific co-ex-
pression modules of TCS-elements and pro-
tein-protein interactions identified signaling
elements participating in distinct phosphore-
lays. Hormone-dependent transcriptional acti-
vation and correlative data revealed crosstalk
of ABA/ethylene and TCS elements during
ETC differentiation (Thiel 2014). Knock-down
of histidine kinase (HvHK1) impairs cell diffe-
rentiation in central ETC, abolishes cell wall
ingrowths and produces smaller grains with
reduced starch. TALEN-induced gene modifi-

cation of type-C response regulator HYRR15
produced an endosperm-specific phenotype
and disrupts central endosperm and abnor-
mal aleurone differentiation in the wing re-
gion. The transgenic models demonstrate a
decisive role of TCS components in ETC dif-
ferentiation and are basis and core of a sub-
mitted DFG proposal.

The nucellar projection (NP) of barley links
maternal and filial grain organs, transferring
assimilates and signals from pericarp to en-
dosperm (Fig. 27). Prior to storage, the NP
undergoes dynamic and regular differentia-
tion forming a characteristic pattern of proli-
ferating, elongating, and disintegrating cells.
Differentiation of NP is driven by a specific
shift from lower to higher GA:ABA ratios. The
spatial-temporal change of the GA:ABA ba-
lance is essential for differentiation gradient
formation and prerequisite for orderly transfer
through the NP (Weier et al. 2014).



Key regulators determining grain shape
and size. Shape of maternal pericarp af-
fects cereal grain mass and yield. Barley pe-
ricarp growth characteristics and dynamics
were analysed by magnetic resonance ima-
ging (MRI) displaying tissue regions actively
elongating in specific temporal-spatial pat-
terns. Correlation analysis of MRI signals and
growth rates reveals that longitudinal growth
is mediated by dorsal and lateral rather than
ventral regions obviously mediated by unidi-
rectional auxin import. Growth towards thi-
ckening is related to ventral regions and GA
accumulation. Stage-specific mRNA profiling
of pericarp development revealed particular
candidates responsible either for dorsal-me-
diated early growth in length or ventral-medi-
ated late growth in width (Pielot et al. 2015).
A list of candidate genes summarises key
findings of growth and grain filling and was
provides the basis for future cooperation with
a breeding company.

Assimilate transfer. Yield potential was ana-
lysed of novel winter wheat lines (HOSUT)
expressing a barley sucrose transporter cont-
rolled by Hordein B1 promoter under field-like
conditions. Grain yield was increased by 20-
30%, together with higher iron and zinc con-
centrations compared to the non-transformed
control (Saalbach et al. 2014). These findings
triggered cooperation with a breeding com-
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pany. Furthermore, field trials are planned to
analyse performance of transgenic lines in
the field in 2016 together with AGROSCOPE
(Zurich).
Remobilization of assimilates and
sink-source relationships. During grain
filling of barley, carbon and nitrogen com-
pounds are remobilized from flag leaf, awn
and glumes and transported to grains.
454-sequencing identified specific AAT-type
transporters relevant for nitrogen translocati-
on. Transcript profiling of glumes and endos-
perm uncovered signals and assimilate trans-
porters, involved in coordinating metabolism
and assimilate translocation between the
two tissues (Kohl et al. 2012, 2015). Sink to
source transition in glumes is accompanied
by changing expression of nitrogen transpor-
ters and distinct glume-specific pathways for
remobilisation of resources. It is suggested
that grain filling and filial sink strength coor-
dinate these phases in glumes via metabolic,
hormonal and transcriptional control (Kohl
et al. 2015). Specific N transporters are cur-
rently validated by knock-down approaches
in barley. Preliminary results confirm a role in
remobilisation and N transport during grain
filling. The transgenic models are the basis
to identify candidates/signalling compounds
mediating sink and source organ communi-
cation.

highlights

Hormone-mediated
growth dynamics of
the barley pericarp

Research transfer into
agricultural applicati-
on in cooperation with
breeding companies

Field testing of performan-
ce of transgenic wheat

funding

DFG, Leibniz, DAAD,
BMWi, ZIM (Zentra-

les Innovationsprojekt
Mittelstand), Ministry of
Education and Training
Viet Nam, Industry (Bayer)

Fig. 27 Cross-sections
through developing grains of
the barley endosperm mutant
seg8 and the respective wild
type Bowman. A, Median
cross section through a
developing Bowman (left)
and a seg8 caryopsis at 13
days after flowering (DAF). B,
Nucellar projection (NP) of the
respective grain, detail of (A)
stained by acridine orange,
red, RNA; yellow, DNA; green,
auto-fluorescence of cell
walls. Note the differences of
cell elongation of type Il cells
of both genotypes (white ar-
rows). At 13 DAF, type Il cells
of the Bowman NP are clearly
elongated, but only minor cell
elongation is visible in the NP
of seg8. The seg8 phenotype
is caused by impaired NP

differentiation and related to
an imbalance of the ABA:GA
ratio (Weier et al. 2014).




Research Group Gene Regulation (GR)

keywords
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Differentiation
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Epigenetic regulation
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scientists

Dr. Francisca Tedeschi

Paride Rizzo

Head: Dr. habil. Helmut Baumlein

We focus on the molecular dissection of genetic and epigenetic pathways that control

sexual and asexual plant reproductive development. To answer our research questions

we use genetic, molecular and imaging techniques in the model plant Arabidopsis, the

parthenogenetic Salmon wheat lines as well as the two apomictic species Hypericum

and Boechera.

In Hypericum, we characterised the HAPPY
locus which co-segregates with apospory,
an important component of apomixes. The
apo-linked allele contains destroyed genes, is
enlarged by the insertion of copia-like trans-
posons and composed of three contributing
sexual loci. To improve assembly and annota-
tion two overlapping BACs (in total 0.6 Mb) of
the aposporous allele have been reanalysed
by mate paired sequencing (in cooperation
with research group HET). Deep RNA se-
quencing has been performed on carefully
characterised reproductive organs at diffe-
rent developmental stages with the aim of
identifying candidate genes of critical import-
ance for the occurrence of aposporic events
(in cooperation with research group HET).

Another approach concerns the identifica-
tion of regulatory networks that control ga-
metophytic development (Fig. 28). Based on
egg cell specific genes of wheat, we conti-
nue to characterise a class of gametophytic
transcription regulators, the RKD factors, of
Arabidopsis. The plant-specific occurrence,
egg-cell specific expression, the mis-expres-

sion phenotype and evolutionary conservati-
on identify RKD factors as key regulators of
female gamete identity. Ectopic expression
of RKD genes causes the reprogramming
of sporophytic cells to adopt aspects of egg
cell identity. In total we have isolated and
characterised 12 T-DNA insertion alleles and
one TILLING allele of all five RKD genes. An
approach to isolate additional alleles using
the TALEN technique failed and is currently
replaced by the CRISPR-CAS9 approach
with first observations being promising. Due
to functional redundancy we have used selec-
ted alleles to generate various double mutant
combinations. Interestingly, these mutants
exhibit heterochronic shifts in gametophyte
developmental as well as arrest at the stage
of the functional megaspore. The mutants
are analysed based on gametophytic marker
lines specifying the functional megaspore,
central cell, synergids and egg cell. In addi-
tion to the previously used markers we cur-
rently apply more advanced constructs with
nuclei-located reporters.



We have progressed in the functional charac-
terisation of the EFFECTOR OF TRANSCRIP-
TION (ET) gene family. ET factors function
as novel gene regulators and participate in
the control of cell differentiation, including
processes during plant reproduction. We
have isolated and analysed in total 5 T-DNA
insertion alleles as well as double mutants
for the three genes in the Arabidopsis ge-
nome. Mutant analyses of the Arabidopsis
ET gene family revealed pleiotropic develop-
mental effects including failure in polar nuclei
fusion required for double fertilization and
endosperm development. Mutants exhibit a
conspicuous homoeotic transformation of
flower organs with anthers transformed into
carpellike structures. The endosperm nuclei
of the mutants exhibit unusually large nucleoli
probably indicating a high synthetic activity.
The mutants germinate precociously with the
cotyledons and not the root tip penetrating
the seed coat first. Comparative molecular
analyses including deep RNA sequencing
and genome-wide methylation studies have
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been performed and reveal a strong ET1-spe-
cific induction of Athila transposon expressi-
on. The results suggest that ETs act as no-
vel epigenetic regulators of genomic DNA
methylation and are required for normal plant
development (in cooperation with research
groups HET and SGN).

We have contributed to the analysis of
drought stress responsive genes by providing
mutant alleles of the BURP genes USPL1 and
RD22 (in cooperation with research group
SGN).The data show that both genes act as
suppressors in the ABA mediated drought re-
sponse of Arabidopsis.

highlights

Gametophytic cell
specific markers

Epigenetic regulator of
reproductive processes

Transcriptional ana-
lysis of sexual and
apomictic ovules

funding
DFG

Fig. 28 Nuclei-specific
fluorescent marker line used
to study the female gametoe
development in Arabidopsis
thaliana. In green: synergid

cells; in red: egg cell; in yel-
low: cntral cell (Dr. Francesca
Tedeschi, Dr. Twan Rutten).




Research Group Phytoantibodies (PAK)
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Head: Prof. Dr. Udo Conrad

The main research goals of the Phytoantibodies (PAK) group are the production of re-

combinant fiber proteins and recombinant vaccines in transgenic plants and the directed

proteolysis of proteins in transgenic plants.

Molecular Farming experiments were perfor-
med with recombinant spider silk proteins to
develop new materials for technical and me-
dical purposes in plants. A set of MaSp-like
proteins (VSO1) has been produced as EL-
Pylated fusion proteins in transgenic tobac-
co plants and purified. VSO1 that contains
repetitive motifs of MaSp1 has been synthe-
sized and combined to form multimers of
distinct lengths, which were heterologously
expressed as elastin-like peptide (ELP) fusion
proteins in tobacco. The elastic penetration
moduli of layered proteins were analysed for
different spidroin-based biopolymers. Moreo-
ver, we present the first immunological analy-
sis of synthetic spidroin-based biopolymers.
Characterization of the binding behavior of
the sera after immunisation by competitive
ELISA suggested that the humoral immune
response is mainly directed against the fusi-
on partner ELP. In addition, cytocompatibility
studies with murine embryonic fibroblasts
indicated that recombinant spidroin-based
biopolymers, in solution or as coated pro-
teins, are well tolerated. The results show that
spidroin-based biopolymers can induce hu-
moral immune responses that are dependent
on the fusion partner and the overall protein

structure. Furthermore, cytocompatibility as-
says gave no indication of spidroin-derived
cytotoxicity, suggesting that recombinant
produced biopolymers composed of spider
silk-like repetitive elements are suitable for
biomedical applications. Methods for the pu-
rification of non-ELPylated proteins in plants
have been developed and applied and plant
material for our cooperation partners to
upscale the purification protocol has been
produced. Flagelliform spider silk-like protein
expressing plants with seed-specific promo-
ters causing intein-based trans-splicing in
tobacco seeds have been further characte-
rised. We explored the benefits of seed-ba-
sed expression to produce the high mole-
cular weight spider silk protein FLAg using
intein-based trans-splicing. Multimers larger
than 460 kDa in size are routinely produced,
which is above the native size of the FLAg
protein. The storage of seeds for eight weeks
and one year at an ambient temperature of
15°C does not influence the accumulation
level. Even the extended storage time does
not influence the typical pattern of multimeri-
zed bands. These results show that seeds are
the method of choice for stable accumulation
of products of complex transgenes and have



the capability for long-term storage at mode-
rate conditions, an important feature for the
development of suitable downstream proces-
ses. Transgenic pea seeds have been pro-
duced accumulating high molecular weight
spider silk protein multimers.

The multimerization of antigens has been
shown to enhance the immune response in
terms of the production of potentially neutra-
lizing antibodies. A series of constructs has
been designed and transiently expressed
in N. benthamiana that allow multimerizati-
on by either trimerization domains, tailpiece
sequences (C-terminus of Fc), complete Fc,
nanostructures, antiparallel interactions and
combinations of different strategies. The ex-
tracts have all been tested by an haemagglu-
tination assay and multimers showing higher
degrees of haemagglutination induction have
been selected and purified by immnunoaf-
finity chromatography. The immunological
characterisation by injection in mice and
measurement of haemagglutination inhibiti-
on capacity is underway (in cooperation with
JKI).

IPK Forschungsbericht 2014 | 2015 - Scientific Report 2014 1 2015
DEPARTMENT OF MOLEKULAR GENETICS | RESEARCH GROUP PHYTOANTIBODIES (PAK)

The degradation of proteins by the 26S pro-
teasome after polyubiquitinylation is one sig-
nificant mode of intracellular degradation of
proteins. The interaction with F-box proteins
is a presumption for the transport of the pro-
teins to the proteasome. Nanobody-F-box
fusions have been used to specifically target
selected proteins via the F-box-ASK interacti-
on to the site of proteolysis. Transgenic tobac-
co lines accumulating GFP to different levels
were transformed with constructs expression
anti GFP nanobody - F-box fusion proteins.
Several lines were selected showing a high
amount of specific GFP mRNA but no GFP
accumulation. Negative control plants (anti
GFP nanobody-deleted F-box) do not show
this effect.

highlights

Start of the Plant-
fluvac project

Seed-specific expression
of spider silk proteins
in tobacco and pea

Directed proteolytic
degradation of GFP by
anti GFP nanobody-F-box
fusions in planta

funding

FNR, BMBF
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Aims of the research group Image Analysis (BA) are the development, evaluation and

establishment of methods and systems for the analysis of high-throughput phenotyping

sensor (image) data. The integration of different kinds of sensor data, image processing

and mining of the derived image feature data are main tasks.

One of the core activities was the final de-
velopment of a next version of our compre-
hensive image analysis software IAP (Integ-
rated Analysis Platform) for the processing of
high throughput (HTP) plant image data. The
software was published, including several
analysis pipelines for processing HTP plant
experiments, and several documentations
(http://iapg2p.sourceforge.net/). IAP enab-
les the handling of typically large-scale HTP
datasets, supports the analysis of images of
different plant species and is now used as the
common processing software for the analysis
of HTP experiments at the IPK. The research
group analysed various experiments with col-
laborators within and outside of IPK.

Within the German Plant Phenotyping Net-
work (DPPN), new approaches for the indi-
vidual leaf segmentation of rosette plants
were developed. The work was performed in
context with the leaf segmentation challen-
ges (LSCs) organised within the computer
vison problems in plant phenotyping work-
shops in 2014 and 2015 (CVPPP; http://
www.plant-phenotyping.org/CVPPP2015).
The team of IPK achieved the best results in

the years 2014 and 2015. The unsupervised
leaf detection approach from 2014s challen-
ge is also included into the IAP software. The
approach developed for the 2015s challenge
is using newly developed methods for esti-
mating leaf counts and performing the indi-
vidual leaf segmentation based on machine
learning methods utilising our multi-channel
classification and clustering system MCCCS
(http://mcccs.sourceforge.net/, Fig. 29). The
system is capable of processing multi-chan-
nel sensor data in different resolutions and
can be used for segmentation and classifi-
cation tasks. In collaboration with the rese-
arch group pathogen stress genomics a new
processing pipeline for the disease rating of
powdery mildew infection on detached bar-
ley leaves was developed. This approach is
based on the MCCCS framework and is now
in evaluation.

For the European Plant Phenotyping Network
(EPPN) several pipelines for post-processing
of the numeric results based on the image
analysis are developed and included into a
package, which is based on the statistical
software R (http://iapg2p.sourceforge.net/
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Fig. 29 Leaf count and individual leaf segmentation for rosette plants (LSC 2015).

(A) Input images for Arabidopsis thaliana and tobacco.
(B) Leaf border detection based on a machine learning approach
(C) Leaf count example for Arabidopsis plant.

(D) Result of the individual leaf segmentation




Abteilung Physiology und Zellbiologie

Leiter: Prof. Dr. Nicolaus von Wirén

Allgemeine Forschungsziele

Forschungsschwerpunkte
in der Abteilung Physiolo-
gie und Zellbiologie (PZB)
liegen in der Aufklarung der
Regulation von Transport-
und Stoffwechselvorgangen
sowie Entwicklungsprozes-
sen in Pflanzen und in mik-
robiellen Expressionssyste-
men, mit dem vorrangigen
Ziel, agronomisch relevante
Merkmale in Nutzpflanzen
oder biotechnologische Ver-
fahrensweisen zu verbes-

sern.
Entwicklungen im Berichtszeitraum

In der Abteilung Physiologie und Zellbiologie (PZB) arbeiten
drei Ags mit einem vorwiegend biochemisch-physiologischen
Methodenspektrum zum Sensing und Metabolismus von Nahr-
stoffen durch Pflanzen (Ag Molekulare Pflanzenerndhrung,
MPE und die DFG-geférderte Emmy-Noether-Gruppe Metal-
loid-Transport, MT) sowie zur Regulation des Sekundarstoff-
wechsels und zur physiologischen Bedeutung von Sekundar-
metaboliten unter Stress (Ag Angewandte Biochemie, ABC).
Biochemische Methoden werden auch von der Ag Hefegenetik
(HEG) eingesetzt, die Hefen nutzt als Wirt flr die Produktion
rekombinanter Proteine, als Gendonor und Biokatalysator oder
als mikrobielle Komponente fUr Biosensoren zur Analyse von
Umweltparametern und Nahrungsmittelkomponenten. Metho-
den aus der Entwicklungsbiologie und Zellbiologie stehen hin-
gegen bei zwei weiteren Ag unserer Abteilung im Vordergrund:
Die Ag Strukturelle Zellbiologie (SZB) setzt vorwiegend licht-
und elektronenmikroskopische Verfahren zur Strukturanalyse
und der Visualisierung von Genprodukten in Pflanzengeweben
ein, wahrend sich die Ag Pflanzliche Reproduktionsbiologie
(PRB) vornehmlich mit der Aufklarung von Entwicklungsprozes-
sen befaBt, die mit der sexuellen und asexuellen Fortpflanzung
assoziiert sind, um diese in die Entwicklung biotechnologischer
Verfahren einzubringen.

In den letzten beiden Jahren wurden in der Abteilung Metho-
den neu oder weiter entwickelt, welche die Identifizierung und
Quantifizierung genotypischer Unterschiede in morphologi-
schen oder physiologischen Merkmalen auf dem Feld wach-

Department Physiology and Cell Biology

Head: Prof. Dr. Nicolaus von Wirén

General Research Goals

Research in the department
Physiology and Cell Biology
(PZB) is directed towards the
regulation of developmental,
metabolic and transport pro-
cesses in plants and micro-
bial expression systems with
the ultimate goal to improve
agronomically relevant traits
in crop plants or biotechnolo-
gical applications.

Developments in 2014/2015

In the Physiology and Cell Biology (PZB) department three
research (RG) groups are working with biochemical and phy-
siological methods either on the sensing and metabolism of
nutrients by plants (Molecular Plant Nutrition, MPE) and the
DFG-funded Emmy-Noether group Metalloid Transport, MT) or
on the regulation of secondary metabolism and its role in stress
tolerance (Applied Biochemistry, ABC). Biochemical methods
are also applied in the RG Yeast Genetics (HEG), which em-
ploys yeast as host for the production of recombinant proteins,
as gene donor and biocatalyst or as microbial component in
biosensors for the analysis of environmental parameters and
food components. Research aspects from developmental and
structural biology dominate approaches in two further groups:
The RG Structural Cell Biology (SZB) employs primarily light
and electron microscopy for structural analysis and visualisa-
tion of proteins in plant tissues, while the RG Reproductive
Plant Biology (PRB) aims at elucidating developmental proces-
ses associated with sexual and asexual reproduction for their
implementation in biotechnological applications.

During the past two years our department has developed me-
thods for the identification and quantification of genotypic diffe-
rences in morphological and physiological traits of field-grown
crop species. Using hyperspectral imaging the RGs MPE and
ABC have established non-invasive technologies enabling the
determination of nutrient concentrations in leaves or of se-
condary metabolites on leaves. After their successful applica-
tion under controlled growth conditions, these approaches are
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sender Nutzpflanzen erlauben. So wurden in den Ag MPE und
ABC auf Hyperspektralmessungen beruhende, nicht-invasive
Techniken etabliert, die eine Bestimmung von Nahrstoffgehal-
ten in Blattern oder der Konzentration bestimmter Sekundar-
metabolite auf Blattflachen ermdglichen. Nach deren erfolgrei-
cher Anwendung unter kontrollierten Wachstumsbedingungen
erfolgt momentan deren Anpassung fir die Phanotypisierung
von Kulturpflanzenpopulationen auf dem Feld. In der Ag MT
wurden Substrate und Anzuchtmethoden entwickelt, mit wel-
chen unterschiedliche Pflanzen hinsichtlich ihrer Bor-Effizienz
sowohl in vivo, im Gewachshaus als auch in automatisierten
Phanotypisierungsanlagen charakterisiert und kontrastierende
Genotypen identifiziert werden kénnen. Die erfolgreiche Iden-
tifizierung von drei Bormangel-+toleranten Rapsgenotypen aus
der Genbank ist bereits ein Resultat dieser Entwicklung. Des
Weiteren wurde von der Ag ein Multimixer Stopped-Flow Sys-
tem installiert, mit welchem im Millisekunden-Bereich Kinetiken
von Nahrstofftransportprozessen durch Biomembranen unter-
sucht und beschrieben werden konnen.

Der derzeitige Schwerpunkt in der Ag PRB liegt in der metho-
dischen Weiterentwicklung des Genom-Engineerings als neue
biotechnologische Verfahrensweise zur Zielsequenz-spezifi-
schen Veranderung zellularer DNA. Neben der Herstellung
und Verwendung von Transcription Activator-Like Effector
Nukleasen (TALENs) wird dabei als Werkzeug zunehmend auf
RNA-vermittelte Cas9-Endonukleasen gesetzt, die einfacher
auf beliebige Zielsequenzen ausgerichtet werden kénnen und
sich als verlasslicher erwiesen haben. Diese Technologie wur-
de anhand von Tabak und Gerste etabliert und dabei belegt,
dass die erzielten genetischen Veranderungen effizient vererbt
werden.

In der Ag SZB wurden histologische Merkmale der Gewebe-
stabilitat in lager-resistenten Roggengenotypen identifiziert und
erstmals in Feldversuchen zur Charakterisierung einer Rog-
genpopulation eingesetzt. Diese Daten laufen derzeit in eine
QTL-Analyse um Genomabschnitte und genetische Marker zu
identifizieren, die zu einer erhdhten Halmstabilitat fihren und
damit die Lagerneigung von Getreide verringern.

In einem systembiologischen Ansatz der Ag HEG wurden in
der Hefe Arxula adeninivorans insbesondere die Synthese- und
Abbauwege von n-Butanol charakterisiert und modifiziert. Uber
die Identifizierung aller am Butanolstoffwechsel beteiligter En-
zyme, das Einschleusen neuer, effizienterer Enzyme und die
Optimierung der Kulturbedingungen gelang es, die Ausbeute
von n-Butanol erheblich zu steigern. In enger Kooperation mit
Partnern aus der Industrie werden derzeit verschiedene bio-
technologische Verfahrensweisen erprobt, um die Synthese
dieses wichtigen Energietragers zu optimieren.

now being adapted to high-throughput phenotyping in the field.
In the RG MT substrates and growth conditions have been es-
tablished, by which genotypes were examined and selected for
their boron efficiency in the greenhouse or in automated phe-
notyping facilities. One result of this approach was the success-
ful identification of three boron deficiency-tolerant genotypes
from the IPK Gene Bank. Moreover, a multimixer stopped-flow
system has been installed, by which kinetics of nutrient trans-
port rates can be quantified even in the milli-second range.

Current research in the group PRB is focussing on methodolo-
gical developments in genome engineering as novel biotech-
nological tool for target sequence-specific modifications of cel-
lular DNA. Besides generation and application of Transcription
Activator-Like Effector Nucleases (TALENSs) there is increasing
interest in further developing RNA-guided Cas9 endonuclea-
ses, which can address their target sequences in a more simple
and reliable manner. Establishing this technology in tobacco
and barley already showed that the obtained genetic modifica-
tions were inherited efficiently.

In the RG SZB histological traits of tissue stability in lodging-re-
sistant rye genotypes have been identified and were then ap-
plied to characterise a field-grown rye population. These data
are currently fed into QTL analysis to identify genomic loci or
genetic markers, which indicate superior stem stability and less
susceptibility to lodging.

In a systems biology approach the RG HEG has characterised
and modified synthesis and degradation pathways of n-buta-
nol in the yeast Arxula adeninivorans. Via the identification of
all enzymes involved in n-butanol metabolism, the introduction
of new, more efficient enzymes and the optimisation of growth
conditions n-butanol recovery have been increased consider-
ably. In cooperation with partners from industry different bio-
technological applications are currently assessed for the op-
timization potential regarding the synthesis of this important
energy carrier.
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The overall goal of the group is to uncover physiological processes and molecular me-

chanisms that allow improving nutrient uptake and utilisation in plants. In the model plant

Arabidopsis we investigate nutrient sensing in plants by determining root architectural

traits under changing nutrient supplies and identify genes underlying these morphologi-

cal adaptations. Moreover, we explore how plant roots mobilize nutrients in the soil and

avoid heavy metal toxicities. In crops, research focusses on improving root traits and

fertilizer regimes for more efficient uptake and utilisation of nutrients.

Nutrient sensing. Changes in the plant nu-
tritional status and external nutrient supply
modulate Root System Architecture (RSA)
over time and determine the degree of root
plasticity which is based on variations in the
number, extension, placement, and growth di-
rection of individual components of the root
system. Thereby, plants adapt their RSA to
the availability of mineral nutrients in a nu-
trient-specific manner. In most cases, such
morphological responses are the result of
nutrient sensing processes, which rely on
internal signalling processes. In the case of
nitrogen (N) deficiency, we discovered that
Arabidopsis roots produce CLE (CLAVATA/
ESR-related)-type signalling peptides, which
are perceived by the CLAVATA1-receptor and
lead to a repression of lateral root emergen-
ce. Thereby, this regulatory module prevents
further investment of N into those roots which
have no access to external N (Araya et al.
2014, 2015). Apart from this systemic nutrient
signalling, roots also sense the local availabi-
lity of nutrients, which allows plants to enhan-

ce lateral root formation and explore those
soil patches that contain nutrients (Fig. 30).
Such root foraging responses result from the
integration of systemic and local signals into
the root developmental programme at speci-
fic steps (Giehl et al. 2014; Giehl & von Wirén
2014). Currently, a transcriptome approach is
conducted that analyses nutrient-responsive
genes involved in root development to iden-
tify regulatory hubs, where nutrient-related si-
gnals enter the root developmental program.

Nutrient remobilisation during plant se-
nescence. In our role as coordinator of a
DFG research unit FOR948 on N-remobili-
zation in senescing plants, we focussed on
the role of the urea transporter DUR3 in se-
nescing leaves of Arabidopsis and found that
the upregulation of DURS3 during senescence
serves for urea retrieval from the leaf apo-
plast and increases the phloem loading with
N (Bohner et al. 2015). Urea could be confir-
med as a leaf age- and plant age-dependent
metabolic marker also in crops like oilseed



rape. Current investigations focus on the es-
tablishment of a sensor-based approach for
field-grown crops to select for genotypes with
more efficient N-remobilisation before har-
vest.

Iron efficiency strongly relies on the geneti-
cally determined ability of plants to increa-
se Fe acquisition in the rhizosphere either
by Fe(lll) reduction and Fe2+ uptake, as in
strategy |-plants, or by the release of phyto-
siderophores and subsequent Fe(lll)}-phyto-
siderophore uptake, as in strategy Il-plants.
To identify genes controlling Fe acquisition
in Arabidopsis, a collection of 3500 T-DNA
insertion lines was screened on calcareous
substrate for phenotypes that show less or
more severe Fe deficiency-induced chlorosis
than wild type plants. This approach led to
the identification of F6'H1, a gene encoding
a Fe dependent dioxygenase involved in the
phenylpropanoid pathway. Downstream pro-
ducts of F6’H1 are catecholtype coumarins
which are able to efficiently chelate Fe(lll) at
high pH and are released by roots to enhan-
ce the solubility and mobilization of Fe in the
rhizosphere (Schmid et al. 2014). In parallel,
we identified MTP8,

IPK Forschungsbericht 2014 | 2015- Scientific Report 2014 12015
DEPARTMENT OF PHYSIOLOGY AND CELL BIOLOGY | RESEARCH GROUP MOLECULAR PLANT NUTRITION (MPE)

Adventitious root (AR) formation in the
stem base of cuttings is the basis for propa-
gation of many plant species and Petunia is
used as model to study this developmental
process. Following AR formation over 192
hours post-excision of cuttings, transcriptome
analysis by microarray allowed monitoring re-
gulatory processes leading to root identity.
The greatest shift in the number of differenti-
ally expressed genes was observed between
24 and 72 hours, when genes involved in
carbohydrate storage, anti-oxidative as well
as secondary metabolism and mineral nutri-
ent acquisition were upregulated. Key genes
involved in primary carbohydrate metabolism
such as those mediating apoplastic sucrose
unloading were induced at the early sink es-
tablishment phase of AR formation (Drlge et
al. 2014). Symplastic sucrose unloading and
nucleotide biosynthesis were the major pro-
cesses induced during the later recovery and
maintenance phases (Ahkami et al. 2014).
Together with pharmacological approaches,
these analyses further indicated a reduction
in auxin sensitivity and phase-specific res-
ponses of auxin- and ethylene-regulated ge-
nes (Drige et al. 2014).

a Mn-transporter
that unexpectedly is
linked to the Fe de-
ficiency response in
MTP8
under

Arabidopsis.
is induced
Fe deficiency  and
required to load
excess Mn into the
vacuole of root cells.
Otherwise, excess
cytosolic Mn inhibits
Fe(llreduction at
the plasma mem-
brane and causes
Fe deficiency (Erog-
lu et al. 2015).

highlights

Identification of nutrient
signals that shape root
system architecture
(Giehl et al. 2014, Giehl
& von Wirén 2015; Araya
etal. 2014, 2015)

Defining the role of
urea in N-retranslocati-
on during senescence
(Bohner et al. 2015)

Identification of a Mn-trans-
porter essential for
chlorosis-free growth of
plants under Fe deficien-
cy (Eroglu et al. 2016)

Identification of novel
catechol-type coumarins
as iron chelators released
by roots under Fe deficien-
cy (Schmid et al. 2014)

funding

DFG, BMBF, BMEL, ERA-
CAPS, WGL, IZN, CSC,
Industry (SKW Piesteritz)

Fig. 30 Influence of nitrogen
(N) on root system architec-
ture.

(A) The root system architec-
ture is distinctively altered

by the excess of the N forms
ammonium (NHA‘) or nitrate
(NO,) or the decreased
supply of N to plants. These
distinct responses likely reflect
different strategies of the
plants to cope with variable N
availability.

(B) Signalling pathways
currently known to be involved
in altering particular compo-
nents of a plant’s root system
architecture in response to the
supply of nitrate or to mild or

severe N deficiency (Giehl &
von Wirén 2014).




Research Group Applied Biochemistry (ABC)

keywords

Abiotic stress
Anthocyanins
Coumarins
Phenylpropanoids

Secondary metabolites

scientists

Nadja Arens

Dr. Uwe Bertsch

Dominic Brauch

Stefanie Dol

Dr. Martin Giersberg
Anna Maria Jozefowicz
Teresa Perez-Pinar Lopez
Dr. Andrea Matros

Dr. Antonius Petridis

Dr. Manuela Peukert

Johannes Schiitze

Head: PD Dr. Hans-Peter Mock

The interest of the research group ABC is the biosynthesis and regulation of secondary

metabolism, in particular of phenylpropanoids. Main aspects are their protective func-

tions against stresses in planta, but also to their potential health effects as a part of the

human diet. Major goals are to gain insights into regulatory programs and mechanism

of resource allocation into different branches of secondary metabolism and to unravel

tissue specific metabolite functions. Integrative approaches combining proteomics, me-

tabolomics and transcriptome analysis are applied to study the integration of secondary

metabolism into cellular defence mechanisms.

The potential beneficial health effects of an-
thocyanins were followed in the EU project
ATHENA and within a project funded by the
WissenschaftsCampus Halle (WCH). Within
ATHENA the RG ABC focused on the phyto-
chemical characterisation of plant materials
and model foods. Plant tissues were profiled
for flavonoids and related phenylpropanoids
with potentially beneficial health effects by
using HPLC-UV-MS. Plant materials studied
comprised transgenic tomato fruits with ecto-
pic expression of transcription factors regula-
ting anthocyanin biosynthesis, maize, blood
orange accessions and grape cell cultures.
A major effort was to establish and scale-up
preparative isolation of anthocyanins from
different sources (collaboration with ATHENA
partners). The potential use of purple barley
and wheat lines for a healthy diet was studied
within a WCH funded project (cooperation
with RG RGR): Consumer acceptance stu-
dies were performed in parallel by colleagues
at the IAMO institute in Halle.

The novel EU project ANTHOPLUS aims to
isolate specific anthocyanins alone or in de-
fined combinations. Transgenic cell cultures
with accumulation of anthocyanins by expres-
sion of regulatory factors are a major novel
source. The accumulation of specific an-
thocyanins is achieved by additional expres-
sion of enzymes involved in the side chain
decorations.

The functional characterisation of regulatory
factors of coumarin biosynthesis was continu-
ed. Knock-out mutants and wild type plants
were grown under conditions favouring cou-
marin accumulation; in particular cold stress
regulation was analysed. One of the factors
was shown to be a component of the RNA
silencing machinery. Stress experiments and
subcellular localization of metabolites were
performed to further characterise individual
candidate genes. Two transcription factors
were shown to be involved in regulation of
anthocyan accumulation. Involvement of cou-



marins in iron metabolism is studied in colla-
boration with the group MPE.

A major area of research has been the stu-
dy of changes in proteome and metabolite
patterns during barley grain maturation with
an emphasis on processes involved in en-
dosperm development and filling. MALDI-MS
imaging approaches have been established
to monitor the spatial and temporal patterns
of metabolites during grain development.
Metabolic profiling analysis of flag leaves
has been performed in the context of the
HYWHEAT consortium (collaboration with
the QG group).

The project on salt stress responses in bar-
ley mapping populations with contrasting
tolerances has been continued with the fun-
ctional characterisation of candidate proteins
identified by earlier proteome approaches
collaboration with the RGR and all groups of
the dpt. PZB). Field experiments with parental
lines are performed in collaboration with a Tu-
nisian partner lab (BASALT project).

IPK Forschungsbericht 2014 | 2015 - Scientific Report 2014 12015
DEPARTMENT OF PHYSIOLOGY AND CELL BIOLOGY | RESEARCH GROUP APPLIED BIOCHEMISTRY (ABC)

Drought stress and nutrient limitation of selec-
ted potato cultivars are studied by proteo-
mic approaches with a focus on the plasma
membrane as well as by the analysis of the
phosphoproteome. Several novel candidates
associated with a higher tolerance towards
nitrogen limitation have been identified and
are currently characterised in more detail.

The phenylpropanoid metabolism has been
investigated in barley populations grown eit-
her in the field or under different conditions
in growth cabinets (D. Brauch, collaboration
with MLU, Halle). Major aims are to correlate
metabolic patterns with hyperspectral data of
field grown plants and to identify novel regula-
tory genes of phenylpropanoid metabolism in
barley. Hyperspectral imaging in combination
with metabolite analysis was also performed
for sugarbeet genotypes (collaboration with
IFF Magdeburg and Co. Strube). Specific me-
tabolites associated with a higher pathogen
tolerance were identified (Fig. 31).

Fig. 31 Studies of the Cercospora beticola - sugar beet pathosystem

(A) Sugar beet cultivars with host genetic variation for the degree of susceptibility at four and ten days post

inoculation (dpi).

(B) The metabolite profiles of sugar beet leaves responding to modified light conditions are cultivar specific.
The phenolics content is significantly higher in tolerant and resistant cultivar at high light intensity.

(C) Scheme of the hyperspectral imaging platform. Leaves were placed onto a low reflective base and mo-
ved below the light source while the camera is scanning the leaf line by line.

(D) C. beticola infection could be detected at presymptomatic stage with high accuracy using the hyperspec-

tral signature.

(E) All cultivars show distinct metabolite profiles at 4dpi. Biomarkers for incompatible plant-pathogen interac-

tion were identified.
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As a core facility for light and electron microscopy the research group (RG) SZB performs

histological and ultrastructural analysis of metabolic and developmental processes in

plants. Among structural examinations and 3-D reconstructions the main focus is on the

spatial distribution of plant enzymes and molecules as analysed by immunogold electron

or fluorescence microscopy. The studies fall within the frame of crop improvement and

introduction of biotechnological procedures and comprise both, own research projects

as well as internal and external co-operations.

In a common BMBF project with the IPK RG
GGR and GGK we investigated the molecular
genetic and histological characterisation of
lodging resistance in rye. The morphological
characterisation of the spontaneous mutant
Stabilstroh carried out with Light (LM),
Scanning (SEM) and Transmission Electron
Microscopy (TEM) showed that mechanical
stability of tillers was related to diameter of
basal internodes, number of outer vascular
bundles, epidermal invaginations, scleren-
chyma ratio, thickness of sclerenchymal and
inner periclinal cell walls of epidermis. Mo-
reover, Inductively Coupled Plasma Optical
Emission Spectrometry (ICP-OES) studies
confirmed the role of silicon and boron in a
complex trait of lodging resistance. With the
help of these phenotypic traits the genetic
background of the lodging resistance was
determined. DArTseq markers were chosen
in further analyses of genotypes. A genetic
map was constructed based on 320 SNPs,
which were subsequently used for associati-
on mapping for the analysed traits allowing to

find QTL associated with: plant height (on 1R
and 7R), basal internode diameter (3R), ratio
of thickness sclerenchymal tissue to diameter
of internode (4R), thickness of sclerenchymal
cell walls (1R), and copper content (7R).

In the DAAD/Siemens funded project about
chromatin modification during the initiation
of pollen embryogenesis in barley, the ef-
fect of the deacetylase inhibitor Trichostatin
A (TSA) on induction efficiency marked the
preliminary conclusion of our work on pollen
embryogenesis. After confirming that TSA is
indeed capable of reversing cell identity, we
could show that limited exposure to TSA mar-
kedly enhances and synchronizes the conver-
sion of gametophytic pollen into embryoge-
nic pollen. Epigenetic profiling of pollen was
essential to establish the correct time frame
for TSA exposure to optimize induction of pol-
len embryogenesis. The work has been car-
ried out in close collaboration with the RGs
PRB and CSF.



Studies on root hair (RH) development in bar-
ley, carried out in cooperation with the Dept.
of Genetics, Katowice/Poland, elucidate the
role of arabinogalactan proteins (AGPs) in
this process. Inactivation of the extracellular
matrix AGPs of rhizodermal cells, using the
Yariv reagent, results in a root hairless phe-
notype, thus stressing the importance of
AGPs in RH specialization. Detailed analysis
revealed that one specific AGP epitope, LM2,
was present in the extracellular matrix of all
genotypes that developed RHs and this dis-
tribution was always limited to the bulge and
RH tube. The LM2 epitopes were absent from
root hairless mutant. Transmission electron
microscope analysis of WT roots revealed
the diverse cellular localization of the AGP
epitopes LM2, LM14, MAC207 in trichoblasts
and atrichoblasts, with the highest concent-
ration in trichoblasts. In contrast, in the root
hairless mutant all rhizodermal cells showed
the same pattern of AGP epitope distribution.
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In collaboration with N. Tikhenko we are in-
vestigating the genetic background and the
morphological characteristics of embryo let-
hality in crosses between common wheat and
the L2 line of rye. The wheat x rye L2 hybrid
embryo lacks a shoot apical meristem (SAM).
This abnormality, named Embryo Lethality
(Eml), is the result of an interaction of two
incompatible alleles: dominant rye EmI-R1b
and wheat EmI-A1. Embryo rescue cannot
overcome embryo lethality but enables the
production of wheat x rye L2 hybrid plants
through organogenesis, as well as primary
and secondary somatic embryogenesis as
proven by histological analysis of germinating
embryoids (Fig. 32).

highlights

Daghma et al. Front.
Plant Sci. (2014) 5:675.

Marzec et al. Exp Bot
(2015) 66(5):1245-57.

Aquisition Confocal
Laser Scanning Micros-
cope Zeiss LSM 780

Aquisition digial microsco-
pe Keyence VHX-5000

funding

DFG, BMBF, DAAD, Industry
(Siemens)

Fig. 32 Wheat x rye embryos.

(A) 14 days after pollination
embryo isolated from compa-
tible (CS x L6) and (B) incom-
patible (CS x L2) crosses; note
the absence of a coleoptiles
(arrow) in embryos of the

CS x L2 cross.

(C) Wheat x rye L2 embryo
lacking shoot apical meristem
(arrow) on rescue medium
shows meristematic activity
(arrowheads).

(D) 3D reconstruction based
on serial sections revealed
direct contacts between

the central vascular system
(green) and the meristematic
regions (red) identifying these
as sites of organogenesis

(Twan Rutten).
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The research group (RG) PRB focuses the establishment of enabling technologies such

as genetic transformation, genome engineering, dissection and manipulation of live cells

as well as the generation of genetically fixed plants from haploid cells. By providing such

methods, we facilitate applied research as well as approaches to the improvement of

crop plant performance. Particular emphasis is laid upon biological mechanisms asso-

ciated with crop plant domestication, sexual and asexual plant reproduction as well as

plant-pathogen interaction.

Genome engineering is a breakthrough
technology that facilitates site-directed modi-
fications of genomic DNA in planta. It offers
versatile novel possibilities for research and
crop improvement (Hiekel et al. 2015). We es-
tablished the use of RNA-Guided Endonuc-
leases (RGENSs) that derive from the bacterial
CRISPR/CAS immune system. Using this
platform in tobacco, site-directed mutations
were detected in 80% of primary RGEN trans-
genic plants, and the majority of mutations
proved sexually transmissable. Mutant dis-
solution and genetic fixation was achieved
with high efficiency by generating doubled
haploids from the expectedly chimeric and
heterozygous primary mutants.

We also demonstrated homology-directed ge-
nome editing using gfp-specific Transcription
Activator-like Effector Nucleases (TALENS)
along with a customized DNA-repair templa-
te. This setup enables us to precisely pre-
define not only the genomic target site, but
also the resultant DNA sequence. A Green

Fluorescence Protein (GFP) gene stably in-
tegrated in an experimental barley line was
converted into a Yellow Fluorescence Protein
gene (YFD), which differs from GFP only in a
single encoded amino acid. YFP protein was
detected in about 3% of the mutated cells, in-
dicating that precise genome modifications
can be achieved with high efficiency at the
cellular level (Budhagatapalli et al. 2015).

To allow for optimisation of endonuclease ar-
chitecture, customization and vector design
as well as construct prevalidation before in-
vesting in the creation of stable transgenic
plants, a transient expression test was de-
veloped which readily indicates the cleavage
activity of customized endonucleases. To this
end, a modular expression construct was
generated which harbours an exchangeable
endonuclease target sequence translational-
ly inserted upstream of the 5-end of an out-
of-frame YFP sequence. Consequently, YFP
functionality can be restored by loss or gain
of nucleotides within the target. The frequen-
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cy of cells producing YFP protein reflects the
cleavage activity of the tested endonuclease.
This novel tool is independent of the endo-
nuclease platform and applicable in dicot
and monocot plant species.

The generation of doubled haploids belongs
to the most powerful means to accelerate
the plant breeding process. Uniparental ge-
nome elimination during early zygotic em-
bryogenesis is one of the principles by which
haploid plants can be generated. Together
with further IPK groups and colleagues from
the KWS Saat AG in Einbeck, we analysed a
chemically induced point mutation in barley
CENH3 and showed that a genocopy of this
mutation in Arabidopsis can result in haploid
plant formation (Karimi et al. 2015). This prin-
ciple holds great promise for application in a
wide range of crop species.

Barley is an attractive vehicle for producing
recombinant protein in its grain. We de-
veloped a barley expression system based
upon the oat Globulin1 promoter. Its use
to drive expression of the model gene GFP
resulted in as much as 1.2 g recombinant
protein accumulated per kg grain. Together
with further IPK groups and colleagues in
Vienna, Dusseldorf and Aachen we then
exploited this expression system to develop
plants which synthesize the anti-HIV-1 mo-
noclonal antibody 2G12. The functionality of
barley-produced 2G12 was on a par with that

of antibody conventionally synthesized in Chi-
nese hamster ovary cells (Hensel et al. 2015).

Grain crops were essential for humans to
transition from hunter-gathering to agrarian
societies. The most important step during
cereal domestication was the occurrence
and selection of plants that retained mature
grains on their inflorescence and thus allo-
wed effective harvesting. Classical genetic
studies had established that the non-brittle
rachis is associated with a genotype of either
btr1BTR2 (btr1-type) or BTR1btr2 (btr2-type),
suggesting that spontaneously occurring
loss-of-function mutations in either of these
two closely linked genomic loci were suffi-
cient to prevent the formation of constricti-
on grooves at the rachis nodes which itself
proved essential for the free dispersal of
mature grains in wild barley. Together with
researchers in Tsukuba/Japan and further
IPK colleagues, the verification of two candi-
date genes was achieved through transgenic
complementation. Both approaches indepen-
dently resulted in the brittle rachis character
(Fig. 33). The confirmed BTR1 and BTR2 ge-
nes share no significant similarity, suggesting
that their products act complementarily. We
further concluded that the non-brittle rachis
type independently evolved more than once

during barley domestication (Pourkheiran-
dish et al. 2015).

highlight

Elucidation of the barley
major domestication trait
non-brittle rachis, pub-
lished 2015 in CELL

Haploid formation in
plants achieved by a
point mutation in CenH3,
published 2015 in PNAS
and patent filed

Elucidation of a novel
susceptibility factor to
plant viruses, publis-

hed 2014 in PNAS

Efficient site-directed mu-
tagenesis in tobacco and
barley using customized
endonucleases, publis-
hed 2014 in PLOS ONE

Homology-directed precise
genome editing in barley,
published 2015 in G3:
Genes|Genomes|Genetics

Production of efficient
HIV-specific antibody in
barley grains, published
2015 in PLOS ONE

funding

DFG, EU, BMBF, BMEL,
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Fig. 33 Experimental restitu-
tion of wild barley's brittleness
via transgenic complementa-
tion of the mutant btr1 gene
in barley cultivar Golden

Promise (left) by functional
BTR1 (right).
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The activities of the RG HEG are focused on non-pathogenic yeast species like Arxula

adeninivorans. They are applied in the recombinant protein production for the chemical

industry, for the degradation of plastics and pharmaceuticals or to disintegrate lignocel-

lulose containing materials. They can also serve as gene-donor, biocatalyst for biofuels

or the bioaccumulation of noble metals and rare earth elements. As component in bio-

sensors they are used for the monitoring of waste water, feed and food and for medical

research. In addition, arbuscular mycorrhizal fungi are used to analyse fungus - plant

root interactions.

A. adeninivorans is a versatile non-pathogenic
organism for basic and applied research. It is
a very useful tool in biotechnological appli-
cations due to its remarkable characteristics.
It utilises a broad range of sole carbon and
nitrogen sources, exhibits a temperature-de-
pendent dimorphism, is extremely thermo-,
osmo- and salt tolerant and shows excellent
growth and secretion characteristics. The
genome of Arxula is completely sequenced
and annotated enabling us to explore and
exploit new metabolic pathways. Hence, A.
adeninivorans is used not only as a bioca-
talyst for biofuels but also for the synthesis
of certain metabolites and recombinant pro-
teins for industrial applications because all
essential prerequisites and components for
heterologous gene expression are available
(transformation/expression platform Xplor®2,
gene disruption, protoplast fusion, mitotic se-
gregation). Also, the fermentation conditions
were greatly improved by the acquisition of a
BIOSTAT® B benchtop bioreactor.

The production portfolio comprises e. g.
A. adeninivorans tannic acid degrading enzy-
mes, which have been isolated, over expres-
sed and/or mutated by gene disruption in a
transgenic approach to construct a yeast con-
verting waste metabolites into higher-value
commodity chemicals like cis, cis mucoic
acid. Furthermore, the yeast serves as a sui-
table biocatalyst for the synthesis of biotech-
nologically relevant products like 1-butanol,
2,3-butanediol, 3-hydroxybutyrate and po-
ly-(hydroxybutyrate - hydroxyvalerate) copoly-
mers. There are strains available that synthe-
size recombinant alcohol dehydrogenases
to produce enantiomerically pure alcohols.
Recombinant lipases are applied for the en-
zymatic synthesis of mono esters from sym-
metric dicarbonic acids or symmetric diols as
spacer groups for medical chemistry and po-
lymer applications. Other strains produce re-
combinant cutinases, laccases and cytochro-
me P450 for the biotechnological recycling of
electronic scrap or the enzymatic removal of



harmful substances like pharmaceuticals in
waste water. There are also strains available
to improve feed quality of organic materials
by enzymes with lignocellulolytic activities as
well as for beneficiation and recovery of me-
tals and rare earth elements.

Yeasts are also used as biocomponent for
the detection of hormone activities (Fig. 34),
dioxins, pharmaceuticals or bisphenol A in
tap water, mineral water and waste water. The
developed biosensors are based on transge-
nic A. adeninivorans cells producing recom-
binant human receptors (hER, hAR, hPR,
hGR, hAHR/hARNT, hPXR/hRXR, hCAR/
hRXR, mutated hER ) and are dedicated to
the respective detection of estrogens, andro-
gens, progestogens, glucocorticoids, dioxins,
gestagenic and bisphenol A. Depending on
the used reporter gene, hormone detection
can be performed by enzymatically-mediated
biochemical reaction, amperometry or fluore-
scence measurement. First assays (A-YES®_
aqua, A-YAS® aqua, A_YES® aqua_saluta-
ris, A-YPS®_aqua) adapted from these A.
adeninivorans-based biosensors are already
commercialized and under investigation
in DIN (NA 119-01-03-05-09) /ISO (ISO/TC
147/SC 5/WG 9) to set up an international
standard for the measurement of xenohor-
mones. In parallel, a yeast cell based Mul-
ti-Bioautography Assay (MBA) combines the
already described biosensors with Thin Layer
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Chromatography (TLC) for identification and
quantification of hormone active substances
in complex samples. Additionally, receptor/
hormone binding interaction could be preci-
sely studied by using the surface plasmon
resonance platform.

Beside yeasts, Arbuscular Mycorrhizal Fungi
(AMF) are in focus of the RG. They are able
to establish a symbiotic relationship with 70-
90% of land plant species and obviously, this
interaction has a major impact on the entire
soil ecosystem. They improve the uptake of
phosphorus and nitrogen by the plants, im-
prove salt and drought tolerance and are es-
sential to protect plants from root pathogens.
Since environmental conditions influence the
composition of the AMF population, a set of
autochthone AMF were selected from diffe-
rent places in Germany and subsequently
taxonomically classified. This compilation
was the basis to establish in vivo and in vi-
tro-AMF lines as cadre of a strain collection.
The lines were successfully applied to impro-
ve the quality of potatoes, which are cultiva-
ted on soil with low land value. Biosensors ba-
sed on DNA-DNA/RNA hypridisation, as well
as binding protein-ligand interaction were
developed and adapted for taxonomic analy-
sis of AMF, identification and classification of
mycorrhiza residing on plant roots.

relative fluorescence

o 4 &0 B0 1000 1200

hormene concentration (ngfl)

highlights

Sequencing and annotati-
on of the complete Arxula
adeninivorans genome,
published 2014: Kunze, G.,
C. Gaillardin, et al.: The com-
plete genome of Blastobot-
rys (Arxula) adeninivorans
LS3 - a yeast of biotechnolo-
gical interest. In: Biotechno-
logy for Biofuels 7:66.

Arxula adeninivorans as
producer of 3-hydroxy-
butyrate (3-HB) and
polyhydroxybutyrate.

Commercialisation of
Arxula based bioassays

for detection of estrogenic,
androgenic, gestagenic and
glucocorticoidic activities

in waste and tap water.

First use of the ESTRA
monitor with transgenic

A. adeninivorans cells as
bio-component for monito-
ring of estrogenic activi-
ties on the plant sewage
Duisburg-Drei Linden

Application of Arxula
as biocatalyst for syn-
thesis of enantiomeri-
cally pure alcohols.

funding

EU, BMBF, BMWi, DBU,
Industry

Fig. 34
A. adeninivorans based hor-
mone detection assays.

(A) Hormone receptor is
constitutively produced in the
cytoplasm of A. adeninivorans
cell. If present, hormones
enter the cytoplasm and bind
to the hormone receptor. After
ligand-induced dimerisation,
the receptor dimer transloca-
tes in the nucleus and bind to
the HRE present in the GAA
promoter. This induces the
production of the fluorescent
reporter protein dsRED.

(B) Dimer translocation in

the nucleus was confirmed

by independent complemen-
tation assay producing GFP
fluorescence.

(C) Overall cell fluorescence
is then spectrofluorometrically
measured and plotted as a
function of hormone concen-
tration. Response curve fol-
lows standard receptor-ligand
four-parameter logistic curve




Research Group Metalloid Transport (MT)

keywords

Aquaporin
Boron-deficiency tolerance
Brassica napus

Nutrient transport

Metalloid biology

scientists

Till Arvid Diehn

Dr. Benjamin Pommerrenig

Dr. Jive Rhee

Head: Dr. Gerd Patrick Bienert

The main objective of the DFG-funded Emmy Noether research group (RG) MT is to elu-

cidate functions, biochemical reactions and transport pathways of metalloids in crop

plants as well as their adaptive responses to metalloid deficiency and toxicity. We focus

on the essential nutrient boron and on the highly toxic and carcinogenic element arsenic.

We study mechanisms regulating the metalloid nutritional status in rapeseed and Arabi-

dopsis and investigate their implications for the development of metalloid-efficient ge-

notypes.

The project addresses the question of how
boron (B) deficiency-sensitive Brassica crop
plants process and regulate their B status
during vegetative and reproductive growth
and investigates which mechanisms control
the B uptake and allocation from the level
of the whole plant down to the cellular level.
To this aim, we established two independent
screening conditions which allow a phenoty-
pic description of the B efficiency in soil-sub-
strate pot conditions and the quantitative as-
sessment of B efficiency via the evaluation of
parameters describing the rapid root growth
inhibition under B deficiency. We screened
357 wintertype and 242 summer-type rape-
seed cultivars from the Gene Bank of the
IPK. These cultivars represent an assortment
from all over the world including areas with
B sufficient and B deficient soils. Both
screens resulted in the identification of three
highly B deficiency tolerant summer-type cul-
tivars (Fig. 35). These cultivars were selec-
ted for further comparative analyses. The
genetic, morphological, physiological and

molecular differences between B efficient
and -inefficient cultivars are currently analy-
sed. To identify the genetic loci responsible
for the difference in B deficiency tolerance,
crossings between the different cultivars
were made and successful F1-crossings have
been confirmed by marker-based PCR (in co-
operation with the RG GP). These crossings
will serve as biparental mapping populations
to identify genes underlying B deficiency to-
lerance. Using highly controlled growth con-
ditions in the LemnaTec facilities of the IPK
the selected cultivars were compared in detail
in their growth behaviour and fluorescent pa-
rameters (in cooperation with the RG HEG).
Results are being analysed at the moment.
Elemental analysis of soil-substrate grown
plants under minus und plus B conditions as
well as in hydroponic uptake kinetic studies
revealed significant differences in B contents
of B deficiency tolerant and sensitive plants
when grown under B deficient conditions but
not under standard conditions. These results
indicate that the B deficiency tolerant culti-



vars can grow with a very limited amount of B
even until flowering. This suggests that their
B requirement is very low or their utilisation
ability is very high. Cell wall structure and
components which could compensate for
low B levels will have to be analysed. In seed-
lings, tremendous histologically phenotypic
abnormalities can be observed at the cell
level in B deficiency sensitive cultivars, while
the tolerant cultivars display normal cell diffe-
rentiation and shape (in cooperation with the
RG SZB). Sugar, amino acid and hormone
analyses are being performed at the moment.
Results indicate that B deficiency tolerant cul-
tivars sense the deficiency as e. g. a very high
level of free proline was detected. Such high
proline concentrations are typically found un-
der B deficient conditions. It will be analysed
whether B deficiency tolerant cultivars display
tolerance towards other nutrient deficiencies
as well. Interestingly, all B deficiency tolerant
cultivars have a distinct root system architec-
ture compared to B deficiency sensitive culti-
vars: much higher dry weights are combined
with much shorter primary roots. Additionally,
we focus on the identification of B deficien-
cy-sensitive transport processes to and within
the highly B demanding reproductive organs.
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A certain subgroup of Nodulin26-like Intrinsic
Proteins (NIPs) and BOR transporter proteins
are essential for plant B uptake and distribu-
tion. The systematic focus on the molecular
and physiological characterisation of particu-
larly B. napus NIPs will clarify their role in the
B response network. To this aim, the comple-
te set of NIPs and BORs were identified from
the public available genomes of Brassica
rapa, B. oleracea and B. napus. 33 NIPs and
19 BORs have been identified in B. napus.
For 10 BnaNIPs a B transport activity was de-
monstrated in an uptake assay in the hetero-
logous Xenopus laevis system. The substrate
specificity of BnaNIPs and BnaBOR is further
characterised in the heterologous expression
system Saccharomyces cerevisiae. B per-
meable NIPs do not facilitate the transport of
water. In subcellular localisation studies, we
detected B permeable BnaNIPs in the plasma
membrane of cells and observed the ability to
form heterotetramers.

B uptake? B remobilization?

B- efficient cultivar

B requirement? B utilization?

B- inefficient cultivar

minus B

minus B

—

highlights

Identification of highly
boron deficiency tolerant
rapeseed cultivars from the
IPK Gene Bank collection.

Detailed transport charac-
terisation of Brassica napus
Nodulin26-like intrinsic
Protein metalloido-porins in
the heterologous Xenopus
laevis oocyte system.

Setting up a multimixer
stopped-flow system at the
IPK to address rapid-ki-
netics applications.

Establishment of a research
collaboration with the IUF
Dusseldorf to analyse a po-
tential aquaporin-mediated
transmembrane transport of
the essential signalling mo-
lecule hydrogen sulphide.
Review Metalloido-porins in
Plant Science and Phyloge-
netic analysis of Brassica
oleracea AQPs in FIPS

funding

DFG, Company of Biologists
Cambridge/ UK, IUF

Fig. 35 Boron-efficient and
boron-inefficient Brassica
napus cultivars differ drasti-
cally in their root- and shoot
phenotype when grown in
boron-deficient soil condi-
tions. Mechanisms, which are
responsible for the differences

in boron efficiency will be
determined (G.P. Bienert).




Independent Heisenberg Research Group Plant Architecture (PBP)

Head: Dr. habil. Thorsten Schnurbusch

keywords
Cereal Spike
Floret

Developmental and Molecular
Genetics

Inflorescence Architecture

Spikelet

scientists

Dr. Ahmad M. Algudah
Dr. Ravi Koppolu

Dr. Naser Poursarebani

Dr. Johannes Thiel

Dr. Helmy M. Youssef

Among grasses, species from the tribe Tri-
ticeae have acquired a specific form of in-
florescences in which spikelets, the actual
building blocks of grass inflorescences, are
directly attached to the main axis (or rachis).
In contrast to other grass species like rice and
maize, little is known about the genetic deter-
minants that regulate inflorescence specifica-
tion in Triticeae. We identified a gene in tetra-
ploid wheat (branched head!, TtBH-A1) and
barley (compositum 2, COM2) containing an
AP2/ERF domain that represses inflorescen-
ce branch formation. Across grass species
TtBH-A1/COM2 show 100% sequence con-
servation within the AP2/ERF domain and
one highly conserved protein coding region.
Non-functional forms of this protein always
cause inflorescence branching suggesting
a consistent role in preventing formation of
any ectopic branch-like meristems in grass in-
florescences. In the maize mutant branched
silkless 1 (bd1) and rice mutant frizzy panic-
le (fzp) the spikelet meristems (SMs) acquire
branch meristem (BM) identity through the
reiterated formation of axillary meristems that
prevent the transition of spikelet to floral me-
ristem identity. A similar pattern of direct con-
version of SMs to branch-like meristems was
observed in barley and tetraploid wheat. The

Our understanding of the molecular ge-
netics of spike or spikelet development is
very limited in small grain cereals. Functi-
onal knowledge of genes, which regulate
key developmental traits such as inflore-
scence branching, spikelet initiation or
abortion, is almost completely lacking in
most of our cereal crops. We are utilising
natural spike variants from wheat and in-
duced spike mutants from barley to clarify
the genetic make-up of genes underlying
developmental phenotypes for reduced
and increased grain number per spike.

branch-like meristem resembles inflorescen-
ce-like meristems that produce secondary
spike-like structures. Conventionally, in wheat
single spikelets arise from single rachis no-
des. Non-canonical spike forms showing ra-
mified or branched wheat spikes, have been
described as Miracle-Wheat (Fig. 36; Triticum
turgidum convar. compositum (L.f.) Filat.)
also recognized as Wunder-Weizen, Blé de
Miracle or Blé d’Osiris. The branching-appe-
arance of the Miracle-Wheat inflorescence is
evidently due to a naturally occurring mutati-
on that has been known since ancient times
(Lobel, 1591; http://bibdigital.rib.csic.es/ing/
Libro.php?Libro=4360). Spike-branching is of
particular importance for enhancing sink ca-
pacity and boosting the yield potential of the
crop, because in the case of wheat cultivars,
current performance is generally thought to
be sink-restricted.

Polyploidy and its association with in-
creased grain number per spike. In all
diploid grass species in which non-canonical
branch formation is the result of a mutation
in branch repressor genes like BD1, FZP
or COM2, no increase in grain number was
reported. The latter is often due to associa-
ted inferior floret fertility. According to our



microarray analysis, COM2 is also engaged
in pathway(s) related to spikelet/floret fertility,
in addition to branch repression, suggesting
that similar factors play a role in diploid barley.
Most interestingly, such negative pleiotropic
effects on fertility were not observed in poly-
ploid wheat. The recessive single-gene inheri-
tance of the bh!locus rather suggests that the
A genome copy of TtBH-A1 solely contribu-
tes to branch repression in tetraploid wheats,
while the B genome copy appears inactive.
However, future work has to resolve what role
these different homoeo-alleles of TiBH play
during the subsequent floral differentiation
process for retaining fertility. In fact, this buf-
fering effect of polyploidy on mutations might
be the reason for the stable fertility in Mirac-
le-Wheat, resulting in improved grain number
per spike and elevated sink-capacity. So, the
exploitation of the bh' allele in combination
with the genetic marker developed in our stu-
dy may provide an interesting opportunity for
introducing the spike-branching trait into mo-
dern varieties with conceivable implications
for boosting wheat’s yield potential.
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Branched spike; a domestication related
trait in wheat. Our re-sequencing analysis of
the TtBH-A1 gene in wild type and spike-bran-
ching tetraploid wheat accessions showed
the presence of a single allele (i.e. bh) in
all Miracle-Wheat accessions. This is clear
proof of a single selection event during the
domestication process of tetraploid wheat
which most likely took place in cultivated em-
mer (AABB; T. dicoccumn L.) wheat. However,
timescale and site, when and where the muta-
tion underlying Miracle-Wheat initially occur-
red remains unclear. The Miracle-Wheat has
been cultivated under various names in dif-
ferent parts of the world, especially before
the emergence of the modern-days breeding
activities. Evidently, this ancient trait captiva-
ted farmers and present-day scientists alike
simply because of its magnificent appearan-
ce and promise of wealth. Introducing this
genetic resource to modern wheat breeding
may be a worthwhile endeavor.

highlights

NATURE paper of bo-
ron tolerant wheat pu-
blished together with

Australian colleagues

Bilateral Research Coope-
ration signed with BAYER
CropScience, Ghent (barley
spike transcript atlas)
Habilitation award for
Thorsten Schnurbusch
HEISENBERG-Research

Fellowship award from DFG
for Thorsten Schnurbusch

GENETICS paper of
Miracle-Wheat published

funding

DFG, BMBF, BMEL, WGL,
EU-FP7, CSC, Industry

Fig. 36 Spikes of tetraploid
wheat.

Left: Miracle Wheat,
right: standard durum wheat

spike.




Independent Research Group Domestication Genomics (DG)

Head: Dr. Martin Mascher

keywords

Barley, Wheat, Rye
Crop wild relatives
Demographic history
Population genetics

Sequence-based genotyping

scientists
Dr. Martin Mascher

Dr. Sara Giulia Milner

Mona Schreiber

The research group Domestication Geno-
mics (DG) applies methods of population
genetics, genome informatics and gene ex-
pression analysis to genome-wide sequence,
genetic marker and transcriptome datasets

Development of genomic resources as a
basis for resequencing. We are also invol-
ved in the development of genomic sequen-
ce and map resources to enable the unbia-
sed assessment of genetic variation in highly
diverse germplasm collections and facilitate
the genomic contextualization of sequence
data. The group is involved in the constructi-
on of the map-based reference sequence of
the barley genome by the International Barley
Genome Sequencing Consortium (Ariyadasa
et al. Plant Physiology 2014). Starting from se-
quence assemblies of individual bacterial ar-
tificial chromosomes, we have implemented
a computational pipeline to detect overlaps
between BACs, produce a non-redundant
sequence and bring the resultant sequence
scaffolds in a linear order. The genome brow-
ser BARLEX has been developed for interac-
tive access to the comprehensive, multi-laye-
red genomic framework of barley including
genetic and physical maps, gene annotation
and marker positions (Colmsee et al. 2015).

The research group Domestication Geno-
mics studies domestication and adapta-
tion processes and their interaction with
genetic diversity in crops and their wild re-
lative. Research is mainly focused on the
cereals barley, wheat and rye, for which
a large number of wild and domesticated
accessions are maintained in IPK’s Gene
Bank. We want to elucidate the relations-
hip between crops and their wild relati-
ves, trace the demographic history and
adaptation of cereal crops as they spread
from their sites of domestication and un-
derstand the molecular consequences
of domestication on nucleotide diversity,
gene expression and gene regulation.

The POPSEQ method for genetic anchoring
of whole-genome shotgun assemblies (Ma-
scher and Stein Frontiers in Genetics 2014)
was applied to construct draft genome as-
semblies of two genotypes of bread wheat
(International Wheat Genome Sequencing
Consortium Science 2014, Chapman et al.
Genome Biology 2015). Together with the
research group GGR, we have implemented
chromosome conformation capture sequen-
cing as a powerful method to construct ac-
curate genome maps even in recombinoge-
nically inert peri-centromeric regions where
genetic mapping cannot be used to anchor
and order assemblies. We have applied the
method to sequence assemblies of barley,
bread wheat and wild emmer and were able
to bring > 90% of the assembled sequence in
linear order in each case.

Genotyping-by-sequencing to assess
genetic diversity. Genotyping-by-sequen-
cing (GBS) is a rapid, cost-efficient method to
obtain genome-wide marker data in species
with large genomes (Mascher et al. 2013).
The research group DG pursues GBS pro-
jects in barley, wheat and rye. In frame of
the Leibnizfunded project BRIDGE, we will
analyse GBS data of the entire barley col-



lection of IPK's Gene Bank encompassing
more than 20,000 accessions (Fig. 37). Pre-
liminary analyses indicate that we will obtain
more than 50,000 informative markers. GBS
of a set of 240 wild and domesticated barley
accessions contributed to understanding the
global population structure in wild barley in
relation to brittle rachis genes (Pourkheiran-
dish et al. Cell 2015). In collaboration with the
research group RGR, we have initiated a GBS
experiment involving samples from 100 po-
pulations of rye cultivars and landraces from
across Europe and Western Asia as well as
wild relatives from the genus Secale. A pilot
experiment with ~90 individuals from two po-
pulations has established the utility of GBS
to study genome diversity within and between
rye populations. Lastly, the group collabora-
tes with the research groups GGR, GED and
PBP as well as with external partners in the
analysis of GBS and exome sequencing data
of bi-parental mapping populations in frame
of map-based cloning projects (Mascher et
al. Genome Biology 2014).
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Transcriptome diversity in wild and do-
mesticated barley. The group has acqui-
red DFG funding to pursue a survey of the
regulatory architecture of gene expression in
wild and domesticated barley by measuring
allele-specific expression in F1 hybrids bet-
ween wild and domesticated barley accessi-
ons and compare it to estimates of transcript
abundance in the parents. In a pilot experi-
ment, RNAseq data from Morex x Barke F1
hybrid seedlings has been used to setup a
computational pipeline for the analysis of dif-
ferential gene expression and allelic specific
expression.

highlights

Martin Mascher nomi-
nated for Leibniz Young
Scientists Award

Sara Milner received
Leibniz-DAAD fellowship

Publication of two wheat
draft genome sequences

funding
Leibniz, DFG, DAAD

Fig. 37 Population structure in 228 geo-referen-
ces barley landraces from IPK’s Gene Bank col-
lection. The pie charts are drawn at the collection
sites of the accessions (with minor offsets to avoid
overlaps) and indicate fractional subpopulation as-
signments as estimated by model-based ancestry
estimation.




Independent Junior Research Group Abiotic Stress Genomics (SGN)

Head: Dr. Markus Kuhlmann

keywords

Abscisic acid

Barley row type (2-rowed/6-rowed)
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Terminal drought

Tiller formation

Small regulatory RNA

scientists

Dr. Markus Kuhlmann
Dr. Christiane Seiler
Dr. Nese Sreenivasulu
Korana Surdonja

Venkatasubbu Thirulogachandar

Hongwen Wang

Cultivated barley is among the world's earliest
domesticated crop species and today repre-
sents the fourth most abundant cereal in both
area and tonnage harvested. Thus, improving
barley crop yield is one of the most important
challenges for research scientists, based on
its food and commercial values.

Barley plant architecture is crucial for grain
yield and is determined by plant height, tiller
number, grain number, grain size, and spike
size and spikelet number in a spike, associ-
ated with barley productivity. In the project
funded by the Leibniz Graduate School Yield
Formation in cereals-overcoming yield-limi-
ting factors the tiller number in barley as an
important agronomic trait for grain producti-
on is investigated.

The plant hormone Abscisic Acid (ABA) me-
diates plant responses to different kinds of
abiotic stress such as drought stress and is
involved in long-distance signaling in plants. It
is the key signal regulating stomatal aperture,
seed development, embryo maturation, syn-
thesis of storage products (proteins and li-
pids), desiccation tolerance and is involved in
apoptosis and maintenance of dormancy (in-
hibition of germination). In concert with other

Terminal drought can have severe im-
pact on crop production. Especially, the
reproductive stages are highly sensitive
causing severe yield losses. Our lab is
interested to reveal the molecular me-
chanisms contributing to stable yield in
barley under drought mainly by addres-
sing the research topics (a) altered grain
number and (b) seed filling efficiency. We
use integrative genomics approaches to
derive gene regulatory networks as well
to identify the key regulatory targets, in-
cluding small regulatory RNA and DNA
methylation during the spike meristem
differentiation and seed development.

plant signaling molecules, ABA is also impli-
cated in mediating responses to pathogens
and wounding. Certainly, ABA homoeostasis
in the plant is tightly controlled by a balance
between biosynthesis, inactivation and de-
gradation. But its function in tiller develop-
ment has been unknown.

In order to increase drought resistance inde-
pendent transgenic lines (LOHi) have been
generated that are post transcriptionally si-
lenced for ABA 8-hydroxylase genes (RNAI).
Surprisingly, the transgenic lines showed
more tillers resulting in increased yield under
control conditions (Fig. 38). It was found that
during development a temporal increase in
ABA content in the late vegetative phase oc-
curs. The followed decrease of ABA content
is affected in the two transgenic lines, corre-
lating with the extended phase of active tiller
outgrowth. The described phenotype was ob-
served under both phytochamber and green-
house conditions. At field near conditions
the phenotype was detected after terminal
drought treatment.

Initial transcriptome analysis performed by
microarray hypridisation revealed a new in-
terplay of the plant hormones abscisic acid



and strigolactone. Strigolactones are plant
hormones, identified in the dicotyledonous
model plant Arabidopsis thaliana and also
described for the well analysed monocotyle-
dons model rice, repressing the outgrowth of
lateral organs. The synthesis of abscisic acid
and strigolactones share all-trans-beta-carote-
ne as common precursor. We could identify
a barley gene encoding an all-trans/9-cis-be-
ta carotene isomerase with homology to the
A. thaliana DWARF27 (D27) gene. The ana-
lysed transgenic plants with elevated levels
of ABA after anthesis showed a clear ABA
dependent reduction of HvD27 mRNA in
roots. Based on sequence similarity several
genes involved in strigolactone biosynthesis
and signal perception could be identified in
barley. Based on the transgene approachand
supported by their expression pattern the
involvement of CCD7, CCD8 and MAX1 or-
thologous genes in barley on strigolactone
production could be confirmed. Analysis of
LOHi barley root exudates revealed the re-
duced presence of 5-deoxy-strigol, the main
active compound involved in the inhibition of
lateral organ outgrowth. To validate the gene
function of HYDWARF27 as regulator of tiller
outgrowth virus induced gene silencing was
performed. Therefore, in collaboration with re-
search group PSG a part of the coding region
of HvD27 was inserted into the sequence of
the barley stripe mosaic virus and used for
infection of barley plants cv. Black Hulless. Af-
ter confirmation the successful infection and
transcriptional suppression of the target gene
the phenotype of enhanced tiller outgrowth
could be confirmed.
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Within the described project we were able
to identify and quantify for the first time the
bioactive plant hormone 5-deoxy-strigol in
barley. Furthermore using our transgenic
approach we could identify HvD27 as im-
portant key enzyme, interconnecting abscisic
acid and strigolactone biosynthesis. The tran-
scriptional activity of HvD27 is suppressed
by elevated concentration of ABA in the root
and thereby strigolactone mediated suppres-
sion of lateral organ outgrowth reduced after
anthesis.

highlights

Approval of project
funding by Leibniz
WissenschaftsCampus
Halle - Pflanzenbasierte
Biobkonomie (WCH)

funding
ICN, BMBF, DFG

Fig. 38 Barley (Hordeum
vulgare) after terminal drought
stress treatment (right) com-
pared to control plants (left).

Terminal drought stress lead
to strong loss of yield. As
depicted here the difference is
visible in the drought stressed
plants by degradation of
chlorophyll (yellow color) and

enhanced senescence.




Bioinformatics at the IPK

Coordinator Biodiversity Informatics: Dr. Uwe Scholz
Coordinator Systems Analysis and Modelling: Dr. Andrea Brautigam

Bioinformatics is distributed across different research groups covering a wide range of aspects of integrative bioinfor-

matics, genomics and systems biology in general and plant bioinformatics in particular.

As in other research institutions in the life sciences, the de-
mand for an efficient bioinformatics infrastructure is constant-
ly increasing at IPK. At the same time, bioinformatics as an
independent field of research is diversifying into specialized
areas. Thus, the bioinformatics coordinators act as facilitators
in identifying the requirements of increasingly data-driven rese-
arch and combining the expertise of different research groups
towards efficient solutions.

In addition to scientific challenges, bioinformatics at IPK has
seen several organizational changes. At the beginning of 2014,
the former bioinformatics coordinator Prof. Dr. Falk Schreiber
moved to the department of Information Technology at the
Monash University in Melbourne, Australia. Furthermore, Dr.
Christian Klukas, head of the research group Image Analysis,
has left the institute. Currently, both vacant group leader posi-
tions are about to be filled. Moreover, a new bioinformatics re-
search group Domestication Genomics headed by Dr. Martin
Mascher was established at the beginning of 2015. The coope-
ration between experimentalist and computational researchers
was strengthened by the integration of the bioinformatician Dr.
Anja Hartmann into the research group Molecular Plant Nutriti-
on to facilitate the close interaction between data collection in
the wet-lab and analysis on the computer.

These changes are reflected in the reorganization of the
bioinformatics coordination, which was separated into two
subject areas: Biodiversity Informatics and Systems Analy-
sis and Modelling. Besides this organisational restructuring,
IPK’s bioinformatics groups can look back on many scientific
achievements within the reporting period, some of which are
presented here.

The research group Image Analysis participated successfully
at the competitions for phenotypic image data analysis in the
areas of Leaf segmentation and Leaf counting in 2014 and
2015. These competitions were organised in frame of interna-
tional conferences on data visualisation conferences and the
contributions by the research group ranked first in both years.

Dr. Martin Mascher’s research impressively demonstrates the
international visibility of IPK’s bioinformatics. The concept de-
veloped in his dissertation was adopted by the International

Wheat Genome Sequencing Consortium (IWGSC) towards
assembling a draft genome sequence for wheat, which was
published Science. As the leader of the independent research
group Domestication Genomics at IPK, he will pursue new
research directions in domestication research and crop evo-
lution.

Since 2014, IPK has been responsible for the maintenance
and development of the EURISCO database. This catalog sto-
res information on more than 1.8 million accessions of genetic
resources in Europe. The EURISCO manager and developer
Dr. Stephan Weise is integrated into the research group Ge-
nebank Documentation to achieve synergy effects with the
Genebank Information System (GBIS).

In frame of bioinformatics research within the German Plant
Phenotyping Network (DPPN), the e!DAL software has been
developed as a universal system to publish scientific research
data under persistent Digital Object Identifiers (DOIs) and has
been recognized as a scientific data repository by Nature Pu-
blishing Group.

IPK is constantly providing new sequence resources for the in-
ternational plant genomics community by submitting next-ge-
neration sequencing datasets to the EMBL ENA database. At
the end of 2015, raw data of 45 sequencing projects in nine dif-
ferent species with a total data volume of 8.5 Tb had been sub-
mitted and most of the sequences were publicly accessible.

Since the beginning of 2015, IPK has been a partner in de.NBI
- German Network for Bioinformatics Infrastructure, a project
financed by German BMBF that unites 23 institutions. IPK is
coordinating a service unit focusing plant bioinformatics cal-
led GCBN - German Crop BioGreenformatics Network.

Finally, it should not go unmentioned that the bioinformatics re-
searchers at IPK have contributed substantially to the construc-
tion of a high-quality reference sequence of the barley genome
by assembling chromosomal sequences from millions of short
sequence reads. This new sequence resource underpins the
sequence-based genotyping of all ~22,000 barley accessions
from IPK’s genebank within the Leibniz-funded BRIDGE pro-
ject. Three bioinformatics groups are currently contributing to
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this inter-disciplinary efforts towards establishing crop biodi-
versity informatics as the basis for the utilisation of the natural
genetic and phenotypic diversity of traditional landraces and
crop wild relatives towards the improvement of elite varieties
by modern breeding research.

All these bioinformatics activities are manifestations of IPK’s
evolution in a digital resource center for plant genetics. De-
tailed information on the scientific progress and coordination
efforts can be found in the reports of the individual research
groups.

Fig. 39 Bioinformatics Centre of IPK: the new home of the bioinformatics research groups.




IPK PostDoc Board

The IPK PostDoc Board is a representative body for all scientific staff holding a doctoral degree. Its focus is the repre-

sentation of postdoctoral interests in dialogue with the Board of Directors, the group leaders and the PhD Student Board

of IPK. Further key issues are: increasing the integration between IPK PostDocs in order to enhance scientific exchange

and to support the establishment of internal collaborations, the establishment of long-term prospects at IPK, the evalua-

tion of the situation of PostDocs at IPK in terms of academic performance, career and family circumstances.

Within the reporting period the PostDoc Board organised a
series of scientific, educational and networking meetings and
contributed actively to IPK events in general.

In November 2014 the first PostDoc retreat took place at IPK
with the aim of establishing contacts and increasing the net-
working among PostDoc representatives from different rese-
arch institutions in Germany. Besides the exchange of expe-
riences and presentation of activities from the participating
PostDocs, a discussion round with politicians focused on as-
pects and problems with respect to scientific career planning
of young scientists in the German research system.

In December 2014 two soft skill courses were offered for Post-
Docs which gave 15 participants the chance to achieve better
competencies in team work and leadership as well as networ-
king in the academic area.

The 2" BARLOMICs Summer School took place at IPK in Sep-
tember 2015. In the frame of this event 17 participating PhD
students from five different research institutes or universities
had the possibility to get insights into scientific topics of high

relevance, discuss with a number of invited renowned scien-
tists, establish collaborations and create innovative ideas. The
Summer School is affiliated with the Leibniz Graduate School
Yield formation in cereals - overcoming yield-limiting factors
(at Martin Luther University Halle-Wittenberg and IPK), which
is furthermore supported by PostDocs acting as mentors for
PhD students at IPK.

In 2014 and 2015 members of the PostDoc Board contribu-
ted to activities on the day of the open door at IPK. With an
exhibition of posters and real samples (e.g. transgenic plants)
visitors were informed about methods and applications of
green biotechnology and genetic engineering. Interactive ga-
mes not only for children gave an overview of crop plants di-
versity. Furthermore, in both years, PostDoc Board members
represented IPK on the ScienceMeetsCompanies career fair
in Halle (Saale).

Finally, in December 2015 the PostDoc Board assessed in a
survey the wishes and needs of IPK PostDocs in order to be
able to coordinate future activities in a more demand-oriented
manner.

Fig. 40 IPK PostDoc Board

in 2015

(left to right: Dr. Manuela Nagel, Dr. Mar-
kus Kuhlmann (vice), Dr. Daniela Nowara,
Dr. Christine Zanke, Dr. Astrid Junker
(head), Dr. Gotz Hensel, Dr. Andrea
Matros).
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PhD Program and the Leibniz Graduate School Gatersleben & Student Board

Since 2012, the Leibniz Graduate School Gatersleben has offered a single degree granting program Yield formation

in cereals - overcoming yield-limiting factors together with the Martin Luther University Halle-Wittenberg (MLU). Both,

the MLU and the IPK have formed a part of the ScienceCampus Halle. Of central concern to the graduate school is the

establishment of a long-term effective research combining scientific expertise in crop plant research from the fields

of agronomy and bioeconomy. Its ultimate goal is the methodical development of a structured graduate qualification

and improvements towards the sustainability of the existing PhD program for students at the IPK. The realisation of this

augmented program is carried out by the PhD Student Board (PSB) - the self-organised PhD student representation at

IPK - in conjunction with the coordinators of the graduate school.

The program for the graduate school is based on lectures,
scientifictechnical courses and accompanying non-scientific
soft skill courses. It has harmonized the currently established
structures of the PhD program at IPK with the external quali-
fication offers (lectures, courses and seminars). One funda-
mental element is the integration of scientists of the IPK who
give lectures and scientific-technical courses for the PhD stu-
dents.

The graduate school has introduced new instruments to assu-
re the level of qualification of our graduate students, such as
the study record book which serves as the main documenta-
tion medium for the PhD students individual project contents,
aims and the attendance at various courses and workshops.
A further qualification of the doctoral researchers at the IPK is
the regular presentation of their research results in talks and
on posters. PhD students meet biweekly to report on a scien-
tific topic of their choosing, the motivation for their research
subject and to present scientific articles of high common inte-
rest. Since 2013 the PSB instituted a structured feedback pro-
gram to help speakers improve and since 2015 IPK mentors
give directly advice and suggestions.

Once a year the Plant Science Student Conference (PSSC)
is organised for PhD students, by a team overseen by the
PSB, consisting of PhD students. The conference takes place
on an annual rotating basis with the IPB in Halle and hosts
between 70 and 80 participants. A jury of scientists present
awards for the best talks and poster contributions at the end
of the conference. The PSB invites renowned scientists to give
keynote lectures and representatives who present on various

Excursions to different companies have been organised in co-
operation with the Biotech Campus Gatersleben. Participating
PhD students were able to get an insight into the workings
of these companies and investigate alternative career oppor-
tunities.

In addition to the annual PSSC, the PSB regularly invites
renowned scientists to participate in the larger IPK seminar
series of Gatersleben Lectures for the entire IPK community.

In 2015 the Beagle Award was bestowed for the fifth time. This
prize, initiated by the PSB, is awarded annually jointly by the
PSB and the Board of Directors. The award is given to young
scientists with an outstanding scientific achievement during
their PhD program coupled with a high social commitment.
A jury of four group leaders and post docs from the IPK and
three PSB members selected as a winner Ravi Koppulu of last
year s Beagle Award.

In 2015 the PSB organised the third PhD Students Annual
Meeting with the goal of increasing the social networking
among PhD students at IPK and to extend the network to the
JKI Quedlinburg. Therefore the IPK PhD students visited the
JKI (Fig. 41). The PhD students of the JKI organised guided
tours through their institute and explained their research to-
pics with the help of posters and illustrative material. The PhD
students used the opportunity to discuss problems, share
and develop ideas and solutions, not only on the scientific,
but also on an administrative and a social level. The meeting
finished with an Oktoberfest party at the IPK club.

career opportunities
both inside and out-
side of academics
throughout the confe-

rence.

Fig. 41 IPK PhD
students visit the JKI
Quedlinburg in 2015.
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E.A. Sauina: Effect of VRN-1
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SHoEVA, O.Y., T.V. KukoEeva, A. BoRr-
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Breed. 134 (2015) 400-405.

SIMON, M.R.,  FM. AvaLa, M.V.
MOoRENO, U. LoHWASSER &
A. BorNER: Mapping QTL for
resistance against Pyreno-
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TikHENKO, N., T. RUTTEN, N. TSVETKO-
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Hybrid dwarfness in crosses
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old phenomenon. Plant Biol.
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TikHENKO, N.D., N.V. TSVETKOVA,
A.N. LyHoLAY & A.V. VovLokov:
Identification of complemen-
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QTLs determining the expres-
sion of agronomically and
economically valuable featu-
res in spring wheat (Triticum
aestivum L.) grown in environ-
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Proceedings of the Internatio-
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and Breeding of Durum Whe-
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tauschii  introgressions in
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Alien introgression in wheat:
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Nutzung und Konservierung,
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(Eds.): Catalogue of recombi-
nant inbred lines of mapping
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wheat Triticum aestivum L.
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trials and QTL mapping). Eng-
lish edition. IPK Gatersleben
- VIR St.-Petersburg (2014)
72 pp.

LoHwasseR, U. & A. BOrRNER (Eds.):
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Seeds for future generations
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gilops  tauschii  Introgres-
sionslinien - Das mogli-
che Potential verwandter

Wildpflanzenarten flr die
Verbesserung der Tro-
ckenstress-Toleranz in  Kul-
turpflanzen. (Master Thesis)
Martin-Luther-Universitat

Halle-Wittenberg, Institut fir
Agrar- und Ernahrungswis-
senschaften der Naturwis-
senschaftlichen Fakultat Il
Halle/S. (2014) 106 pp.

FLeiscHER, F.: Prifung von Win-
terweizengenotypen auf An-
falligkeit gegenuber Weizen-
gallmicken (zweijahriger
Freilandversuch). (Master
Thesis) Martin-Luther-Univer-
sitat Halle-Wittenberg, Institut
fur Agrar- und Ernahrungswis-
senschaften der Naturwissen-
schaftlichen Fakultat Ill, Hal-
le/S. (2014) 132 pp.

GessNeR, C.: Untersuchung eines
Weizensortiments - Boris
96 - auf die Anfalligkeit
gegenlber Contarinia tritici
und Sitodiplosis mosella-
na am Standort Rosenthal
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Kozinna,K.P.: Einfluss verschiede-
ner Behandlungsmethoden
zur Verbesserung der Keim-
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le Geisenheim, Studiengang
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OERTEL, A.: Prifung von Sommer-
weizenherklinften auf ihre
Anfalligkeit gegenlber Thy-
sanopteren und der Fritfliege
Oscinella frit (L.) am Standort
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sis)  Martin-Luther-Universi-
tat Halle-Wittenberg, Institut
fur Agrar- und Erndhrungs-
wissenschaften der Naturwis-
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lausen - Ergebnisse einer
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Thesis) Martin-Luther-Uni-
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Institut ~ far ~ Agrar- und

Ernédhrungswissenschaften
der Naturwissenschaftlichen
Fakultat Ill, Halle/S. (2014) 91
pp.

RicHTER, M.: Dreijahrige Assozi-

ationsstudie zur Anfalligkeit
von Getreide-Thysanopteren
im Winterweizensortiment
‘Boris 96'. (Master Thesis)
Martin-Luther-Universitat

Halle-Wittenberg, Institut far
Agrar- und Erndhrungswis-
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Untersuchungen
zur Vererbung der Samendor-
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Studienrichtung  Nutzpflan-
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gen (2014) 31 pp.

ScHuBerT, M.: Zweijahrige Studie

zur Anfélligkeit des Winter-
weizensortiments ‘Boris 96’

gegeniber Getreide-Thy-
sanopteren am  Standort
JKI  Quedlinburg. (Master

Thesis) Martin-Luther-Uni-
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Institut ~ far ~ Agrar- und

Ernédhrungswissenschaften
der Naturwissenschaftlichen
Fakultat Ill, Halle/S. (2014) 60
pp.

STELZER, L.: Prifung von Win-

terweizensortimenten auf
Anfalligkeit gegenlber Con-
tarinia tritici und Sitodiplosis
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Halle-Wittenberg, Institut far
Agrar- und Erndhrungswis-
senschaften der Naturwis-
senschaftlichen Fakultat I,
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ALLam, M.: Molecular mapping of

loci determining seed longe-
vity in Brassica napus. (PhD
Thesis) Martin-Luther-Univer-
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fur Agrar-und Ernaghrungswis-
senschaften der Naturwissen-
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BAaNKERT,A.L.: Einfluss einer Saat-

gutbeizung auf die Keimfa-
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Gottingen, Fakultat fur Agrar-
wissenschaften, Studienrich-
tung Agribusiness, Goéttingen
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und Sitodiplosis mosella-
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Agrar- und Ern&dhrungswis-
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schaften, Studienrichtung
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Gottingen (2015) 23 pp.

Fuchs, F..  Zweijahrige Untersu-
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Thesis) Martin-Luther-Univer-
sitat Halle-Wittenberg, Institut
fir Agrar- und Ernahrungswis-
senschaften der Naturwissen-
schaftlichen Fakultat Ill, Hal-
le/S. (2015) 111 pp.

JUNKER, K.: Genetische Untersu-

chungen zur Langlebigkeit
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lor Thesis) Hochschule Gei-
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tenbau, (2015) 35 pp.

KopeL, K.: Evaluierungsstudie
zum Auftreten und zum Be-
fall von Oscinella frit (L.) in
einem  Sommerweizensorti-
ment 2015. (Bachelor The-
sis) Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg, Institut fur
Agrar- und Erndhrungswis-
senschaften der Naturwis-
senschaftlichen Fakultat |l
Halle/S. (2015) 68 pp.

RotH, M.: Prifung eines Sommer-
weizensortiments auf Anfal-
ligkeit gegeniiber Oscinella
frit (L.) am Standort Quedlin-
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Halle-Wittenberg, Institut fur
Agrar- und Erndhrungswis-
senschaften der Naturwis-
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WaGNER, R.: Prufung des Winter-
weizensortiments ,Boris 96°
auf Schéadigung durch Osci-
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Agrar- und Ernahrungswis-
senschaften der Naturwis-
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ReTHFELDT, R.: Studie zum Auftre-
ten von Getreideblattlausen
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Boris 96 am Standort Ga-
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Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg, Institut fr
Agrar- und Ernédhrungswis-
senschaften der Naturwis-
senschaftlichen Fakultat |l
Halle/S. (2013) 59 pp.

Research Group
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Three vitrification-based
cryopreservation procedures
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regenerants. J. Biotechnol.
184C (2014) 47-55.
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dings, CD-ROM. Hannover:
DKV (2014) AA1.10.
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BE, K. DiEKMANN & K.J. DEHMER:
Fifteen years of cryopreser-
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- experience, conclusions
and outlook. In: Reep, B.M.
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Collings, Colorado, USA,
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Leuven: ISHS (2014) 249-263.
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cryopreservation to support
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Leuven: ISHS (2014) 289-296.

Theses

2014
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ration nach Kryokonservie-
rung in Abhangigkeit von
Explantatqualitat, Lagerdauer
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57 (+ 40 Anhang) pp.
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xaploid wheat revealed by
tiller removal. J. Exp. Bot. 66
(2015) 5945-5958.

PoursareBaNi, N., T. SEIDENSTICKER,
R. KoppPoLu, C. TRAUTEWIG,
P. Gawronskl,  F. Bini, G. Go-
VIND, T. RUTTEN, S. SAKUMA,
A. Tacirl, G.M.WoLpg, H.M.
Yousser, A.BattaL, S. Cian-
NAMEA, T. Fusca, T.NussBau-
MER, C.Pozzi, A.BORNER,
U. LunpavisT, T. KOMATSUDA,
S. SaLvi, R. Tuserosa, C. Uauy,
N. SreenivasuLu, L. Rossini &
T. ScHNURBUSCH:  The genetic
basis of composite spike form
in barley and Miracle-Wheat.
Genetics 201 (2015) 155-165.

Theses

2014

KoproLu, R.: Six-rowed spike 4
(Vrs4) regulates spike archi-
tecture and lateral spikelet
fertility in barley (Hordeum
vulgare L.). (PhD Thesis)
Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg, Institut far
Agrar- und Erndhrungswis-
senschaften der Naturwis-
senschaftlichen Fakultat I,
Halle/S. (2014) 150 pp.

2015

ALQuUDAH,A.M.: Developmen-
tal and genetic analysis of
pre-anthesis phases in barley
(Hordeum vulgare L.). (PhD
Thesis) Martin-Luther-Univer-
sitat Halle-Wittenberg, Institut
fr Agrar-und Erndhrungswis-
senschaften der Naturwissen-
schaftlichen Fakultat I, Hal-
le/S. (2015) 169 pp.

Research Group Dome-
stication Genetics

Peer Reviewed Papers

2015
Brown, R.H., J.SiNGH, S. SINGH,
L.S. DaHLEEN, P.G. LEmAux,

N. SteiN, M. MascHER & P. BRe-
aITzer: Behavior of a modified
Dissociation element in bar-
ley: a tool for genetic studies
and for breeding transgenic
barley. Mol. Breed. 35 (2015)
85.

CHaPMAN, J.A., M. MASCHER, A. Bu-
e, K.BaRRy, E. GEORGANAS,
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A. SessioN, V. STRNADOVA, J. JE-
NKINS, S. SEGHAL, L. OLIKER,
J. Scumutz, K.A. YeLick, U. Sc-

M. Hansson: Genetic linkage
facilitates cloning of Ert-m re-
gulating plant architecture in

SEILER, C., V.T. HARSHAVARDHAN, P.S.
Reooy, G. HeNnseL, J. KUMLEHN,
L. EscHen-LipPoLb, K. RAJESH,

leads to enhanced growth.
Front. Plant Sci. 6 (2015) 531.

HoLz, R.WaugH, J.A.PoOLAND, barley and identified a strong V. Korzun, U.Wosus, J. LEE, PoursaReBaNI, N., T. SEIDENSTICKER,
G.J. MueHLBAUER, N.STEN & candidate of Ant7 involved G. SELvARAJ & N. SREENIVASULU: R. KoppoLu, C. TRAUTEWIG,
D.S. RokHsar: A whole-ge- in anthocyanin biosynthesis. Abscisic acid flux alterations P. Gawronski,  F. BN, G. Go-

nome shotgun approach for
assembling and anchoring
the hexaploid bread wheat
genome. Genome Biol. 16

Plant Mol. Biol. 88 (2015)
609-626.

result in differential ABA sig- VIND, T. RUTTEN, S. SAKUMA,
nalling responses and impact A.TagiRl, G.M.WoLpg, H.M.
assimilation efficiency in bar- Yousser, A.BattaL, S. Cian-

Other Papers ley under terminal drought NAMEA,  T.Fusca, T.Nusssau-

(2015) 26. stress. Plant Physiol 164 MER, C.Pozzi, A.BORNER,

(2014) 1677-1696. U. LunpavisT, T. KOMATSUDA,

Cowwmseg, C., S. Beier, A. HimmEL- 2015 S. SaLvi, R. Tuserosa, C. Uauy,

BACH, T.ScHMUTZER, N. STEIN, ) N. SreenivasuLu, L. Rossini &

U.ScHoLz & M. MASCHER: Mascer, M.~ Genetische  Ver- 2015 T. ScHNuURBUSCH:  The genetic
ankerung und Anordnung

BARLEX - the barley draft basis of composite spike form

von Sequenzassemblies zur DixiT, S., A. Kumar BiswaL, A. MiN,

LERMONTOVA, |.,

POURKHEIRANDISH, M.,

ZAKHRABEKOVA, S.,

genome explorer. Mol. Plant 8
(2015) 964-966.

M. SANDMANN,
M. MascHer,  A.C. SchHmiT &
M.E. CHaBouTE:  Centromeric
chromatin and its dynamics in
plants. Plant J. 83 (2015) 4-17.

G. HENSEL,
B. Kiuian, N. SenTHIL, G. CHEN,
M. SAMERI, P. AZHAGUVEL, S. SA-
KUMA, S. DHANAGOND, R. SHAR-
MA, M. MascHER,  A. HIMMEL-
BACH, S. GOTTwALD, SubHA K.

NaR, A.TacIRl, F. YUKUHIRO,
Y. NAGAMURA, H. KANAMORI,
T. MATSUMOTO, G. WiLLcox,

CHRISTOPHER P. MiDDLETON, T. WI-
cKeR, A. WALTHER, R.WAuUGH,
GeorFrRey B. FINCHER, N. STEIN,
J. KumLEnN, K. Sato & T. Ko-
MATSUDA: Evolution of the grain
dispersal system in barley.
Cell 162 (2015) 527-539.

SPANNAGL, M., M. ALAux, M. LANGE,

D. BoLser, K. BADER, T. Le-
TELLIER, E. KiMMEL, R. FLORES,

C. POMMIER, A. KERHORNOU,
B. WALTS, T. NUSSBAUMER,
C. GRABMULLER, J. CHEN,
C. CoLMmseE, S. BEier, M. Ma-

SCHER, T.SCHMUTZER, D. AREND,
A. THAnkl, R. RaMmIREZ-Gonza-

LEZ, M. AYLING, S. AVYLING,
M. Caccamo, K.F.X. MAYER,
U. ScHoLz, D. STEINBACH,

H. QuesNeviLte &  P. KERSEY:
transPLANT resources for
Triticeae genomic data. Plant
Genome 9 (2015) 1-13.

WENDLER, N., M. MAscHER, A. Him-

MELBACH,  P. JoHnsToN, R.PI-
ckerING & N. STeiN: Bulbosum
to go: a toolbox to utilise Hor-
deum vulgare/ bulbosum in-
trogressions for breeding and
beyond. Mol. Plant 8 (2015)
1507-1519.

C. DOCKTER,
K. AHMANN, |. BRAUMANN,
S.P. GouaH, T. WeNDT, U. LunDQ-
visT, M. MascHer, N.STEIN &

Unterstitzung der genom-
basierten Pflanzenzichtung.
17. Kurt von RuUmker-Vortra-
ge. Vortr. Pflanzenziicht. 85
(2015) 63-67.

Research Group Abiotic
Stress Genomics

Peer Reviewed Papers

2014

HARsHAVARDHAN, V.T., L. VAN Son,
C. SeiLER,  A. JUNKER, K.
WEIGELT-FISCHER, C. KLukaAs,
T. ALTMANN, N. SREENIVASULU,
H. BAumtEN & M. KUHLMANN:
AtRD22 and AtUSPL1, mem-
bers of the plant-specific
BURP domain family invol-
ved in Arabidopsis thaliana
drought tolerance. PLoS One
9(2014) e110065.

Kavi KisHor, P.B. & N. SREENIVASU-
L: Is proline accumulation
per se correlated with stress
tolerance or is proline ho-
moeostasis a more critical
issue? Plant Cell Environ. 37
(2014) 300-311.

KUHLMANN, M., A. FinkE, M. Ma-
scHER & M.F. MeTte: DNA
methylation maintenance
consolidates  RNA-directed
DNA methylation and tran-
scriptional gene silencing
over generations in Arabidop-
sis thaliana. Plant J. 80 (2014)
269-281.

Repoy, P.S., P.B. Kavi KisHOR,
C. SEILER, M. KUHLMANN, L.
EscHeN-LIpPOLD, J. LEE,
M.K. Reppy & N. SREENIVASULU:
Unraveling regulation of the
small heat shock proteins by
the heat shock factor HvHs-
fB2c in barley: its implications
in drought stress response
and seed development. PLoS
One 9 (2014) e89125.

JAgADISH, K.S.V,,

Kavi KisHor, P.B.,

Maraues, A., T. RiBeIRO,

A. HENRY, R.H. Oane, M.L.
RAORANE, T. LONGKUMER,
I.M. PaBuavon,  S.K.  MuTTE,
A.R. VARDARAJAN, B. Miro,
G. GovinpaN,  B. ALBANO-EN-
RIQUEZ, M. PuerreLD, N. SREENI-
VASULU, |. SLAMET-LOEDIN,
K. SUNDARVELPANDIAN, Y.C. TsAl,
S. RAGHUVANSHI, Y.l. Hsing,
A. Kumar & A. KoHui: Action of
multiple intra-QTL genes con-
certed around a co-localized
transcription factor underpins
a large effect QTL. Sci Rep 5
(2015) 15188.

P. Kavi KiSHOR,
R. BaHugunA, N. von WIREN &
N. SReenvasuLu: Staying alive
or going to die during terminal
senescence - an enigma sur-
rounding yield stability. Front.
Plant Sci. 6 (2015) 1070.

P. Hima Kumari,
M.S. SuniTA & N. SREENIVASULU:
Role of proline in cell wall syn-
thesis and plant development
and its implications in plant
ontogeny. Front. Plant Sci. 6
(2015) 544.

P. NEu-
MANN, J. Macas, P. Novak,
V. SCHUBERT, M. PELLINO,
J. FucHs, W. Ma, M. KUHLMANN,
R. BRANDT, A.L.L. VANZELA,
T. Besepa, H. Simkova, A. Pe-
DROSA-HARAND &  A. Hougen:
Holocentromeres in  Rhyn-
chospora are associated
with genome-wide centrome-
re-specific repeat arrays in-
terspersed amongst euchro-
matin. Proc. Natl. Acad. Sci.
US.A. 112 (2015) 13633-
13638.

Mever, R.C., G. Honig, R. BRANDT,

F. Arana-CeBaLLos, C. NEe-
iTscH, G. REUTER, T. ALTMANN &
M. KuHLMANN: Overexpression
of Arabidopsis thaliana ERI,
the homolog of C. elegans En-
hancer of RNAinterference,

RAoRANE, M.L.,

Kavi KisHor, P.B.,

in barley and Miracle-Wheat.
Genetics 201 (2015) 155-165.

|.M. PABUAYON,
B. Miro, R. KaLLADAN, M. REe-
za-Hauirezal, R.H. OaNEg, A. Ku-
MAR, N. SREENIVASULU, A. HENRY
& A.KoHLi: Variation in pri-
mary metabolites in parental
and near-isogenic lines of the
QTL qDTY ,,: altered roots
and flag leaves but similar spi-
kelets of rice under drought.
Mol. Breed. 35 (2015) 138.

Articles in Compilations

2014

GiLs, M., N. SREeNIVASULU & A. GRA-

NER: Molecular breeding for
malting quality. In: SHEwRY,
P.R. & S. ULLricH (Eds.): Bar-
ley: chemistry and technolo-
gy, 2" ed. St. Paul, Minneso-
ta: AACC International Inc.
(2014) 293-310.

R. KALLA-
paN, P.S.Reooy, C.SeLer &
N. SREENIVASULU: Drought
stress tolerance mechanisms
in barley and its relevance to
cereals. In: KumLEHN, J. & N.
STeEIN (Eds.): Biotechnological
approaches to barley impro-
vement. (Series: Biotechno-
logy in agriculture and fore-
stry, Vol. 69) Berlin: Springer
(2014) 161-179.

Editorships

2015

KUHLMANN, M. (Ed.): Barlomics -

omic approaches in the bar-
ley field. Abstractbook of the
2" |PK Barlomics Summer
School 2015. (2015) 64 pp.

Theses

2014




ScHuLzg, C.:

KOoHLER, K.: Methylierungsanalyse

von ausgewahlten DNA-Berei-
chen zum Funktionsnachweis
von AtET2. (Bachelor Thesis)
Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg, Natur-
wissenschaftliche Fakultat |
Biowissenschaften,  Institut
fur Biologie, Halle/S. (2014)
44 pp.

Methylierungs-
analyse von  ausgewahl-
ten  DNA-Bereichen zum
Funktionsnachweis von
AtET1. (Bachelor Thesis)
Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg, Natur-
wissenschaftliche Fakultat |
Biowissenschaften,  Institut
fur Biologie, Halle/S. (2014)
37 pp.

Kolloquien,

Seminare/Collo-

quia and Seminars

Gatersleben Lectures

2014

10. Februar 2014

Prof. Toru Fujiwara, Tokyo
University, Boron in Arabi-
dopsis thaliana: sensing,
transport and regulation of
growth.

Gastgeber: Prof. Dr. Nicolaus
von Wirén

20. Méarz 2014

Prof. David Salt, University
Aberdeen, The Genetic
Architecture of Natural lon-
omic Variation in Arabidopsis
thaliana.

Gastgeber: Prof. Dr. Nicolaus
von Wirén

27.Méarz 2014

Prof. Dr. Dr. Andreas Hensel,
Prasident Bundesinstitut

fur Risikobewertung (BfR)
Berlin, Risk assessment and
risk communication - The
influence on individual risk
perception.

Gastgeber: Prof. Dr. Andreas
Graner

27. Mai 2014

Prof. Jonathan Wendel,
lowa State University, Jeans,
Genes and Genomes: the
Mysteries of Polyploidy in
Cotton.

Gastgeber: Lala Aliye-
va-Schnorr

17. Juni 2014
Dr. Glnter R. Fuhr, Professor
and Head of the Fraunhofer
Institute for Biomedical En-
gineering (IBMT), Qualified
Biobanking - Backbone of
the Future Medicine, Biology
and Biotechnology.
Gastgeber: Dr. Joachim
Keller

11. Juli 2014
Prof. emeritus Ingo Potrykus,
ETH Zdrich, The bottleneck
for GMOs is neither the sci-
ence, nor the opposition - it is
the regulation.
Gastgeber: Prof. Dr. Ingo
Schubert

2015

27. Februar 2015
Prof. Dr. Johannes Krause,
Max Planck Institute for the
Science of Human History,
Jena and Department of
Archeological Sciences, Uni-
versity of TUbingen, Germany
Ancient Pathogen Genom-
ics: What we learn from
historic Epidemics.Gastge-
ber: Dr. Nils Stein

27. April 2015
Prof. Dr. Markus Grebe,
Plant Physiology, Institute of
Biochemistry and Biology,
University of Potsdam, Pots-
dam-Golm, Germany
Cytoskeleton and Lipid-Do-
main Functions in Arabidop-
Sis Planar Polarity
Gastgeber: Prof. Dr. Nicolaus
von Wirén

Abteilungs-Se-
minare/Seminars
of the Departments

Vavilov-Seminare/
Vavilov Seminars

2014

20. Februar 2014
A. Prof. Dr. Johannes Novak,
Institute for Animal Nutrition
and Functional Plant Com-
pounds, University of Veteri-
nary Medicine, Wien, Austria:
The Origin of Marjoram.

12. Marz 2014

Dr. Erwann Arc, Institut

fur Botanik, Universitat
Innsbruck, Osterreich: A
combined proteomic and
metabolomic profiling of con-
trasted states of dormancy in
imbibed Arabidopsis seeds.

19. Mérz 2014

Alison A. Powell und Stan
Matthews, School of Biolog-
ical Sciences, University of
Aberdeen, Aberdeen, UK:
Interpretation of both estab-
lished and new methods of
seed quality assessment

in terms of ageing/repair
hypothesis.

3. April 2014

Prof. Dr. Wolfgang Link,
Breeding Resesrach in
Faba Bean, Division of Plant
Breeding, Georg-August
Universitat Gottingen: Winter
faba beans for Germany:
Creation and analysis of

the Gottingen GWAS-set of
inbred lines on drought and
frost tolerance.

7. Mai 2014

Prof. Dr. Reinhard Topfer, JKI,
Geilweilerhof, Siebeldingen:
Grapevine breeding in the
post-genome era.

28. Mai 2014

Dr. Anna Artemyeva, N.I.Vavi-
lov Institute of Plant Industry
(VIR), St.-Petersburg, Russia:
VIR vegetable collection:
From Vavilov till nowadays.

26. Juni 2014

Jerome D. Franckowiak,
Department of Agriculture,
Fisheries and Forestry,War-
wick, Queensland, Australia:
Breeding Barley for Durable
Resistance to Net Form of
Net Blotch.

9. Juli 2014

Dr. Charlotte Seal, Seed
Conservation Department,
Royal Botanic Gardens,

Kew, Wakehurst Place, West
Sussex,U.K.: Characterisation
of seeds for biochemical and
functional traits.

20. August 2014

Beat Boller, President
EUCARPIA, c/o Eidgenos-
sisches Departement fir
Wirtschaft, Bildung und For-
schung WBF Forschungsan-
stalt Agroscope, Zurich,
Schweiz: Griines Gold aus
grinen Wiesen.

9. November 2014

Dr. Wim Soppe, Department
of Plant Breeding and Ge-
netics, Max Planck Institute
for Plant Breeding Research,
KdIn: How do seeds wake up
at the right time?

2015

14. Januar 2015

Dr. Loic Rajjou, Jean-Pierre
Bourgin Institute,Versailles
Cedex, France: Survey

of seed quality using
high-throughput omic tech-
nologies.

28. Januar 2015

Prof. Gunter Backes, Univer-
sitat Kassel, FB11 - Okolo-
gische Agrarwissenschaften,
Witzenhausen: Plant Genetic
Resources - Their Importance
for Organic Agriculture and
Organic Plant Breeding.

4. Februar 2015

Dr. Elisabeth Esch, HILD
samen gmbh, Marbach:
Entwicklung leistungsfahiger
Sorten in der Gemusezlch-
tung.

18. Februar 2015

Prof. Olivier Leprince, Institut
de Recherche en Horticulture
& Semences, Université d’An-
gers, Agrocampus Ouest,
Angers, France: Deciphering
seed longevity in legumes.

11. Marz 2015

Henk W.M. Hilhorst, Wagenin-
gen University, Laboratory of
Plant Physiologie, Wagen-
ingen, The Netherlands:
Editor-in-Chief Seed Science
Research: Do seed dorman-
cy, desiccation tolerance and
longevity have a common
anestral origin?

22. April 2015

Dr. Steven Penfield, Depart-
ment of Crop Genetics, John
Innes Centre, Norwich, UK:
Parenting in plants: control
of seed behaviour by the
mother plant.

3. Juni 2015

Khouloud Kywan, IPK,

Ag DOK: Analyzing Gene
Centres with the Help of the
Checklist Method - the Case
of Syria.

9. Juli 2015

Dr. Xin Xia, National Gen-
ebank of China, Institute
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of Crop Science, Chinese
Academy of Agricultural Sci-
ences, Beijing, China: Plant
Germplasm Conservation in
China.

22. Juli 2015
Anja Krieger-Liszkay, CEA
Saclay, Gif-sur-Yvette, France:
Production of reactive
oxygen species in the chlo-
roplast.

30. September 2015

chen Saatgutvermehrung -
Bilder und Erfahrungen aus
Athiopien.

2015

6. Mai 2015
Prof. Dr. Ekkehard HOx-
termann, Berlin: Elisabeth
Schiemann und Hans
Stubbe in einem Historik-
er(innen)-Streit um die
Grindungsgeschichte des
Kaiser-Wilhelm-Instituts fur

Medical Sciences, Oxford
Brookes University, UK: SUN
protein networks at the plant
nuclear envelope.

12. Juni 2014

Dr. Michael Seidel, Tech-
nische Universitat Minchen:
Rapid and multiplex analysis
of bacteria, viruses, phar-
maceuticals or biotoxins by
means of chemilumines-
cence microarrays.

wheat using a unique field
phenotyping structure.

15. Dezember 2014

Prof. Maurine Neiman,
Department of Biology,
University of lowa: Sex in the
Wild (and especially in New
Zealand).

2015

8. Januar 2015

Dr. Johannes Buyel, Fraun-

e sl Kultupflanzenforschung. 26. Juni 2014 hofer-Institut flir Molekular-
ic Resource Center, Alnarp, Dr. Delphine Fleury, ACPFG oferr
Sweden: Nordic collaboration o i o g oo o) in Adelaide, Australien, gigg'?:lig‘iﬁ“{;?ﬁial
for conservation of genetic Genetics Seminars Abiotic Stress Tolerance in °gie, Aachen:
resources. Jan T. Svensson: Cereals at ACPFG. protein purification from
Collections at NordGen. Peer transgenic feedstock -
Berg: Projects on genomic 2014 19. September 2014 tobacco lleaf extract as a
selection. Prof. Paul H. Dear, MRC challenging example.
24. Januar 2014 Laboratory of Molcular

7. Oktober 2015 Dr. Rena Sanetomo, Max Biology, Cambridge, UK: 20. Januar 2015
Dr. S.K. Malik, Tissue Culture Planck Institute for Plant Single-molecule approaches Dr. Patrick Meirmans,
& Cryopreservation Unit, Breeding Research, Co- to genomics. Institute of Biodiversity
National Bureau of Plant logne: Ploidy manipulation and Ecosystem Dynamics,
Genetic Resources, New and its utilisation in potato. 30. September 2014 University of Amsterdam: The

Delhi, India: Plant Genetic
Resources Conservation

14. Februar 2014

Programmes in India: An
Overview.

Prof. Jiming Jiang, University
of Wisconsin-Madison, USA:

Dr. Tomokazu Kawashima,
Gregor Mendel Institute, Vi-
enna Austria: Not only F-actin
itself, but also its dynamic

remarkably limited explan-
atory power of molecular
ecology.

movement are essential 5. Februar 2015

19 Oktober 2015
Dr. Elena K. Khlestkina,
Institute of Cytology and Ge-
netics, Russian Academy of
Science, Novosibirsk, Russia:
Flavonoid biosynthesis regu-
latory network in Triticeae.

4. November 2015
Prof. Dr. Volker Mohler,
Bayerische Landesanstalt
fur Landwirtschaft (LfL),
Institut fur Pflanzenbau und
Pflanzenzlchtung Freis-
ing: Validation of genomic
signatures for quality traits in
common wheat.

11. November 2015
Prof. Dr. Rod Snowdon,
Justus-Liebig-Universitat,
Giessen: Genome and pop-
ulation structure in a recent
polyploid crop: Impact on
traits & breeding.

Vavilov-Vortragsaben-
de/Vavilov Lectures

2014

22. April 2014
Dr. Reinhard von Broock,
KWS Lochow GmbH, Bergen
& Dr. Ulrike Lohwasser, IPK
Gatersleben, Genbank: Von
der pflanzengenetischen
Ressource bis zur bauerli-

Centromere evolution: A
potato model.

25. April 2014

Matej Zabrady, Central Euro-
pean Institute of Technology,

Masaryk University, Brno,

Czech Republic: Recombi-
nant antibodies for in vivo

applications.

29. April 2014

Prof. Valerie Gaudin, Institute

Jean-Pierre Bourgin, Var-
sailles, France: Chromatin
dynamics and Polycomb
regulation in Arabidopsis.

29. April 2014
Prof. Paul Franz, Univer-
sity of Amsterdam, The
Netherlands: Organisation,
composition and dynamics
of chromocenters in Arabi-
dopsis thaliana.

14. Mai 2014
Dr. Thomas Henkel, Leib-
niz-Institut fir Photonische
Technologien Jena: Imple-
mentation of conventional
laboratory work flows in

Lab-on-a-Chip Systems - Con-

cepts, Implementation and
Application Examples.

22. Mai 2014
Dr. Katja Graumann, De-
partment of Biological and

for fertilization in flowering
plants.

7. Oktober 2014

Prof. Luca Comai, Plant
Biology and Genome Center,
UC Davis, USA: Mecha-
nisms and consequences

of CENH3-induced genome
elimination.

11. November 2014

Dr. Patrik Mraz, Herbari-

um PRC & Department of
Botany, Charles University

in Prague: Polyploidy,
hypridisation and apomixis in
the Pilosella alpicola group
(Asteraceae).

1. Dezember 2014

Dr. Dejan Dodig, Small
Grains Group, Genetics and
Plant Breeding Department,
Maize Research Institute,
Zemun Polje, Belgrade: Ge-
netic resources exploitation
and breeding at the Maize
Research Institute Zemun
Polje.

5. Dezember 2014

Dr. Mamrutha Madhusudhan,
Scientist (Plant Physiolo-

gy), Directorate of Wheat
Research, India: Understand-
ing heat stress tolerance in

Prof. Dr. Jiri Fajkus, Masaryk
University, Brno, Czech
Republic: Alternative plant
telomeres subtitle: Current
developments in a story
initiated in Gatersleben 20
years ago.

24. Februar 2015

Dr. lvan F. Acosta, Leiter

der Gruppe Regulation

of stamen maturation in
barley and Arabidopsis,
Max-Planck-Institut fir
Zichtungsforschung, Koln:
Jasmonate signaling in plant
reproductive development
and defense.

26. Februar 2015

Prof. Dr. Eva Stoger, Institut
fir Angewandte Genetik und
Zellbiologie, BOKU, Wien:
The dynamics of cereal
storage organelles and their
utilisation for recombinant
protein production.

16. Februar 2015

Dr. Paul D. Matthews (SS
Steiner, Inc.) und Alexander
Feiner (Simon H. Steiner,
Hopfen, GmbH): Next
Generation Sequencing and
Metabolite Profiling applied
to Hop Crop Improvement.

31. Mérz 2015

Carl-Otto Ottosen, Aarhus
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University, Department of
Food Science - Plant, Food
& Climate: From dynamic
climate management in
greenhouses to phenotyping.
How to use the responses of
the plants?

and

Eva Rosenqvist, Copenhagen
University, Institute of Plant
and Environmental Sciences
(Crop Science): Chlorophyll
fluorescence in stress physi-
ology and phenotyping.

5. Mai 2015

Prof. Dr. Mateus Mondin,
CYNGELA - Cytogenomics
and Epigenetics Laboratory,
Department of Genetics,
University of Sao Paulo,
Brazil: Contributions to the
understanding of the 45S
rDNA array behavior at chro-
mosomal level.

29. Mai 2015

Dr. Doug K. Allen, United
States Department of Agricul-
ture - Agriculture Research
Service, Donald Danforth
Plant Science Center, St.
Louis: Using isotopic labeling
and metabolic flux analysis to
analyze plant seed and leaf
metabolism.

8.Juli 2015

Dr. Stefan Heckmann, School
of Biosciences, University

of Birmingham, United
Kingdom: Meiosis in Arabi-
dopsis - exploring the link
between chromosome axis,
synaptonemal complex and
crossover formation.

9. Juli 2015

Prof. Dr. Roger Wise, US-
DA-ARS Department of Plant
Pathology & Microbiology,
lowa State University, Ames,
USA: Regulation of host

and pathogen gene sets in
barley-powdery mildew inter-
actions: Some new insights
and some new questions.

14. Juli 2015

Dr. Martina Dvorackova,
Masaryk-University, Brno, CZ:
Dynamics of ribosomal DNA
in A. thaliana chaperone
mutants.

24. September 2015

Dr. Katie Baker, The James
Hutton Institute, Invergowrie
Dundee, UK: Investigating
the barley epigenome for
histone modifications and
chromatin states.

134

5. Oktober 2015
Dr. Lu Ma, School of Biolog-
ical and Chemical Sciences,
Queen Mary University of
London, UK: An epigenetic
explanation for the evolution
of obese plant genomes.

28. Oktober 2015
Prof. Dr. Anne Britt, De-
partment Plant Biology,
University of California, Davis,
USA: Point mutations in a
centromeric histone induce
post-zygotic incompatibility
and uniparental inheritance.

6. November 2015
Dr. K. Sowjanya Sree,
Amity Institute of Biotech-
nology, Amity University
Uttar Pradesh, Noida, India:
Duckweed as crop plant for
the future: Basic and applied
research.

Zellbiologische Seminare/
Cell Biology Seminars

2014

7. April 2014
Dr. Stefan Martens, Centro
Ricerca e Innovazione, Italy:
Dihydrochalcone biosyn-
thesis: innovative target for
breeding in apple and pear.

30. April 2014
Dr. Shimpei Uraguchi, Univer-
sity of Bayreuth, Germany:
Rice breaks ground for
cadmium free cereals ~ from
lab to fields.

26. Mai 2014
Isidro Abreu Sanchez,
University of Bonn, Germany:
The old boron deficienca
phenotype seen through
the Biochemical/molecular
microscope.

26. Mai 2014
Dr. Monika Wimmer, Uni-
versitat of Bonn, Germany:
Can we use boronic acids
as a tool to investigate boron
funtions in intact plants?

5 Juni 2014
Dr. Keith Baronian, University
of Canterbury, New Zealand:
Use of Immobilized Recom-
binant Protein for Rapid
Electrochemical Detection of
Oestrogen.

27. Juni 2014
Prof. Dr. Andrea Bauer:
Hochschule fur Angewandte

Wissenschaften, Hamburg,
Germany: Sensory Evaluation
- A Valuable Tool for Develop-
ing Gluten-Free Foods.

11.Juli 2014

Dr. Junpei Takano, Research
Faculty of Agriculture, Sap-
poro, Japan: Polar localiza-
tion and boron-dependent
vacuolar trafficking of boric
acid/borate transporters in
Arabidopsis thaliana.

17. November 2014

26.

16.

Dr. Antje Feller, Department
of Quality and Nutrition, San
Michele all “Adige, Italy:
Ellagitannin Biosynthesis- A
Pathway to Health.

November 2014

Dr. Markus Teige, University
of Vienna, Department of
Molecular Systems Biology,
Faculty of Life Sciences,
Austria: Phosphorylation of
a bZIP transcription factor
triggers metabolic repro-
gramming in acclimation to
low energy stress.

Dezember 2014

Dr. Christopher Grefen, Uni-
versitat TUbingen, Germany:
Novel Gateway-based, dual
expression vectors - ‘2in1’ -
improve in planta protein-pro-
tein interaction and secretion
analysis.

2015

20.

18.

Februar 2015

Prof. Dr. John Morrissey,
University College Cork,

UK: Developing the yeast
Kluyveromyces marxianus for
cell factory applications.

Marz 2015

Prof. Stanislav Kopriva,
University of K&ln: Natural
variation in Nutrient content
in Arabidopsis and beyond.

8.Juni 2015

Prof. Javier Abadia, Zara-
goza, Spain: Flavins and
phenolics in roots of Strategy
| plants.

11. Juni 2015

Dr. Keith Baronian, University
of Canterbury, New Zealand:
Application of biosensors for
the detection of hormones

in enviromental samples and
Bacillus spore coat proteins
in food.

29. Juni 2015

Dr. Rubén Rellan Alvarez,
Langebio, Cinvestav, Irapua-
to, México: Multidimensional
mapping of root responses to
soil environmental cues.

13. Juli 2015

Prof. Helmut Sies, Heinrich
Heine Universtat Dusseldorf:
Metabolic H202 generation
- Role in redox signaling and
oxidative stress.

27.Juli 2015

Prof. Dr. Wolfgang Droge-La-
ser, Universitat Wurzburg:
Low energy signaling in
plants: the SnRK1-bZIP
connection.

4. September 2015

Prof. Hideki Takahashi,
Michigan State University,
USA: Regulation of sulfur
assimilation pathways - from
cells to whole plant systems.

7. September 2015

Dr. Kirstin Gutekunst, Chris-
tian-Albrechts-Universitat zu
Kiel: An overlooked glycolytic
route in cyanobacteria and
plants.

23. November 2015

Dr. Kirstin Gutekunst, Chris-
tian-Albrechts-Universitat zu
Kiel: Non-conventional yeasts
for production of biofuels and
chemicals.

23. November 2015

Justyna Ruchala, University
of Rzeszow, Poland: Meta-
bolic engineering of the ther-
motolerant yeast hansenula
polymorpha for construction
of the advanced ethanol
producer from xylose.

9. Dezember 2015

Susann Ménchgesang, In-
stitute of Plant Biochemistry
(IPB) In Halle (Saale): Natural
variation of root exudates in
Arabidopsis thaliana - linking
metabolomics and genomics.

10. Dezember 2015

Prof. Dr. Wolfgang Bilger,
Botanisches Institut, Chris-
tian-Albrechts-Universitat zu
Kiel: Photoprotective effects
of anthocyanins in leaves.

11. Dezember 2015

Dr. Ales Svatos (Max Planck
Institute for Chemical Ecolo-
gy, Jena: Mass spectrometric
imaging of plants, insects



and bacteria. Importance of
high resolution.

Waterman-Seminare/
Waterman Seminars

2014

6. Méarz 2014
Anetta Kuczynska and Han-
na Cwiek, Institute of Plant
Genetics, Polish Academy
of Sciences, Strzeszynska,
Poland: On Standardization
of Plant Phenotypic Data.

14. Méarz 2014
Christian Knupfer, Fried-
rich-Schiller-University Jena,
Institute for Informatics, Jena,
Germany: Structure, Be-
haviour, and Function of Dy-
namical Models in Systems
Biology - Formal Knowledge
Representation as a Basis for
Computer-Aided Modelling
and Simulation.

19. Marz 2014
Dr. Gunther Viereck, Leib-
niz-Institut fir Nutztierbiol-
ogie (FBN): Research Data
Management at the Leibniz
Institute for Farm Animal
Biology (FBN).

27. Marz 2014
Dr. Jorg Pilz, Leibniz-Zen-
trum fur Agrarlandschafts-
forschung (ZALF) e.V,,
Abteilung Landschaftsinfor-
mationssysteme: For-
schungsdatenmanagement
am Leibniz-Zentrum fr
Agrarlandschaftsforschung.

12. Dezember 2014
Dr. Dan MaclLean, The Sains-
bury Laboratory, Norwich,
United Kingdom: BIG Data in
small places.

Vortrage/Lectures

Eingeladene Vortrage auf
internationalen Tagun-
gen (Auswahl)/Invited
Lectures at International
Conferences (Selection)

2014

AuYEva, L. Sizing the genetic
and physical centromere of
barley chromosomes as a
prerequisite of understan-
ding genome evolution in the

genus Hordeum. - Plant and
Animal Genome XXII Confe-
rence, San Diego/USA, 11.-
15.01.2014.

ALTMANN, T.: Genetic and metabo-
lic marker-based prediction
of heterotic traits in Arabidop-
sis and maize. - Plant and
Animal Genome XXII Confe-
rence, San Diego/USA, 11.-
15.01.2014.

Autmann, T Plant  phenotyping
for elucidation of biomass
- and metabolite-heterosis
in Arabidopsis and mai-
ze. - 3" International Plant
Phenotyping Symposium
Phenotyping for Agriculture
Sustainability, Chennai/India,
17.-19.02.2014.

ALTMANN, T.: Molecular / genetic
analysis of biomass and
metabolite heterosis in Ara-
bidopsis and maize. - 27.
Tagung Molekularbiolgie der
Pflanzen, Dabringhausen,
25.-28.02.2014.

ALtmAanN, T.:  Set-up, use, and
upgrading of automated
plant phenotyping techno-
logy at the IPK. - Interna-
tional Plant Phenotyping
Symposium on the Institute
Days, Max-Planck-Institut flr
Molekulare Pflanzenphysio-
logie, Potsdam-Golm, 26.-
27.06.2014.

ALtmann, T.: Plant  phenotyping
for analysis of genetic varia-
tion and heterosis of growth
and metabolism. - Phytotron
Conference 2014 Analysis of
Plants in Controlled Environ-
ments, Helmholtz Zentrum
Minchen, Neuherberg, 29.-
31.10.2014.

ARenD, D., J.CHEN, D.ScHuLer, U.
ScHoLz & M.LANGE (vorgetra-
gen von Langg,M.): Data and
knowledge engineering in
plant genomics. - 3. Interna-
tional Workshop on Translati-
onal Bioinformatics and Medi-
cal Informatics, |zmir/Turkey,
21.-23.05.2014.

BANAEIMOGHADDAM,A.M.: Drive
and gene activity of a selfish
chromosome. - Plant and
Animal Genome XXII Confe-
rence, San Diego/USA, 11-
15.01.2014.

BANAEI MOGHADDAM,A.M..: Pseu-
dogene formation on the
B-chromosome of rye and
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their expression. - 3 Interna-
tional B-chromosome Confe-
rence, IPK, Gatersleben, 07.-
09.04.2014.

BORNER, A.,S.LANDJEVA,M.NEGEL,
M.A. RenmaN ARIF,M.ALLAM,M.
AcAckA, T.DoroszewskA,K.NEu-
MANN & U. LoHwASSER (vorge-
tragen von BORNER, A.): Plant
genetic resources for food
and agriculture (PGRFA) -
Maintenance and research.
- Scientific Conference Plant
Physiology and Genetics,
Achievements and  Chal-
lenges, Sofia/Bulgaria, 24.-
26.09.2014.

GRANER, A.: Integration of pheno-
mics and genomics: biomass
development in barley. - Plant
and Animal Genome XXII
Conference, San Diego/USA,
11.-15.01.2014.

GRANER, A.:  High density ge-
notyping and phenotyping
data: challenges of levera-
ging novel technologies for
the valorization of PGR. - 4"
International Workshop on
Next Generation Genomics
and Integrated Breeding for
Crop Improvement, ICRI-
SAT, Patancheru/India, 19.-
21.02.2014.

GRANER, A.: Innovations and chal-
lenges in crop genomics. -
EUCARPIA Cereals Section
- ITMI Joint Conference Ce-
reals for Food, Feed and Fuel
Challenge for Global Impro-
vement, Wernigerode, 29.06.-
04.07.2014.

GRANER, A.: Challenges and op-
portunities to leverage the
value chain of plant genetic
resources. - GPZ 2014: Ge-
netic Variation in Plant Bree-
ding, Kiel, 23.-25.09.2014.

GRUBER, B.: Root plasticity as a re-
sponse to the natural environ-
ment. - Annual Plant Biotech
Meeting 2014, Copenhagen/
Denmark, 29.-30.01.2014.

HaRrPKE, D.: Perspectives of
next-generation sequencing
(NGS) in phylogenetic and
phylogeographic studies. -
International Workshop on
Scientific and Technological
Cooperation in the Field of
Plant Diversity and Biotech-
nology Between Turkey and
Germany. PDPB-2014, Art-
vin/Turkey, 25.-28.09.2014.

HerrmANN, K.: Analysis of flowe-
ring time genes in wild Hor-
deum taxa to infer speciation
processes and promote un-
derstanding of gene function
in barley. - 2. International
Symposium on Genetic Varia-
tion of Flowering Time Genes
and Applications for Crop
Improvement, Bielefeld, 24.-
26.03.2014.

Housen, A.: Centromere structure
meets chromosome biology.
- Plant and Animal Genome
XXII Conference, San Diego/
USA, 11.-15.01.2014.

Hougen, A.: B-chromosome drive.
- 3" International B-chromo-
some Conference, IPK, Ga-
tersleben, 07.-09.04.2014.

Housen, A.: A so-called silent
chromosome speaks-up.
- Workshop Evolution of
non-recombining chromoso-
mes and genomes, Universi-
tat zu Lubeck, 15.06.2014.

Housen, A.: Centromere biology
meets plant breeding. - Con-
ference Plant Molecular Cyto-
genetics in Genomics and
Postgenomic Era, Katowice/
Poland, 23.-24.09.2014.

Housen, A.: Structure of holocen-
tric chromosomes. - Cype-
racea Workshop, University
Londrina/Brazil, 08.12.2014.

Junker, A High  throughput
plant phenotyping at IPK:
facilities and applications. -
COST FA1306 WorkGroupf
Meeting Phenotyping on a
whole-plant-level: from lab to

field, Larnaca/Cyprus, 13.-
14.11.2014.

KELLER, E.R.J.,M.GRUBE, M.-
R. HAJIREZAEI,M.MELZER,

H.P. Mock,H.ROLLETSCHEK, A.

SenuLA & K. SUBBARAYAN (vor-
getragen von KEeLLER, E.R.J.):
Experience in large-scale
cryopreservation and links
to applied research for safe
storage of plant germplasm. -
29" International Horticultural
Congress (IHC2014), Brisba-
ne/Australia, 17.-22.08.2014.

KNUPFFER, H. & S. WEISE (vorge-
tragen von KNUPFFER, H): The
European Search Portal for
Plant Genetic Resources
moved to IPK. - CropSustaln
Workshop SEEDNet the Way
Ahead, Ljubljana/Slovenia,

05.-06.11.2014.




KuHLMANN, M.:  Contribution  of
epigenetic gene regulation
to grain development. - Inter-
national Workshop on Grain
Quality: from Gene to Table,
Los Bafos, Laguna, IRRI/Phi-
lippines, 01.-03.12.2014.

KumLEHN, J.: Haploid and transfor-
mation technology in cereals.
- 17. Conference of the Geno-
me Research Working Group
Crop Genomics and Plant
Breeding, Max-Planck-Institut
far Pflanzenzichtungsfor-
schung, KélIn, 11.-13.02.2014.

KumLEHN, J.:  Site-directed geno-
me engineering in barley.
- 4" FAQO/IAEA Research
Coordination Meeting (RCM)
on Enhancing the Efficiency
of Mutagenesis through an
Integrated Biotechnology
Pipeline, IAEA Laboratories,
Seibersdorf/Austria, 07.-
11.04.2014.

KuMLEHN, J.: Efficient and herita-
ble genome engineering in
barley using customized TA-
LE-nucleases. - EUCARPIA
Cereals Section - ITMI Joint
Conference Cereals for Food,
Feed and Fuel Challenge for
Global Improvement, Werni-
gerode, 29.06.-04.07.2014.

KumLEHN, J.: Genome engineering
in barley using TALE nuclea-
ses. - 8" Symposium of the
Belgian Plant Biotechnology
Association New Breeding
Technologies, Brussels/Bel-
gium, 14.11.2014.

Kunze, G.: Biocatalytic potential
of yeasts. - 1 YEASTCELL
Summer School, University of
Milano-Bicocca, Milan/ltaly,
30.06.-04.07.2014.

Kunze, G.:  Licensing an ex-
pression technology. - 1%
YEASTCELL Summer School,
University  of  Milano-Bi-
cocca, Milan/ltaly, 30.06.-
04.07.2014.

Mock,H.P.: Evaluating the genetic
diversity of crop plants using
omics based approaches. -
Workshop Fa. Bruker on the
62" ASMS Conference on
Mass Spectrometry and Al-
lied Topics 2014, Baltimore/
United States, 15.-19.06.2014.

PHAN, H.T. & U. CoNRAD (vorgetra-
gen von PHaN,H. T.): Producti-
on of influenza hemagglutinin
in plants. - 15 Conference

of the International Society
for Plant Molecular Farming
(ISPMF), Berlin-Dahlem, 17.-
19.06.2014.

Reir,J.C.. Hybrid breeding in
wheat. - 4" International
Workshop on Next Generati-
on Genomics and Integrated
Breeding for Crop Impro-
vement, ICRISAT, Patanche-
ru/India, 19.-21.02.2014.

Reir,J.C.: Breaking the yield barri-
er in wheat. - GPZ 2014: Ge-
netic Variation in Plant Bree-
ding, Kiel, 23.-25.09.2014.

RoLLETsCHEK, H.: On the metabolic
architecture of the developing
oilseed rapeseed. - 2" In-
ternational Meeting on Plant
Primary Metabolism: Synthe-
sis, Storage and Degradation
Processes, Heidelberg, 07.-
09.05.2014.

ScHNURBUSCH, T.: Towards the mo-
lecular elucidation of row-ty-
pe genes six-rowed-spike2
(vrs2) and labile (lab). - 1%
International Workshop on
Barley Mutant Research, IPK,
Gatersleben, 27.-28.06.2014.

ScHNURBUSCH, T.: Genetic analysis
of pre-flowering development
in spring barley. - EUCARPIA
Cereals Section - ITMI Joint
Conference Cereals for Food,
Feed and Fuel Challenge for
Global Improvement, Werni-
gerode, 29.06.-04.07.2014.

ScHoLz, U.: OPTIMAS-DW: a com-
prehensive transcriptomics,
metabolomics, ionomics, pro-
teomics and phenomics data
resource for maize. - Plant
Gene Discovery & Omics
Technologies, Vienna/Aust-
ria, 17.-18.02.2014.

ScHoLz, U.: BAC network data-
base - a web-based tool for
the visualization of MTP and
BAC assemblies in barley. -
Mini-Symposium on Novel
Applications of Deep Sequen-
cing in Medicine, Genomics,
and Biodiversity Research,
Halle/S., 07.-08.10.2014.

ScHuBerT, |.: What to care when
interpreting genomic data
for karyotype evolution? - 3¢
International B-chromosome
Conference, IPK, Gatersle-
ben, 07.-09.04.2014.

ScHugerT, V.. The organization
of Arabidopsis interphase

nuclei. - SEB Annual Meeting
2014, Manchester/UK, 01.-
04.07.2014.

ScHwEIZER, P.: Broad-spectrum re-
sistance of barley to powdery
mildew - one trait, many ge-
nes. - 1" International Work-
shop on Barley Leaf Disea-
ses, Salsomaggiore Terme/
Italy, 03.-06.06.2014.

ScHweizer, P.: Cell wall related
pathogen defense in barley
- genes and phenotypes. -
5" International Conference
on Plant Cell Wall Biology
(PCWB2014), Palm Cove/
Australia, 27.-31.07.2014.

SHareeL,T.F.. A potential new
approach to seed production.
- Agricultural Biotechnolo-
gy International Conference
(ABIC 2014) on Global Lea-
dership in a Changing World,
Saskatoon, Saskatchewan/
Canada, 05.-08.10.2014.

SteN, N.: The map-based se-
quence of barley is coming
along. - Plant and Animal Ge-
nome XXII Conference, San
Diego/USA, 11.-15.01.2014.

STeEIN, N.: On the verge of full ac-
cessto Triticeae reference ge-
nomes - is there still a need of
models for cereal research?
- 2014 Monogram Network
Meeting, University of Rea-
ding, UK, 27.-28.03.2014.

STeIN, N.: Barley research reloa-
ded - new perspectives on
the basis of an improving re-
ference sequence of barley.
- Workshop on Structure and
Evolution of the Wheat Geno-
me in honor of Prof. Moshe
Feldman’'s 80" Birthday, Re-
hovot/Israel, 08.-10.04.2014.

SteIN, N.: Cloning of genes con-
ferring resistance to barley
yellow mosaic disease. -
RYM workshop, Sapporo/Ja-
pan, 12.05.2014.

SteN, N.: On the verge of full
access to Triticeae geno-
mes - still a need for models
in cereal research? - RYM
workshop, Sapporo/Japan,
12.05.2014.

SteN, N.: Next generation barley
genomics. - Plant Genome's
Day, CNRGV, Toulouse/Fran-
ce, 04.06.2014.

SteN, N.: Next generation barley
genomics. - 58" SIGA An-
nual Congress, Alghero, Sar-
dinia/Italy, 15.-18.09.2014.

STeIN, N.: Next generation barley
genomics. - Mini-Symposi-
um on Novel Applications of
Deep Sequencing in Medici-
ne, Genomics, and Biodiver-
sity Research, Halle/S., 07-
08.10.2014.

voN WireN, N.:  Modulation  of
root system architecture by
nutrient signals. - 7" Interna-
tional Symposium on Root
Development, Weimar, 15.-
19.09.2014.

voN WIReN, N.: Nitrogen efficiency
in rapeseed. - International
Workshop Genomic selecti-
on in rapeseed, NPZ, Hohen-
lieth, 19.11.2014.

Vu, G.T.H. & |. ScHUBERT (vorgetra-
gen von Vu, G.T.H.): Pathway
choice for DNA double-strand
break repair in barley. - Con-
ference Plant Genome Sta-
bility and Change, Asilomar
Conference Cente Pacific
Grove, California/USA, 17.-
20.07.2014.

Vu, GT.H. & |. ScHUBERT (vorge-
tragen von ScHuBeRT, |.): DNA
double-strand break repair -
linking the molecular with the
microscopic level. - CEITEC
Annual Conference Frontiers
in Material and Life Sciences,
Brno/Czech Republic, 21.-
24.10.2014.

WEIcHERT, N.,V.HAauPTMANN &  U.
CoNRAD (vorgetragen von WEI-
cHEeRT, N.): Spider silk proteins
from plants: multimerization
strategies and characterisa-
tion tools. - 1t Conference
of the International Society
for Plant Molecular Farming
(ISPMF), Berlin-Dahlem, 17.-
19.06.2014.

WEeisg, S.: EURISCO - present
and future. - Workshop of the
ECPGR Documentation and
Information Working Group
Tailoring the Documentation
of Plant Genetic Resources
in Europe to the Needs of the
User, Prague/Czech Repub-
lic, 20.-22.05.2014.

WEescHkg, W.:  Transgenic wheat
with increased grain yield and
accelerated plant develop-
ment. - International Associ-
ation for Plant Biotechnology



Congress 2014, Melbourne/
Australia, 10.-15.08.2014.

2015

ALTMANN, T.:  Plant phenotyping
for analysis of genetic varia-
tion and heterosis of growth
and metabolism. - 1% Ge-
neral Meeting of COST Ac-
tion FA1306 The Quest for
Tolerant Varieties - Pheno-
typing at Plant and Cellular
Level, IPK, Gatersleben, 22.-
24.06.2015.

ALTMANN, T.: Plant phenotyping for
analysis of genetic variation
and heterosis of growth and
metabolism. - 31% Internati-
onal EUCARPIA Symposium
Section Fodder Crops and
Amenity Grasses Breeding in
a world of scarcity, Workshop
2: Phenotyping, Ghent/Belgi-
um, 14.-16.09.2015.

BiscHorF, F.:  Characterization of
three new cutinases from the
yeast Arxula adeninivorans.
- ISSY32: Yeast Biodiversi-
ty and Biotechnology in the
Twenty-first Century, Perugia/
Italy, 13.-17.09.2015.

BorisJuk, L.: NMR imaging of li-
pidsin plants and seeds. - 11"
GERLI Lipidomics Meeting Li-
pids in Agronomy, Health and
Disease, Bischoffsheim/Fran-
ce, 25.-28.10.2015.

BoRNER, A.: Gene bank manage-
ment and seed materials
reproduction. - 6" Annual In-
ternational Arab Workshop on
Biotechnology Plant Genetic
Resources: Conservation,
Documentation and Better
Utilization, Cairo/Egypt, 24.-
25.08.2015.

Cao,H.X.,, GTH. VuW.Wang,
K.J. APPENROTH,J.MEssinG & |.
SCHUBERT (vorgetragen von
Cao, H.X.): A new resource for
cytogenetic studies in karyo-
type evolution of duckweeds.
- 3" International Conferen-
ce on Duckweed Research
and Applications, Graduate
School of Science, Kyoto
University, Kyoto/Japan, 03.-
06.07.2015.

Fuchs, J.. 25-fold genome size
difference in Genlisea - What
makes these genomes diffe-
rent? - V4 International Con-
ference Analytical Cytometry
VIIl, Olomouc/Czech Repub-
lic, 03.-06.10.2015.

GierL,R.F.H.: Screening a mutant
collection of transcription
factors for regulators of the
shoot ionome. - International
Workshop on Plant lonomics
and Nutrient Use Efficiency,

Nanjing  Agricultural  Uni-
versity, Nanjing/China, 12.-
14.05.2015.

GieHL,R.F.H.: Modulation of root
architectural traits by nutri-
ent signals: underground
opportunities for crop impro-
vement. - SUSTAIN: IUSS
Conference on the Internatio-
nal Year of Soils, Christian-Al-
brechts-Universitat zu Kiel,
23.-26.9.2015.

GRANER, A.:  Genetic dissection
of biomass development in
barley. - Plant and Animal Ge-
nome XXl Conference, San
Diego/USA, 10.-14.01.2015.

GRANER, A.: Trait discovery and
trait mapping in ex situ collec-
tions: challenges and oppor-
tunities. - 15t General Meeting
of COST Action FA1306 The
Quest for Tolerant Varieties -
Phenotyping at Plant and Cel-
lular Level, IPK, Gatersleben,
22.-24.06.2015.

GRANER, A.: Valorization of plant
genetic resources: legacy
and innovation. - Joint Con-
gress SIBV - SIGA Feeding
the planet: plant science and
breeding for the future of
agriculture, Milano/Italy, 08.-
11.09.2015.

HaJrezaELM.R.:  Impovement of
plant tolerance towards nu-
trient deficiency, abiotic and
biotic stress. - 11" Congress
of International Plant Molecu-
lar Biology (IPMB), Foz do Igu-
acu/Brazil, 25.-30.10.2015.

Housen, A.: Genomics - a tool
for the analysis of specialized
chromosomes. - International
Workshop Phyogeny meets
Genomics, CAS Schwerpunkt
Evolutionsbiologie, LMU MUn-
chen, 11.-12.05.2015.

Housen, A.: A point impairs cen-
tromeric CENH3 loading und
induces haploid plant. - Inter-
national meeting: Communi-
cation in Plants and their Re-
sponses to the Environment,
Martin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/S., 14.-
17.05.2015.
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Housen, A.: Centromere biology
meets plant breeding. - 4"
Reuniao Brasileira de Cito-
genetics, Atibaia/Brazil, 26.-
29.05.2015.

Hougen, A.: How to perform and
to apply chromatin immuno-
precipitation (ChIP) in cytoge-
netics. - 4" Reuniao Brasilei-
ra de Citogenetics, Atibaia/
Brazil, 26.-29.05.2015.

Housen, A.: Origin and regulati-
on of rye B chromosomes. -
EUCARPIA International Con-
ference on Rye Breeding and
Genetics, Wrozlaw/Poland,
24.-26.06.2015.

Hougen, A.:  Centromere dyna-
mics and plant breeding.
- International Conference
of Plant Chromosome En-
gineering and Functional Ge-
nomics in Breeding, Beijing/
China, 29.06.-01.07.2015.

Housen, A.: Structure and regu-
lation of holocentric chro-

mosomes. - International
Conference Chromosome
2015, Novosibirsk/Russia,

24.-28.08.2015.

Hougen, A.: Structure and dyna-
mics of holocentric chromo-
somes during meiosis. - SPP
1384 Meiosis-Meeting Me-
chanisms of Genome Haploi-
dization, Max-Planck-Institut
fir molekulare Zellbiologie
und Genetik, Dresden, 12-
13.10.2015.

JUNKER, A.: Plant Phenomics at
IPK: multi-sensor setups for
a comprehensive and integ-
rated analysis of plant pheno-
types. - 1t General Meeting
of COST Action FA1306 The
Quest for Tolerant Varieties -
Phenotyping at Plant and Cel-
lular Level, IPK, Gatersleben,
22.-24.06.2015.

KELLER, E.R.J. & A. SENULA (vor-
getragen von KeLLer, E.R.J.):
Further development of gene-
bank cryopreservation requi-
ring research activities. Some
examples of IPK Gatersleben.
- CRYO BIOTECH 2015: In-
ternational Conference on
Low Temperature Science
and Biotechnological Advan-
ces, New Delhi/India, 27-
30.04.2015.

KumLenn, J.: Neue Werkzeuge der
Pflanzenzichtung im Fokus:
Programmierbare Endonuk-

leasen. - Swiss Academy of
Sciences (SCNAT), Forum for
Genetic Research, Bern/Swit-
zerland, 27.01.2015.

KumLEHN, J.: Synthetic endonuc-
leases: novel tools for site-di-
rected genetic modification
of plants. - XXV International
EUCARPIA Symposium, Sec-
tion Ornamentals, Melle/Bel-
gium, 29.06.-02.07.2015.

KuMLEHN, J.:  Genome enginee-
ring - from site-directed mu-
tagenesis to precise genome
editing. - Ag-Bio Congress
on Plant Breeding, Amster-
dam/The Netherlands, 02.-
04.12.2015.

Kunze, G.: Metabolic engineering
of Arxula adeninivorans -
basis tool for the yeast with
biotechnological  potential.
- Second YEASTCELL Sum-
mer School, Frankfurt/Main,
23.-25.08.2015.

Kunze, G.: Arxula adeninivorans -
a suitable biocatalyst for new
biotechnological  products.
- I1SSY32: Yeast Biodiversi-
ty and Biotechnology in the
Twenty-first Century, Perugia/
Italy, 13.-17.09.2015.

LERMONTOVA, |.: The centromeric
histone H3 variant cenH3 -
from basic research to agri-
cultural application. - Plant
Genomics Congress, Lon-
don/UK, 11.-12.05.2015.

LoHwasseR, U. & A. BORNER (vorge-
tragen von LoHwAssER, U.): Me-
dicinal and aromatic plants in
genebank collections - main-
tenance and research. - 54"
Tutzing Symposium 2015
Sustainable Phyto Extracts -
Trends, Perspectives and Visi-
ons, Tutzing, 27.-30.09.2015.

MacLak, A.: Tannic acid degra-
dation in Arxula adeninivor-
ans - characterisation of the
degradation pathway and
biotechnological application
of the involved enzyme. - An-
nual Conference 2015 of the
Association for General and
Applied Microbiology, Mar-
burg, 01.-04.03.2015.

MaLAk, A.: Heterologous expres-
sion and characterisation of
genes involved in the tannic
acid degradation pathway
from Arxula adeninivorans in
Sacharomyces  cerevisiae.

- Second YEASTCELL Sum-




mer School, Frankfurt/Main,
23.-25.08.2015.

Mock,H.P.: Proteomics to evalua-
te genetic resources for
stress defense responses. -
Proteomic Forum 2015, Tech-
nische Universitat, Berlin, 22.-
25.03.2015.

Neumann, K.: Imaging  genetic
- image-based biomass as-
sessment in a spring barley
collection for genome-wide
associations. - PhenoDays
2015, Mlnchen, Freising, 28.-
30.10.2015.

Reir,J.C.: Hybrid breeding in
wheat. - Wheat Initiative Re-
search Committee Meeting,
Milan/Italy, 04.06.2015.

Reir, J.C: Hybrid breeding in whe-
at. - BreedWheat, Internatio-
nal Wheat Innovation Work-
shop, Clermont-Ferrand/
France, 16.-17.11.2015.

ScHNURBUSCH, T.: Genetic analysis
of pre-anthesis phase durati-
on in spring barley (Hordeum
vulgare L.). - Plant and Ani-
mal Genome XXIII Conferen-
ce, Triticeae 1 Workshop, San
Diego/USA, 10.-14.01.2015.

SCHNURBUSCH, T.: Adaptation
genetics in barley. - 17"
Australian Barley Technical
Symposium, Novotel Manly
Pacific, Manly, Sydney/Aust-
ralia, 14.09.2015.

SchHoLz, U.: How can a warehouse
manage your wheat-(data)?
- BreedWheat, International
Wheat Innovation Workshop,
Clermont-Ferrand/France,
16.-17.11.2015.

ScHweizer, P.. Second-generati-
on biotech approaches for
durable disease resistance
in cereals. - 14" Internatio-
nal Cereal Rust and Powdery
Mildew Conference 2015,
Helsinger/Denmark, 05.-
08.07.2015.

ScHweizeR, P.: Gene- and biotech-
nology-driven approaches to
durable pathogen resistance
in cereals. - XVII. Internati-
onal Plant Protection Con-
gress (IPPC) 2015, Berlin, 24.-
27.08.2015.

SHARrBeL, T.F.. Why sex and agri-
culture conflict: evolutionary
omics approaches to develo-
ping asexual (apomictic) seed

production. - Systems Bio-
logy Workshop, Melbourne/
Australia, 18.-27.05.2015.

ShaRrBeL,T.F.: Identifying apomixis
factors in naturally-occurring
asexual plant populations. -
61! Brazilian Congress of Ge-
netics, Aguas de Lindoia, Séo
Paulo/Brazil, 08.-11.09.2015.

SHareeL,T.F.. Identifying apomixis
factors in naturally-occurring
asexual plant populations.
- 11" Congress of Internati-
onal Plant Molecular Biology
(IPMB), Foz do Iguagu/Brazil,
25.-30.10.2015.

SteN, N.: Hordeum bulbosum -
genetic resources for barley
crop improvement revisited.
- Plant and Animal Genome
XXIIl Conference, San Diego/
USA, 10.-14.01.2015.

SteIN, N.: Next generation bar-
ley genomics. - 5" Interna-
tional Conference on Next
Generation Genomics and
Integrated Breeding  for
Crop Improvement (NGGIB-
Cl-2015), Hyderabad/India,
18.-20.02.2015.

STeIN, N.: The barley genome se-
quence: progress and impact
for research and crop impro-
vement. - 3@ Plant Genomics
Congress Europe, London/
UK, 11.-12.05.2015.

SteN, N.: New opportunities for
G2P analysis in barley facilita-
ted by a map-based genome
sequence. - 1%t Molecular
Plant International Symposi-
um From Model Species to
Crops, Shanghai/China, 05.-
08.08.2015.

SteiN, N.: New opportunities for
G2P analyses based on a
map-based draft reference
sequence of the barley geno-
me. - Agricultural Genomics
2015 - from Variation to Im-
proved Production, Shenz-
hen/China, 16.-18.11.2015.

voN WIReN, N.: Modulation of root
system architecture by nutri-
ent signals. - Ruperto-Carola
Symposium on Plant-Environ-
ment Interactions, Universitat
Heidelberg, 04.-06.05.2015.

voN WIReN, N.: lonomic and root
plasticity changes in respon-
se to nutrient signals. - 26"
International Conference on

Arabidopsis Research, Paris/
France, 05.-09.07.2015.

voN WIReN, N.:  Contribution  of
apoplastic and symplastic pa-
thways to radial nutrient trans-
port in roots. - 11" Congress
of International Plant Molecu-
lar Biology (IPMB), Foz do Igu-
acu/Brazil, 25.-30.10.2015.

Vu, G.T.H.,B.Reiss,K.WATANABE,G.
HenseL,J.KumLern, H.X. Cao &
|. ScHuBerT (vorgetragen von
ScHuBert, |.): Double-strand
break repair and gene targe-
ting in barley. - International
Conference of Plant Chro-
mosome Engineering and
Functional Genomics in Bree-
ding, Beijing/China, 29.06.-
01.07.2015.

Weitere Vortrage/
Other Lectures

2014

AcAckA, M.,M.NAGEeL,T.DoroszEw-
skA, F.R. Hay, R.S. Lewis & A.
BOrNER  (vorgetragen  von
Acacka, M.): Seed live span
in Nicotiana - genetic varia-
tion and molecular mapping.
- 10" Plant Science Student
Conference, IPK, Gatersle-
ben, 02.-05.06.2014.

ALIYEVA-SCHNOOR, L.:  Sizing the
genetic and physical centro-
mere of barley chromosomes.
- 10" Plant Science Student
Conference, IPK, Gatersle-
ben, 02.-05.06.2014.

ALaubaH,A.M.: Genetic analysis of
pre-anthesis phase duration
in spring barley. - 12" Annual
BarleyGenomeNet Meeting,
University of Modena and
Reggio Emilia, Reggio Emilia/
Italy, 10.-11.12.2014.

ALTMANN, T.. OPTIMAL - genetic
and biomarker-based pre-
dictive breeding of maize
cultivars. - PLANT 2030 Sta-
tus Seminar 2014, Potsdam,
31.03.-02.04.2014.

ALTvANN, T.: DPPN @ IPK Gaters-
leben. - PLANT 2030 Status
Seminar 2014, Potsdam,
31.03.-02.04.2014.

ALTMANN, T Innovation  Pflan-
zenzichtung - Leistungs-
vorhersage mittels tiefer ge-
netischer und biologischer
Markerinformationen. - 25.
Hulsenberger Gesprache, LU-
beck, 21.-23.05.2014.

ALTMANN, T.: DPPN @ IPK Gaters-
leben. - Helmholtz Zentrum
Minchen, Neuherberg, 09.-
10.07.2014.

ALtmanN, T.: Die Pflanzenkultur-
halle des IPK Gatersleben
- Konzept, Umsetzung, Aus-
blick. - IPK, Gatersleben,
12.09.2014.

ALTMmANN, T.: Genetic variation and
heterosis of plant growth and
metabolism. - IGDB - IPK joint
workshop, CAS, Beijing/Chi-
na, 20.-21.10.2014.

ALTMANN, T.: Genetic variation and
heterosis of plant growth and
metabolism. - IPK-CAU bilate-
ral workshop, CAU, Beijing/
China, 23.10.2014.

ARens, N. & H.-P. Mock (vorgetra-
gen von Arens, N.): Molecu-
lar response of sugar beet
to modified light conditions
within the frame of the pa-
thosystem Cercospora beti-
cola. - 1. Eduard Strasbur-
ger-Workshop der Deutschen
Botanischen Gesellschaft,
Nurnberg, 21.-23.09.2014.

BAumLEIN, H.:  Gentechnik  bei
Pflanzen - Chancen und Ri-
siken. - Universitat Leipzig,
31.03.2014.

BAumLein, H.: Agrogentechnik. -
Melanchthonianum, Halle/S.,
10.04.2014.

BerNHARDT, N.,X.Dong, E.-M. WiL-
LING,K.SCHNEEBERGER, B.KILIAN
& F.R. BLATTNER (vorgetragen
von BernHARDT, N.): Phyloge-
netic analysis of Hordeeae:
sequence capture of 400
single-copy genes and lllu-
mina sequencing. - BioDi-
vEvo2014: Joint Conference
of the Society of Biological
Systematics and the German
Botanical Society, Dresden,
24.-27.03.2014.

BiENERT,G.P..  Genotypic  diffe-
rences in boron efficiency
in Brassica napus and their
underlying molecular mecha-
nisms. - Plant Nutrition 2014
- From Basic Understanding
to Better Crops, International
Conference of the DGP, Hal-
le/S., 10.-12.09.2014.

BLatTner,F.R.: Hordeum - an
overview. - Max-Planck-Insti-
tut fur Pflanzenzichtungsfor-
schung, Kdln, 17.02.2014.



BLatTner,F.R.: Phylogeny of Tri-
ticum and Aegilops: NGS
of 250 captured nuclear
single-copy genes. - Institut-
stag, IPK, Gatersleben, 08.-
09.10.2014.

BorNER, A.: Pflanzengenetische
Ressourcen fur Ernahrung
und Landwirtschaft - Erhal-
tung und Forschung. - AGES
- Osterreichische Agentur fiir
Gesundheit und Erndhrungs-
sicherheit, Abteilung Pflanz-
engenetische  Ressourcen,
Linz/Osterreich, 29.01.2014.

BoRrNER, A.: Wie lassen sich die

pflanzengenetischen Res-
sourcen fir kinftige Ge-
nerationen erhalten? - Die

Genbank fur Kulturpflanzen
und verwandte Wildarten in

Gatersleben. - Museum fir
Naturkunde, Magdeburg,
20.03.2014.

BORNER, A.: Genbanken far

landwirtschaftliche und
gartnerische Kulturpflanzen
- Erhaltung und Nutzbar-
machung der Sammlungen.
- Abschlusstagung Gen-
bank WEL, Regensburg, 29.-
30.04.2014.

BORNER, A.: Plant genetics resour-
ces for food and agriculture
- maintenance and research.
- Mendel University, Brno/
Czech Republic, 26.05.2014.

BORNER, A., E.K. KHLESTKINA,M.
NaceL, M.A. ReHmAN ARIF,M.
ALLAM,M.AcAckA,T.DOROSZEWS-
KA,K.NEUMANN & U. LOHWASSER
(vorgetragen von BORNER, A.):
Plant genetic resources - the
basis for breeding and rese-
arch. - VI Congress of Vavilov
Society of Geneticists and
Breeders, Rostov/Russia, 15.-
20.06.2014.

Borner, A Conservation and
utilisation of plant genetic re-
sources for food and agricul-
ture (PGRFA) - The German
view. National Genebank. -
Beijing/China, 12.09.2014.

BoRrRNER, A, M.NAGEL,M.ALLAM,M.
AGACKA & U. LoHWASSER (vorge-
tragen von BorNER, A.): Seed
storage in ex situ genebanks
- inter- and intraspecific vari-
ation and genetic determina-
tion. - 11" Conference of the
International Society for Seed
Science (ISSS), Changsha/
China, 15.-19.09.2014.

BoRNER, A.: Seed storage in ex
situ Gene Bank - determi-
nants of longevity. - Institut-
stag, IPK, Gatersleben, 08.-
09.10.2014.

Borner, A.: The maintenance
and exploitation of plant ge-
netic resources for food and
agriculture. - University of
Life Sciences, Lublin/Poland,
13.10.2014.

BORNER, A.: Methoden zur Uber-
prifung der Keimfahigkeit
von Saatgut. - 2. Netzwerksit-
zung Terahertz Phase 2, DSV,
Asendorf, 23.10.2014.

BORNER, A.: Seed banking - state
of the art. - 65. Tagung der
Vereinigung der Pflanzen-
zlichter und Saatgutkaufleute
Osterreichs, Gumpenstein/
Osterreich, 24.-26.11.2014.

BORNER, A.: A short overview of
the genetic resources at the
IPK genebank and efforts to
use these resources. - GGG
Veranstaltung Nutzung gene-
tischer Ressourcen bei Wei-
zen fdr die Pflanzenzichtung,

Green Gate Gatersleben,
03.12.2014.

Brassac,J. & F.R. BLATTNER
(vorgetragen von BRassac,

J.): Supermatrix or coale-
scent-based phylogenies?
Analysis of next-generation
sequenced multilocus data in
Hordeum (Poaceae). - BioDi-
vEvo2014: Joint Conference
of the Society of Biological
Systematics and the German
Botanical Society, Dresden,
24.-27.03.2014.

CLEMENZ, C.,M.RIcHTER,M.MAN-
NEL,N.GAAFAR,R.RETHFELDT,F.
FLeiscHER,U.ScHmipT,U.LoHwAs-
ser,A.BorNER & C. VOLKMAR
(vorgetragen von CLEMENZ,
C.): Assoziationsstudie zur
Prifung von Winter- und Som-
merweizensortimenten  auf
Anfélligkeit gegentber Scha-
dinsekten. - 59. Deutsche
Pflanzenschutztagung, Frei-
burg, 23.-26.09.2014.

Coumseg, C.: BAC network data-
base - a web-based tool for
the visualisation of MTP and
BAC assemblies in barley. -
10" Plant Science Student
Conference, IPK, Gatersle-
ben, 02.-05.06.2014.

CoNRraD, U.: Nanobodies - isola-
tion, plant based expression,
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purification and functional
characterisation in vitro and
in vivo. - Institut fir Wasser-
chemie und Balneologie,
Technische Universitat Min-
chen, 19.05.2014.

Denmer,K.J.: Die GroB Lise-
witzer  Kartoffel-Sortimente
(GLKS) als Teilsammlung der
IPK-Genbank. - Vortrag vor
den deutschen Fachreferen-
ten fur Pflanzengesundheit,
GroB Lusewitz, 20.05.2014.

DenMER, K.J., K.FLATH,T.HAM-
MANN,J.KRUSE & A. SCHLICHTING

(vorgetragen von  DEHMER,
K.J.): Phenotyping for en-
hanced utilisation - IPK’s

potato genetic resources as
source for new and impro-
ved breeding traits. - 19"
Triennial Conference of the
EAPR, Brussels/Belgium, 06.-
11.07.2014.

DenMER,K.J.: Projektpartner
IPK - das Leibniz-Institut fur
Pflanzengenetik und Kultur-
pflanzenforschung. - Feldtag
des Okokartoffel-Projektes,
Schrobenhausen, 17.07.2014.

Diekvann, KL EWILLNER & KL
DenmMeEr  (vorgetragen  von
DiekmanN, K.): The Genebank
of the IPK Gatersleben and
its Satellite Collections North
in Mecklenburg Western Po-
merania - tasks and areas of
research; ideas of application
regarding low temperature
plasma technology. - INP
Greifswald, 25.02.2014.

DiexkmANN, K., K.LOSCHNER,M.
GRUBE,A.BRANDENBURG & K.J.
Denver  (vorgetragen  von
Diekmann, K.): Molecular in-
vestigations of IPK’s potato
collections at a large scale.
- 19" Triennial Conference of
the EAPR, Brussels/Belgium,
06.-11.07.2014.

DiekmANN, K., K.LoscHNER,M.GRUBE
& K.J. Denmer (vorgetragen
von DiekmanN, K.): Entwick-
lung von Phytophthora-resis-
tentem Kartoffelzuchtmaterial
fir den Okologischen Land-
bau. - GFP Jahrestagung,
Abteilung Kartoffeln, Bonn,
05.11.2014.

DoucHkov, D.,A.HiumeELBACH & P.
ScHwEIZER (vorgetragen von
ScHweizer, P.): Receptor-like
kinases affecting respon-
ses in barlery and wheat to
adapted and non-adapted

powdery mildew fungi. - XVI
International Congress on
Molecular Plant-Microbe In-
teractions, Rhodos/Greece,
06.-10.07.2014.

Fuchs, J.: Up and down in the ge-
nome (size) evolution of the
carnivorous genus Genlisea
- characterisation of two spe-
cies at both ends of the scale.
- University of Vienna, Vien-
na/Austria, 24.11.2014.

GRANER, A.: Moderne  Pflan-
zenzuchtung: Evolution im
Zeitraffer. - Tag der offe-
nen Tir, IPK, Gatersleben,
17.05.2014.

GRANER, A.:  Panel discussion
The Role of Plant Genetic
Resources for Food Security
and Sustainable Agriculture.
- The Global Diversity Trust,
Berlin, 11.06.2014.

GrRANER, A.: Das IPK an der
Schnittstelle zwischen Wis-
senschaft und Wirtschaft. -
Workshop zum Technologie-
transfer am IPK, Gatersleben,
27.08.2014.

GRANER, A.:  Current  develop-
ments in genome research
of barley and the genetic
dissection of malting quali-
ty. - 101. Oktobertagung der
VLB, Internationale Tagung
fUr die Brauwirtschaft, Berlin,
29.-30.09.2014.

GRANER, A.: The Federal ex situ
Genebank: a platform for con-
servation and knowledge-ba-
sed valorization of plant ge-
netic resources. - IGDB - IPK
joint workshop, CAS, Beijing/
China, 20.-21.10.2014.

GRANER, A.: The Federal ex situ
Genebank: a platform for
management and knowled-
ge-based valorization of plant
genetic resources. - IPK-CAU
bilateral workshop, CAU, Bei-
jing/China, 23.10.2014.

GRANER, A.: Managing and utili-
sing genetic diversity. - Mo-
lecular Breeding Workshop,
KWS, Einbeck, 25.11.2014.

GuRrusHIDZE, M.,G.HENSEL,S.HiE-
KEL,S.SCHEDEL,V.VALkov &  J.
KuMLEHN (vorgetragen von Gu-
RUSHIDZE, M.): Inheritance and
diversification of TALEN-in-
duced mutations in barley.
- International Conference

Plant Transformation Techno-




logies Ill, Vienna/Austria, 12.-
15.02.2014.

GurusHIDZE, M.,G.HENSEL,S. HIE-
KEL,S.SCHEDEL,V.VALKOV & J.
KuMmLEHN  (vorgetragen von
GurusHiDze, M.): Site-directed
mutagenesis in barley using
customized TALE-nucleases.
- 1% International Workshop
on Barley Mutant Rese-
arch, IPK, Gatersleben, 27.-
28.06.2014.

GuRrusHIDzE, M.,G.HENSEL,S.HiE-
KEL,S.SCHEDEL,V.VALKOV & J.
KUMLEHN  (vorgetragen von
Hense, G.):  True-breeding
targeted gene knock-out in
barley using designer TA-
LE-nuclease in haploid cells.
- International Association
for Plant Biotechnology Con-
gress 2014, Melbourne/Aust-
ralia, 10.-15.08.2014.

HaJirezAEL,M.R.: Improvement of
rooting ability of ornamental
plants by understanding the
underlying biological mecha-
nisms: Petunia as a model
system for biotechnological
applications. - Zentrum Holz-
wirtschaft, Universitat Ham-
burg, 16.10.2014.

HenseL, G.,S.SakuMa,M.POURKHEI-
RANDISH,N.STEIN, T. KOMATSUDA
& J. KumLEHN (vorgetragen
von Hense, G.): Restoration
of lateral spikelet fertility in
two-rowed barley by RNA-in-
terference of Vrs1. - Interna-
tional Association for Plant
Biotechnology Congress
2014, Melbourne/Australia,
10.-15.08.2014.

HenseL, G.: Genetic engineering
of cereals - basic methods
and new applications by de-
signer nuclease-mediated
gene targeting. - Department
of Molecular Biology, Palacky
University, Olomouc/Czech
Republic, 18.11.2014.

HimmELBACH, A.:  Status of the
map-based sequencing of
the barley genome. - Plant
and Animal Genome XXII
Conference, San Diego/USA,
11.-15.01.2014.

Hougen, A.: Biology and evolution
of B chromosomes. - Univer-
sity of Georgia, Georgia/USA,
04.09.2014.

Hougen, A.: Cytogenetics meets
plant breeding - generation

of a novel haploid inducer. -
Institutstag, IPK, Gatersleben,
08.-10.10.2014.

Hougen, A.: Centromere biology
meets plant breeding. - IGDB
-IPKjoint workshop, CAS, Bei-
jing/China, 20.-21.10.2014.

Housen, A.: Biology and evolution
of B chromosomes. - UC Da-
vis, Davis/USA, 29.10.2014.

Housen, A.: Centromere biology
meets plant breeding. - Uni-
versity Recife, Recife/Brazil,
26.11.2014.

IsHil, T.,M.GurusHIDZE,R.KARIMI
ASHTIYANI,S.SCHEDEL,S.HIE-
KeL,G.HENsSEL,M.NiesseN, K.
ScHmiDT,N.STEIN,A.HoUBEN &
J. KuMLEHN (vorgetragen von
GurusHiDzE, M.): HAPLOIDS
- novel haploid technology
resting upon uniparental ge-
nome elimination. - PLANT
2030 Status Seminar 2014,
Potsdam, 31.03.-02.04.2014.

IsHi, T. & A. HougeN (vorgetragen
von IsHil, T.): Uniparental chro-
mosome elimination. - Uni-
versity of Georgia, Georgia/
USA, 04.09.2014.

IsHi, T. & A. HougeN (vorgetragen
von IsHi, T.): How to get rid of
your partner? - UC Davis, Da-
vis/USA, 29.10.2014.

JosT, M.: Cloning of the homeotic
gene laxatum (lax.a) - pros-
pects from an improving bar-
ley genomics infrastructure. -
27. Tagung Molekularbiolgie
der Pflanzen, Dabringhausen,
25.-28.02.2014.

JosT, M.: Cloning of the homeotic
gene laxatum (lax.a) - pros-
pects from an improving bar-
ley genomics infrastructure. -
1st International Workshop on
Barley Mutant Research, IPK,
Gatersleben, 27.-28.06.2014.

JUNKER, A.,E.WILLNER, K.J. DEH-
MER,C.KLukas & T. ALTMANN
(vorgetragen von Junker, A.):
Hochdurchsatz-Pflanzen-
phanotypisierung am Leibniz
Institut fr Pflanzengenetik
und Kulturpflanzenforschung
(IPK) Gatersleben: Anwen-
dung fur die Analyse der
Biomasse-Entwicklung  von
Lolium perenne. - 55. Tagung
des DLG-Ausschusses Gré-
ser, Klee und Zwischenfriich-
te, Bonn, 03.-04.11.2014.

KeLLer,E.R.J.:  Cryopreservation
of potato, Allium and mint in
the Gatersleben Genebank,
state of the art, division of
crop biotechnics. - Catholic
University Leuven/Belgium,
30.06.2014.

KELLER,E.R.J.: The role of water in
cryopreservation - differenti-
al scanning calorimetry and
cryo-microscopy. - Institut-
stag, IPK, Gatersleben, 08.-
10.10.2014.

KELLER, E.R.J.,M.GRUBE & A. SENU-
LA (vorgetragen von KELLER,
E.R.J.): Kryokonservierung
von Pflanzen, ihre Anwen-
dung in der Bundeszentralen
Kulturpflanzenbank Gatersle-
ben. - Deutsche Kalte- und
Klimatagung Dusseldorf
(Deutscher Kalte- und KiIi-
matechnischer Verein DKV),
Dusseldorf, 19.-21.11.2014.

KHLESTKINA, E.K.,O.SHOEVA,A.
BorNER & E. GORDEEVA (vor-
getragen von KHLESTKINA, E
K.):  Purple-grained wheat:
genetic control, molecular
mechanisms and practical
value. - EUCARPIA Cereals
Section - ITMI Joint Confe-
rence Cereals for Food, Feed
and Fuel Challenge for Global
Improvement, Wernigerode,
29.06.-04.07.2014.

KITTLER, J.,U.KASTNER,H.KRUGER, A.
KRAHMER,C.BOTTCHER, E.PALA-
DEY,W.JUNGHANNS,U.LOHWASSER,
W.-D. BLUTHNER & F. MARTHE
(vorgetragen von  KITTLER,
J.): Strategien fur die Me-
lissezlichtung. - 7. Tagung
Arznei- und Gewdlrzpflanzen-
forschung, Vienna/Austria,
14.-17.09.2014.

KnuPFrer, H. & S. WEISE (vorge-
tragen von KNUPFFER, H.): EU-
RISCO, the European Search
Portal for Plant Genetic Re-
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(vorgetragen von KUHLMANN,
M.): Molecular mechanism of
spike fertility under drought in
barley. - 1ZN Workshop, Hal-
le/S., 17.01.2014.

KUHLMANN, M.: Tiller number in
barley is influenced by ABA.
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24.-26.09.2014.

Arabidopsis  thaliana
RNA-dependent RNA poly-
merase genes and their im-
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pools in Lolium perenne L. -
Institutstag, IPK, Gatersleben,
08.-10.10.2014.

Ly, S.: Utilization of genetic mar-

kers to facilitate biomass
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DenMER (vorgetragen von DEeh-
Mer, K. J.): Combining plant
genetic resources and mole-
cular marker techniques to
select potatoes with optimal-
ly utilizable biomass. - 19"
Triennial Conference of the
EAPR, Brussels/Belgium, 06.-
11.07.2014.

S. DHANAGOND,
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SANDMANN, M.): Arabidopsis
thaliana KNL2 is involved in
assembly of cenH3 at cen-
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20.-21.10.2014.

ScHolrz, U.: Computational geno-
mics in minor crops - genome
assembly and diversity stu-
dies in rye. - Institutstag, IPK,
Gatersleben, 08.-10.10.2014.
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gabase Triticeae genomes
and its promise to improved
crop research and plant bree-
ding. - Seminar, Institute of
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still a need for models in cere-
al research? - Seminar, NIAS,
Tsukuba/Japan, 08.05.2014.

SteiN, N.: Genetic and molecular
basis of bymovirus resistance
in barley. - Institutstag, IPK,
Gatersleben, 08.-09.10.2014.

STeIN, N.: Next generation barley
genomics. - Seminar, AS/
Norway, 15.10.2014.

SteN, N.: Next generation barley
genomics. - IGDB - IPK joint
workshop, CAS, Beijing/Chi-
na, 20.-21.10.2014.

STeIN, N.: Next generation barley
genomics. - IPK-CAU bilate-
ral workshop, CAU, Beijing/
China, 23.10.2014.

SteN, N.: Next generation barley
genomics: how access to
genome sequence boosts
crop research. - Seminar,
KAUST, Jeddah/Saudi Ara-
bia, 11.11.2014.

STeIN, N.: Next generation barley
genomics. - Seminar, Upp-
sala Biocenter, Uppsala/Swe-
den, 16.12.2014.

Tran, T.D., M. FoJdtova, H.X.Cnao,
P. Neumann, P. Novak, G. JovT-
cHev, J. Fuchs, G.T.H. Vu, J. Fa-
JKus, J.Macas & |. SCHUBERT
(vorgetragen von TraN, T.D.):
Telomeric sequence variati-
on in the carnivorous genus
Genlisea. - 10" Plant Science
Student Conference, IPK, Ga-
tersleben, 02.-05.06.2014.

Tran,V.G.: BWGS: a Breed Wheat
Genomic Selection pipeline.
- EUCARPIA Cereals Secti-
on - ITMI Joint Conference
Cereals for Food, Feed and
Fuel Challenge for Global
Improvement, Wernigerode,
29.06.-04.07.2014.

VENKATASUBBU, T., G. Govinb,
T. RutTen, G. HenseL, J. Kuw-
LEHN, L. EscHeN-LipPOLD, J. LEE,
M. KUHLMANN & N. SREENIVASULU
(vorgetragen von  VENKATA-
sussu, T.): Role of Vrs7 and
Hox2 in barley spikelet de-
velopment; new findings and
insights. - 10" Plant Science
Student Conference, IPK, Ga-
tersleben, 02.-05.06.2014.

VeEnkATAsuBBy, T.:  Exploring the
molecular mechanism under-
lying spike fertility in barley.
- 4. Annual Meeting IZN, Hal-
le/S., 17.07.2014.

voN WIReN, N.: Modulation of root
system architecture by nutri-
ent signals. - Heinrich-Hei-




ne-Universitat Disseldorf,
13.01.2014.
voN WIreN, N Pflanzliche An-

passungsstrategien an Prob-
lemstandorte. - Lion‘s Club,
Quedlinburg, 27.02.2014.

voN WIReN, N.: Modulation of root
system architecture by nutri-
ent signals. - Ludwig-Maxi-
milians-Universitat Minchen,
03.04.2014.

voN WIReN, N.: Modulation of root
system architecture by nutri-
ent signals. - Freie Universitat
Berlin, 22.08.2014.

voN WIReN, N.: Modulation of root
system architecture by nutri-
ent signals. - IGDB - IPK joint
workshop, CAS, Beijing/Chi-
na, 20.-21.10.2014.

voN WIReN, N.: Modulation of root
system architecture by nutri-
ent signals. - IPK-CAU bilate-
ral workshop, CAU, Beijing/
China, 23.10.2014.

voN WIReN, N.:  Modulation  of
root system architecture by
nutrient signals. - Georg-Au-
gust-Universitat, Gottingen,
11.12.2014.

Vu, GT.H. & |. ScHuBerT (vorge-
tragen von ScHUBERT, |.): DNA
double-strand break repair
primarily involves the sister
chromatid in barley. - Confe-
rence Plant Molecular Cyto-
genetics in Genomics and
Postgenomic Era, Katowice/
Poland, 23.-24.09.2014.

Wang, R., A. MaTros, A. BORNER &
H.-P. Mock (vorgetragen von
Wang, R.): Phytochemical cha-
racterisation of cereals accu-
mulating anthocyanins with
potential health beneficial
effects. - 1. Eduard Strasbur-
ger-Workshop der Deutschen
Botanischen Gesellschaft,
Nurnberg, 21.-23.09.2014.

WENDLER, N., M. MascHER, C. NOH,
A. HIMMELBACH, U. ScHoLz,
B. Ruce-WeHLING & N. STEIN
(vorgetragen von WENDLER,
N.): Ways to unlock barley’s
secondary gene pool for
breeding by next-generati-
on-sequencing. - Plant and
Animal Genome XXII Confe-
rence, San Diego/USA, 11.-
15.01.2014.

WENDLER, N., M. MascHER, C. NOH,
A. HIMMELBACH,

U. ScHoLz,

B. Ruce-WeHLing & N. STEN
(vorgetragen von WENDLER,
N.): Ways to unlock barley’s
secondary gene pool for
breeding by next-generati-
on-sequencing. - 10" Plant
Science Student Conferen-
ce, IPK, Gatersleben, 02.-
05.06.2014.

WENDLER, N., M. MascHER, C. N6H,
A. HIMMELBACH, U. ScHoLz,
B. Ruce-WeHLinG & N. STEN
(vorgetragen von WENDLER,
N.): Ways to unlock barley’s
secondary gene pool for
breeding by next-generati-
on-sequencing. - Joint PGR
Secure and EUCARPIA In-
ternational Conference En-
hanced Genepool Utilization
- Capturing wild relative and
landrace diversity for crop im-
provement, Cambridge/UK,
16.-20.06.2014.

WENDLER, N., M. MAscHER, C. N6oH,
A. HimmveLBacH, U. ScHoLz, B.
RuGe-WEHLING & N. STEIN (vor-
getragen von WEenNDLER, N.):
Ways to unlock barley’s se-
condary gene pool for bree-
ding by next-generation-se-
quencing. - Lab meeting, The
Sainsbury Laboratory, Nor-
wich/UK, 23.06.2014.

WENDLER, N., C. N6H, B. Ruce-WEH-
NG & N. SteIN (vorgetragen
von WEenbLER, N.): TRANS-
BULB: Genomics-based
approaches to utilise the se-
condary gene pool of barley
for sustainable breeding. -
KWS Cereals IT meeting, Ein-
beck, 05.12.2014.

WEscHke, W.: Intrinsic regulators
controlling root architecture
in seedlings of high vyield
transgenic winter wheat lines.
- DFG Round Table Genetic
and environmental control of
root system structure and fun-
ction, Bonn, 05.-06.05.2014.

WEscHke, W.: Barley glumes: a
transitory buffer of N resour-
ces for endosperm filling. -
Plant Nutrition 2014 - From
Basic Understanding to Bet-
ter Crops, International Con-
ference of the DGP, Halle/S.,
10.-12.09.2014.

WEescHke, W.: Control of grain size
and composition in barley
and wheat. - IGDB - IPK joint
workshop, CAS, Beijing/Chi-
na, 20.-21.10.2014.

WILLNER, E.: Die IPK Genbank, OI-
und Futterpflanzensortiment
in Malchow. - Hochschule
Wismar, 18.06.2014.

ZANKE, C., J. LiNg, J. PLIESKE,
S. KoLLERs, E. EBMEYER, V. Kor-
ZzUN, O. ARGILLIER, G. STIEWE,
M. Hinze, MW. GanAL & M. S.
RODER (vorgetragen von Zan-
ke, C.): Genetic architecture
of heading date in European
winter wheat. - International
Conference Translational Ce-
real Genomics 2014, Vienna/
Austria, 09.-12.02.2014.
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ALLam, M., M. NAGeL, R. SNowDON,
W. FrieDT, A. MAURER, K. Pi-
LEN, V.MiroitA,  J.C.RerF &
A. BORNER (vorgetragen von
ALLam, M.): Genetic studies in
oilseed rape (Brassica napus)
revealed QTL for seed longe-
vity related to seed weight, oil
content and nutrition accumu-
lation in seeds. - Seed Lon-
gevity Workshop 2015 of the
International Society for Seed
Science (ISSS), Wernigerode,
05.-08.07.2015.

ALLam, M., M. NAGEL, R. SNowDON,
W. FrieDT, A. MAURER, K. Pi-
LEN, V. MirDiTA, J.C. ReF & A.
BORNER (vorgetragen von AL
AM, M.): Linkage and associ-
ation studies in oilseed rape
(Brassica napus) displayed
common QTL for seed dete-
rioration and longevity. - 6"
Annual International Arab
Workshop on Biotechnology
Plant Genetic Resources:
Conservation, Documenta-
tion and Better Utilization,
Cairo/Egypt, 24.-25.08.2015.

ALLam, M., M. NAGEL, R. SNowDON,
W. Friept, A. MAUReR, K. PILLEN
& A. BORNER (vorgetragen von
ALLam, M.): Linkage and asso-
ciation studies in oilseed rape
(Brassica napus) displayed
common QTL for seed dete-
rioration and longevity. - 3¢
Symposium on Plant Biotech-
nology Applications, Natio-
nal Research Center, Cairo/
Egypt, 20.-21.12.2015.

ALtmanN, T.: DPPN exhibits - al-
ready developed and usable
facilities and instruments.
- PLANT 2030 Status Se-
minar 2015, Potsdam, 04.-
06.03.2015.

ALTMANN, T.: OPTIMAL - genetic
and biomarker-based predic-

tive breeding of maize culti-
vars. - PLANT 2030 Status
Seminar 2015, Potsdam, 04.-
06.03.2015.

ALtmanN, T.: Das  Leibniz-Institut
fur Pflanzengenetik und Kul-
turpflanzenforschung  (IPK)
Gatersleben. - Sommer-
tagung der GFP-Abteilung
Ol- und EiweiBpflanzen, IPK,
Gatersleben, 27.-28.05.2015.

ALTMANN, T Interview on  plant
genetic resources and
approaches and facilities for
plant phenotyping and phe-
notyping at IPK. - MDR-Info
(vor Ort), IPK, Gatersleben,
04.08.2015.

ALTMANN, T.: Nutzung von Pflan-
zenphanotypisierungsplatt-
formen und -verfahren fiir die
Biodkonomieforschung @ IPK
Gatersleben. - GFPi Partne-
ring Day, Berlin, 08.09.2015.

ALtmann, T.: Plant  performance
monitoring and QTL mapping
using automated phenoty-
ping approaches. - Institut-
stag, IPK, Gatersleben, 14.-
15.10.2015.

ARens, N., A. BackHAus, U. SEIFFERT
& H. P. Mock (VORGETRAGEN VON
ARens, N.): Metabolite profiling
and hyperspectral imaging of
sugar beet genotypes res-
ponding to fungal pathogen
Cercospora beticola. - XVIII.
International Plant Protection
Congress (IPPC) 2015, Berlin,
24.-27.08.2015.

BaJgerski, F.,  A.SenuLa, E.R.J.
KeLLer & J. OVERMANN (VOR-
GETRAGEN VON Bauerski, F.):
Novel insights into cellular
processes affecting the cryo-
preservation of bacterial and
eucaryotic cells. - CRYO
2015: 52" Annual Meeting of
the Society for Cryobiology,
Ostrava/Czech Republic, 26.-
29.07.2015.

BAumLein, H.: Novel epigenetic
regulators of reproductive
processes. - Institutstag, IPK,
Gatersleben, 14.-15.10.2015.

BienerT,G.P..  Aquaporins - a
never ending story of new
isoforms and surprising regu-
lations and functions. - Kollo-
quium im Rahmen von SFB
974, Heinrich-Heine-Universi-
tat, Dusseldorf, 03.02.2015.



BieNerT,G.P.. Mechanisms regu-
lating the boron nutritional
status in rapeseed and their
implications for the develop-
ment of boron-efficient ge-
notypes. - Institutstag, IPK,
Gatersleben, 14.-15.10.2015.

BiEnerT,G.P.. Aquaporins - a
never ending story of new
isoforms and surprising re-
gulations and functions. Ex-
amples from the cell to the
field. - Biophysikalisches
Kolloguium, Johannes-Kep-
ler-Universitat, Linz/Austria,
24.11.2015.

BorisJuk, L.: NMR for in vivo
screening of major seed
traits. - PepsiCo Global R&D,
LTR - Crop Science, Kolloqui-
um, New York, 30.01.2015.

Borisuuk, L.: Plant imaging with
invisible rays. - Kollogquium,
BayerCropScience  Center,
Ghent/Belgium, 09.03.2015.

BorisJuk, L.: Surveying the living
seed by magnetic resonance
imaging. - Institutstag, IPK,
Gatersleben, 14.-15.10.2015.

BorNER, A.: Erhaltung pflanzen-
genetischer Ressourcen fir
kiinftige Generationen - Die
Samenbank fir Kulturpflan-
zen und verwandte Wildarten
in Gatersleben. - Landes-
anstalt flr Landwirtschaft,
Forsten und Gartenbau, Prif-
und Anerkennungsstelle fiur
Saat- und Pflanzgut, Halle/S.,
15.01.2015.

BORNER, A.: Genbanken - Grund-
lage  kinftiger  Pflanzen-
zlichtung. - Saatbautagung
2015, Bernburg-Strenzfeld,
10.03.2015.

Borner, A.: Plant Genetic Re-
sources for Food and Ag-
riculture (PGRFA) - main-
tenance and research.
- Universitat Innsbruck, Ins-
titut fur Botanik, Innsbruck/
Osterreich, 15.05.2015.

Borner, AW.,, A J, C.N.Law,
J. PLASCHKE, V. KORZUN,
E.K. KHLESTKINA, T.A. PSHENICH-
NIkovA, S. CHEBOTAR, S. LAND-
JEVA, B. KosiLJski, E. PesTso-
vA,  S.V.Osipova, A.F. BALINT,
A. Giura, K. KowaLczyk, M.
Acacka-MotrbocH, M.R. SiMoN,
AM. Castro, Y. CHESNOKOV,
N. TIKHENKO, M.A. REHMAN
ARrIF, M. NAGEL, K. NEUMANN, F.
ARANA-CEBALLOS, U. LOHWASSER

& M.S. Roper (vorgetragen
von BORNER, A.): EWAC - the
past 25 years (1991-2015). -
EWAC-EUCARPIA  Cereals
Section International Con-
ference, Lublin/Poland, 24.-
29.05.2015.

BORNER, A.: Plant genetic resour-
ces for food and agriculture
- maintenance and utilisation
for genetic studies. - Institute
of Plant Genetics, Polish Aca-
demy of Sciences, Poznan/
Poland, 01.06.2015.

BORrNER, A., M. NaceL, M.A. REH-
MAN ARIF, M. ALLam, U. LoHwas-
SER, M. AGACKA-MOLDOCH,
T. Doroszewska & E. KHLESTKI-
NA (vorgetragen von BORNER,
A.): Plant genetic resources
- the prerequisite for future
genetic studies and plant
breeding. - 3™ International
Conference Plant Genetics,
Genomics, Bioinformatics
and Biotechnology (PlantGen
2015), Novosibirsk/Russia,
17.-21.06.2015.

BORNER, A.: Genbanken - Grund-
stock zur Zichtung von Sor-
ten fur veranderte Boden-und
Klimabedingungen. - 127.
VDLUFA-Kongress, Gottin-
gen, 15.-18.09.2015.

BotHg, A.: Phanotypsierung ge-
netischer Diversitat im Lolium
perenne-Sammlungsmaterial
der IPK-Genbank. - Sommer-
tagung der GFP-Abteilung
Futterpflanzen, Meschede,
05.05.2015.

BotHg, A.: Phenotyping genetic
diversity of perennial rye-
grass ecotypes (Lolium pe-
renne L.). - 31% International
EUCARPIA Symposium Secti-
on Fodder Crops and Ameni-
ty Grasses Breeding in a wor-
Id of scarcity, Ghent/Belgium,
13.-17.05.2015.

CHAPMAN, J., M. MascHER, A. Bu-
Luc, K.W. BARRY, E. GEORGANAS,
A. SEssION, V. STRNADOVA, J. JE-
NKINS,  S.K. SEHGAL, L. OLIKER,
J. Schmutz, K. Yeuck, U. Sc-
HOLZ, R. WaugH, J. PoLAND,
G.J. MUEHLBAUER, N.STEIN &
D.S. RokHsAr (vorgetragen
von MascHEeR, M.): A whole-ge-
nome shotgun approach for
assembling and anchoring
the hexaploid bread wheat ge-
nome. - Plant and Animal Ge-
nome XXIII Conference, San
Diego/USA, 10.-14.01.2015.
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CoNraD, U.:  Biochemical, me-
chanical and immunological
characterisation of spider
silk proteins from plants.
- Seminar, Institute of Bio-
technology, Hanoi/Vietnam,
13.04.2015.

ConRraD, U.:  Multimerisation  of
proteins: versatile tools for
the design of vaccines, the-
rapeutic antibodies and silks
produced in plants. - Institut-
stag, IPK, Gatersleben, 14.-
15.10.2015.

Denmer,K.J.: (Sorten-)Vielfalt am
Beispiel der Kartoffel - mo-
derne Landwirtschaft kommt
nicht ohne genetische Res-
sourcen aus. - Fachtagung
Alte Sorten fur Junges Gemu-
se - Erhaltung der Sortenviel-
falt von Obst und Gemise,
Blunk, 24.03.2015.

Denmer,K.J.: Die GroB Lise-
witzer  Kartoffel-Sortimente
(GLKS) als Teilsammlung der
IPK-Genbank. - Norika/Bio-
land-Erzeugerring Bayern,
GroB Lusewitz, 26.06.2015.

Dienn, T.A., B. Pommerrenic & G.
P. BIENERT (vorgetragen von
Dienn, T.A.): New insights
into the boron homeostasis
of Brassica crops. - 11"
Plant Science Student Con-
ference 2015, IPB, Halle, 02.-
05.06.2015.

Dienn, T.A., B. Pommerrenic & G.
P. BIENERT (vorgetragen von
Dienn, T.A.): Neue Einblicke
in die Aufnahme und Vertei-
lung von Bor in Raps. - DGP
Tagung 2015 Boden, Nahr-
stoffe, Wasser - Forschung
fur die nachhaltige und effi-
ziente Nutzung von Ressour-
cen (Deutsche Gesellschaft
fur Pflanzenernéhrung), Ge-
org-August-Universitat, Got-
tingen, 17.-18.09.2015.

Do, S.: Accumulation  of the
coumarin  scopolin  under
abiotic stress conditions is
mediated by the Arabidopsis
thaliana THO complex. - 28.
Tagung Molekularbiologie
der Pflanzen, Dabringhausen,
24.-27.02.2015.

FritscH, R.: Useful plants in the
Panj valley and neighboring
areas reported in some lite-
rature. - Workshop Evalua-
tion of Natural Resources in
Afghanistan, Rauischholz-

hausen/Marburg, 29.11.-

05.12.2015.

Fuchs, J.: Genome (size) diversity
in the carnivorous plant ge-
nus Genlisea. - Seminar, Fe-
deral University of Pernambu-
co, Recife/Brazil, 04.12.2015.

GRANER, A.: Ex situ conservation
of plant genetic resources. -
Seminarvortrag (Masterpro-
gramm: Sustainable Internati-
onal Agriculture), Universitat
Kassel, Fachbereich Okolo-
gische Agrarwissenschaften,
Kassel, 12.02.2015.

GRANER, A.: InnoGrain-Malt - de-
veloping drought sustainab-
le genotypes with improved
seed yield and quality suitab-
le for malting. - PLANT 2030
Status Seminar 2015, Pots-
dam, 04.-06.03.2015.

GRANER, A.: Genbanken - ihre
Rolle bei der Erhaltung und
Nutzung der genetischen
Diversitat von Nutzpflanzen.
- Tauchgange in die Wissen-
schaft, Wissenschaftskolleg
far Journalisten, IPK, Gaters-
leben, 24.04.2015.

GRANER, A.: Vorstellung der bun-
deszentralen exsitu-Gen-
bank. - Tagung GPZ-AG
GemUse/GFP Abteilung Ge-
muse, Heil- und Gewdlrzpflan-
zen, IPK, Gatersleben, Qued-
linburg, 08.-09.06.2015.

GRANER, A.: Ex situ Erbaltung
und Nutzbarmachung pflanz-
engenetischer Ressourcen:
Mission accomplished? - Kol-
loquium Uber Biologische Le-
bendsammlungen anlasslich
des 175-jahrigen Bestehens
des Botanischen Gartens
Braunschweig, Braunschwei-
gische Wissenschaftliche
Gesellschaft, Braunschweig,
09.07.2015.

GRANER, A.:  Die bundeszentra-
le ex situ-Genbank auf dem
Weg zum biologisch-digitalen
Ressourcenzentrum. - Ro-
tary Club Salzgitter-Wolfen-
bittel-Vorharz, Wolfenbttel,
24.08.2015.

GRANER, A.:  Pflanzengenetische
Ressourcen:  Nutzen und
Nutzbarmachung. - 58.Ta-
gung der Gesellschaft fir

Pflanzenbauwissenschaften

eV Multifunktionale Agrar-
landschaften - Pflanzenbauli-
cher Anspruch, Biodiversitéat,




Okosystem-dienstleistungen,
Technische Universitat Braun-
schweig, 22.-24.09.2015.

GRANER, A.: Exsitu conservation
of crop plants: land of plen-
ty? - GPZ Workshop Genetic
resources: conservation and
trait improvement, IPK, Ga-
tersleben, 10.-11.12.2015.

HauirezaELM.R.: From roots to
flowers: a biotechnological
approach to improve ad-
ventitious root formation in
ornamental plants. - 1% Inter-
national and 9™ National Bio-
technology Congress, Tehr-
an/Iran, 24.-26.05.2015.

HarPKE, D., H. KERNDORFF, S. MENG
& F. R. BLATTNER (vorgetragen
von Harpkg, D.): High diversi-
fication within Crocus sect.
Nudiscapus in Turkey driven
by habitat fragmentation and
dysploidy. - Botanikertagung
2015 From Molecules to the
Field, Minchen, Freising,
30.08.-03.09.2015.

HenskeL, G.: Gezielte Veranderung
von Genfunktionalitat mittels
Homologie-abhangiger Ge-
nom-Editierung bei Gerste.
- Somatische Embryogene-
se und Molekulare Zichtung
Workshop, Gesellschaft fir
Pflanzenbiotechnologie,
KWS Saat AG, Einbeck, 11.-
13.05.2015.

HenseL, G., M. POURKHEIRANDISH,
T. Komatsupa & J.  KUMLEHN
(vorgetragen von HenseL, G.):
Functional validation of major
barley domestication genes
by transgenic complemen-
tation: deletions in Btr1 and
Btr2 independently caused
the non-brittle rachis. - Bota-
nikertagung 2015 From Mole-
cules to the Field, Minchen,
Freising, 30.08.-03.09.2015.

HenskeL, G.: Targeted modification
of gene function via homolo-
gy-directed genome editing
in barley. - 2" Barlomics
Summer School, IPK, Gaters-
leben, 14.-17.09.2015.

HenseL, G.: Targeted modification
of gene function via homolo-
gy-directed genome editing
in barley. - Advances in Plant
Genomics, Online Event,
21.10.2015.

HenseL, G.: Targeted modification
of gene function via homolo-
gy-directed genome editing

in barley. - 11" Congress of
International Plant Molecular
Biology (IPMB), Foz do Igu-
acu/Brazil, 25.-30.10.2015.

HiLo, A.: Improvement of adventi-
tious root formation in Petunia
hybrida cuttings by targeted
nutrient application. - 11"
Plant Science Student Con-
ference 2015, IPB, Halle, 02.-
05.06.2015.

HiLrerT, S.: Genetic background,
ploidy and ovule-directed
transcriptome  analysis: a
biogeographic approach to
understanding apomixis pe-
netrance in Poa pratensis.
- 11" Plant Science Student
Conference 2015, IPB, Halle,
02.-05.06.2015.

Hougen, A.: Chromosome biology
meets plant breeding. - Net-
working Day TKI Propagation
Material, Nieuwegein/The
Netherlands, 07.04.2015.

Houeen, A.:  Haploidization via
centromere engineering. -
Seminar, Company Rijk Zwa-
an Breeding B.V., Fijnaart/
The Netherlands, 08.04.2015.

Houeen, A.: Origin and drive of
rye B chromosomes. - Post
Graduation Program in Ge-
netics, Federal University of
Pernambuco, Recife/Brazil,
22.05.2015.

Huong,B.T.M.: ET factors: no-
vel epigenetic regulators of
reproduction are involved
in DNA-methylation. - 11"
Plant Science Student Con-
ference 2015, IPB, Halle, 02.-
05.06.2015.

JUNKER, A.: Phenotyping plants:
imaging-based methods for
analyzing plant biomass, ar-
chitecture, physiology, and
efficiency. - 2" Barlomics
Summer School, IPK, Gaters-
leben, 14.-17.09.2015.

Junker, A.: - High  Throughput
Plant Phenotyping: sensor
systems and their application
in field and lab. - Workshop
on Phenomics and Geno-
mics for Crop Improvement,
Max-Planck-Institut fir mole-
kulare Pflanzenphysiologie,
Potsdam, 16.11.2015.

KELLER, E.R.J. & A. SENnULA (vor-
getragen von KEeLLEr, E.R.J.):
Recent aspects of Allium
cryopreservation in the Fe-

deral German Genebank.
- ISEA 2015: 7" Internatio-
nal Symposium on Edible
Alliaceae, Nigde/Turkey, 21.-
25.05.2015.

KELLER,E.R.J.: Mehr als 30 Jahre
Pflanzen-Kryokonservierung
in Deutschland - Stand und
Perspektiven. - 29. Mitglie-
derversammlung des Arbeits-
kreises Deutsche In vitro-Kul-
turen, Berlin, 17.-18.09.2015.

KELLER,E.R.J.: International
Conference Low Tempe-
rature Science and Bio-
technological Advances,
Kongressbericht. - 29. Mit-
gliederversammlung des
Arbeitskreises Deutsche

In vitro-Kulturen, Berlin, 17.-
18.09.2015.

KELLER, E.R.J., A. SENuULA, M. GRU-
BE, D.BUCHNER, J. Stock & K.
ULAGAPPAN (vorgetragen von
Keter, E.R.J.): Kryokonser-
vierung fur die Erhaltung von
pflanzlichen Genressourcen
im IPK - Stand und Perspek-
tiven. Biobanken: Ressource
fir Wissenschaft, Diagnostik
und Therapie. - Tagung der
Gemeinschaft Deutscher
Kryobanken GDK, IPK, Ga-
tersleben, 26.-27.11.2015.

KeLLER,E.R.J.: Allium obliquum,
an example for a newcomer
crop amongst the wild Allium
genepool. - GPZ Workshop
Genetic  resources: con-
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- store cite and share primary
data. http://edal.ipk-gatersle-
ben.de.

Colmsee et al. Mol Plant 2015.
BARLEX. http://apex.ipk-ga-
tersleben.de/apex/f?p=270:1:

CoLMmseEe ET AL. BMC Biology 2012.
OPTIMAS-DW.  http://apex.
ipk-gatersleben.de/apex/
f?p=270:1:

Cowwmseg, C., KeLLer, E.R.J., Orp-
PERMANN, M., SENULA, A., ZAN-
Kg, C., FUNKE, T., WEIsSg, S. &
ScHotz, U.: EURALLIVEG
Garlic and Shallot Core Col-
lection (GSCC). http://www.
ipk-gatersleben.de/databas-
es/genetic_resources/gscc.

CzAUDERNA, T. & F. SCHREIBER: SB-
GN-ED. http://www.sbgn-ed.
org.

DenmeR, K. & U. ScHoLz. Wild and
cultivated potato species -
GLKS passport and evalua-
tion data. Genebank satellite
collections Gross Luesewitz.
http://pgrc.ipk-gatersleben.
de/potato/index.html.

FrRevTaG, U. & H. KNUPFFER: Sec-
ondary evaluation of ac-
cessions of the Genebank
Gatersleben. http://pgrc.
ipk-gatersleben.de/eval/eval.
html.

FritscH, RM. & S.WEise: Tax-
onomic Allium Reference
Collection. http://www.
ipk-gatersleben.de/databas-
es/genetic_resources/allium.

KELLER, E.R.J. & M. OPPERMANN:
The ECPGR European Alli-
um Database. http://ealldb.
ipk-gatersleben.de.

KLukas, C., D. CHEN & J.-M. PapE:
IAP - The Integrated Analysis
Platform for High-Througput

Plant Phenotyping. http://iap.
ipk-gatersleben.de.

KNUPFFER, H., S. WEIsE & M. Or-
PERMANN. ECPGR European
Barley Database. http://www.
ipk-gatersleben.de/databas-
es/vicia_faba_catalogue.

Lange, M., J.CHEN & U. ScHoLz:
LAILAPS - The Life Science
Search Engine. http://lailaps.
ipk-gatersleben.de.

MaTtTHIES, LE., S. WEISE, K. FORsT-
ErR & M.S. Roper: Association
mapping and marker de-
velopment of the candidate
genes  (1->8),(1->4)--D-Glu-
can-4-glucanohydrolase and
(1->4)- -Xylan-endohydrolase
1 for malting quality in barley.
http://pgrc.ipk-gatersleben.
de/glb, http://pgrc.ipk-gater-
sleben.de/X-1 & http://pgrc.
ipk-gatersleben.de/Phendat.

MATTHIES, LE., S. WeIse &
M.S. Roper:  Association  of
haplotype diversity in the
-amylase gene amy7 with
malting quality parameters in
barley. http://pgrc.ipk-gater-
sleben.de/alpha-amylase.

OCHSMANN, J., N. BIERMANN,
R. NArRaNG, M. OpPERMANN &
H. Knuprrer: Mansfeld’s World
Database of  Agricultural
and Horticultural Crops (in-
cluding Rehm’s Database of
Useful Tropical and Subtrop-
ical Plants). http://mansfeld.
ipk-gatersleben.de/.

OcHsmaNN, J. & R. NaranG: Tax-
Cat2 - Database of Botanical
Taxonomic Categories http://
mansfeld.ipk-gatersleben.de/
taxcat2/.

OcHsMANN, J., R.Narane & H.
KnUPFreR. IPK Genebank and
Taxonomy Image Database.
http://mansfeld.ipk-gatersle-
ben.de/imagedata/search_
names-img.htm.

OppPERMANN, M.:  IPK  Malchow/
Poel Wetterdaten - weath-
er information. http://apex.

ipk-gatersleben.de/apex-
/f?7p=271.

OpPERMANN, M. & J. GRASSLER: IPK
Gatersleben Wetterdaten -
weather information. http://
wetter.ipk-gatersleben.de/.

OpPERMANN, M. & H. KNUPFFER.
GBIS/I - Genebank Informa-
tion System of the IPK Gater-




sleben. http://gbis.ipk-gater-
sleben.de/.

PisTrick, K., J. OcHsMANN & R. Na-
RANG. Herbarium IPK Gater-
sleben. http://mansfeld.
ipk-gatersleben.de/herbari-
um/Default.ntm.

Ronn, H.,
MANN,
H. TREUTLER,

A.JUNKER,  A.HART-
E. GRAFAHREND-BELAU,
M. KLAPPERSTUCK,
T. CzauDERNA,  C. KLukas &
F.ScHreiBer:  Vanted  2.0.
http://www.vanted.org.

ScHorz, U., C.KUNNE, M. LANGE,
H. Mieve & T. Funke: CR-EST:
a resource for crop ESTs.
http://pgrc.ipk-gatersleben.
de/cr-est.

SCHREIBER, F., C. COLMSEE,
T. CZAUDERNA, E. Gra-
FAHREND-BELAU,  A. HARTMANN,
A. JUNKER, B.H. JUNKER,
D. KoscHuTzki, U.ScHoLz &

S. WEeise: MetaCrop 2.0. http://
metacrop.ipk-gatersleben.de.

ScHugerT, |. & S. Weise. Catalogue
of Chromosomal and Morpho-
logical Mutants of the Broad
Bean, Vicia faba. http://www.
ipk-gatersleben.de/databas-
es/vicia_faba_catalogue

Weisg, S.  EURISCO: European
Search Catalogue for Plant
Genetic Resources. http://eu-
risco.ipk-gatersleben.de/

WEeisg, S., U. ScHoLz, M.S. RODER
&  LE.MatTHIES: MetaBrew:
a comprehensive database
of malting quality traits in
brewing barley. http://metab-
rew.ipk-gatersleben.de.

WILLNER, E., S. WeEise & M. OPPER-
MANN: The European Poa Da-
tabase (EPDB). http://poa.
ipk-gatersleben.de.

2015

Arend, D., A.Junker, U.Scholz,
D. Schiler, J. Wylie & M. Lan-
ge: PGP Repository: A Plant
Phenomics and Genomics
Data Publication Infrastruc-
ture. http://edal.ipk-gatersle-
ben.de/repos/pgp.

Arend, D., M Lange, C. Colmsee,
S. Flemming, J. Chen &U. Sc-
holz: elDAL-MetaData-API -

store cite and share primary
data. http://edal.ipk-gatersle-
ben.de.

Colmsee C. et al.: Mol Plant 2015.
BARLEX. http://barlex.barley-
sequence.org/.

Colmsee C. et al.. BMC Biology
2012. OPTIMAS-DW. http://
apex.ipk-gatersleben.de/
apex/f?p=optimas.

Dehmer, K. & U. Scholz.: Wild
and cultivated potato species
- GLKS passport and evalua-
tion data. Genebank satellite
collections Gross Luesewitz.
http://pgrc.ipk-gatersleben.
de/potato/.

Freytag, U. & H.Knupffer. Se-
condary evaluation of ac-
cessions of the genebank
Gatersleben. http://pgrc.
ipk-gatersleben.de/eval/.

Fritsch, R.M. & S.Weise: Taxo-
nomic Allium Reference Col-
lection. http://www.ipk-ga-
tersleben.de/databases/
genetic_resources/allium.

Knupffer, H., S. Weise & M. Op-
permann: ECPGR European
Barley Database. http://ebdb.
ipk-gatersleben.de/apps/
ebdb/.

Lange, M., J. Chen & U. Scholz:
LAILAPS - The Life Science
Search Engine. http://lailaps.
ipk-gatersleben.de.

Ma, W., U. Scholz & A.Houben:
RNAseq database of L. ele-
gans pollen mother cells.
http://webblast.ipk-gatersle-
ben.de/luzula/.

Matthies, I.E., S. Weise, K. Fors-
ter & M.S.Rdder: Associa-
tion mapping and marker
development of the candi-
date  genes(1->3),(1->4)--D-
Glucan-4-glucanohydrolase
and (1->4)- -Xylan-endohydro-
lase 1 for malting quality in
barley. http://apex.ipk-gaters-
leben.de/apex/f?p=136:1.

MAaTTHIES, |.E., S. WEISE & M.S. Ro-
DER: Association of haploty-
pe diversity in the -amylase
gene amy1 with malting quali-
ty parameters in barley. http://
pgrc.ipk-gatersleben.de/al-
pha-amylase.

Nagel, M, C. Colmsee, E.R.J. Kel-
ler, M. Oppermann, A. Senula,
C. Zanke, T. Funke, S.Weise
& U.Scholzz EURALLIVEG
Garlic and Shallot Core Col-
lection (GSCC). http://www.

ipk-gatersleben.de/databa-
ses/genetic_resources/gscc.

Nagel, M., E.R.J. Keller & M. Op-
permann: The ECPGR Euro-
pean Allium Database. http://
ealldb.ipk-gatersleben.de.

Ochsmann, J., N. Biermann,
R. Narang, M. Oppermann
& H.Knupffer: Mansfeld’s

World Database of Agricul-
tural and Horticultural Crops
(including Rehm’s Database
of Useful Tropical and Subtro-
pical Plants). http://mansfeld.
ipk-gatersleben.de/.

Ochsmann,J. & R.Narang:
TaxCat2 - Database of Bota-
nical Taxonomic Categories.
http://mansfeld.ipk-gatersle-
ben.de/apex/f?p=mansfeld-
app:taxcat2.

Ochsmann, J., R. Narang &
H. Knipffer: IPK Genebank
and Taxonomy Image Data-
base. http://mansfeld.ipk-ga-
tersleben.de/imagedata/se-
arch_names-img.htm.

Oppermann, M.: IPK Malchow/
Poel Wetterdaten - weather
information. http://apex.

ipk-gatersleben.de/apex/
f?p=271.

Oppermann, M. & J. Grassler:
IPK Gatersleben Wetterdaten
- weather information. http://
wetter.ipk-gatersleben.de/.

Oppermann, M. & H. Knupffer.
GBIS/I - Genebank Informati-
on System of the IPK Gaters-
leben. http://gbis.ipk-gaters-
leben.de/.

Pistrick, K., J. Ochsmann &
R. Narang: Herbarium IPK
Gatersleben. http://mansfeld.
ipk-gatersleben.de/herbari-
um/Default.ntm.

Rohn,H., A.Junker, A.Hart-
mann, E. Grafahrend-Belau,
H. Treutler, M. Klapperstlck,
T.Czauderna, C.Klukas &
F. Schreiber:  Vanted 2.0.
http://www.vanted.org.

Scholz U. et al: IPK Barley BLAST
Server. http://webblast.
ipk-gatersleben.de/.

Scholz, U., C.Kinne, M. Lange,
H. Miehe & T. Funke: CR-EST:
a resource for crop ESTs.
http://pgrc.ipk-gatersleben.
de/cr-est.

Schreiber, F., C. Colmsee,
T. Czauderna, E. Grafah-
rend-Belau, A. Hartmann,
A. Junker, B.H. Junker,
D. Koschitzki, U. Scholz

& S.Weise: MetaCrop 2.0.
http://metacrop.ipk-gatersle-
ben.de.

Schubert,|. & S.Weise: Cata-
logue of Chromosomal and
Morphological Mutants of
the Broad Bean, Vicia faba.
http://www.ipk-gatersleben.
de/databases/vicia_faba_ca-
talogue.

Weise, S.: EURISCO: European
Search Catalogue for Plant
Genetic Resources. http://eu-
risco.ipk-gatersleben.de/.

Weise, S., U. Scholz, M.S. Réder
& |.E. Matthies: MetaBrew:
a comprehensive database
of malting quality traits in
brewing barley. http://metab-
rew.ipk-gatersleben.de.

Willner, E., S. Weise & M. Opper-
mann: The European Poa
Database (EPDB). http://poa.
ipk-gatersleben.de.



Vom Institut organ-
isierte Tagungen
und Ver-
anstaltungen/
Meetings and
Conferences or-
ganised by IPK

2014

39 B-Chromosome Conference
7. bis 9. April 2014, Gaters-
leben
46 Teilnehmer

Tag der offenen Tur
17. Mai 2014, Gatersleben
ca. 400 Teilnehmer

Tag der offenen Tur der AuBen-
stelle Nord
24. Mai 2014, Malchow/Poel
ca. 300 Teilnehmer

10" Plant Science Student Con-
ference (PSSC)
2. bis 5. Juni 2014, Gaters-
leben
68 Teilnehmer

European Plant Breeding
Academy
23. bis 29. Juni 2014, Gater-
sleben
21 Teilnehmer

1" International Workshop on
Barley Mutant Research
27.und 28. Juni 2014, Ga-
tersleben
52 Teilnehmer

EUCARPIA Cereals Section -
ITMI Jount Conference
Cereals for Food, Feed and
Fuel Challenge for Global
Improvement
29. Juni bis 4. Juli 2014,
Wernigerode
330 Teilnehmer

17" International Symposium on
Iron Nutrition and Interactions
in Plants (ISINIP)

6. bis 10. Juli 2014, Gaters-
leben
137 Teilnehmer

Richtfest fiir neue Pflanzenkul-
turhalle
12. September 2014, Gaters-
leben
50 Teilnehmer

Treffen mit internationalem Gers-
tenkonsortium
22.und 23. September 2014,
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Gatersleben
25 Teilnehmer

Workshop EU-Forschungsfor-
derung - Mdglichkeiten und
Wege flr das IPK Gatersleben
1. Oktober 2014, Gatersleben
40 Teilnehmer

Projekt Meeting DFG-PREDICT
30.0ktober2014,Gatersleben
18 Teilnehmer

Findungstreffen Projektidee IPN,
IPK, Grines Labor
6. November 2014, Gaters-
leben
7 Teilnehmer

Gesundheitstag des IPK Pflege
und Vorsorge
5. November 2014, Gaters-
leben
ca. 300 Teilnehmer

1. PostDoc-Retreat Planbarkeit
und Perspektiven fur den wis-
senschaftlichen Nachwuchs
11.und 12. November 2014,
Gatersleben
31 Teilnehmer

Verleihung des Gaterslebener
Forschungspreises 2014
10. Dezember 2014, Gaters-
leben
ca. 20 Teilnehmer

2015

Herstellung und Anwendung
lignocellulolytischer Enzyme
mit Arxula adeninivorans
23. Februar 2015
18 Teilnehmer

Bildungsausschuss des Landta-
ges Sachsen-Anhalt
11. M&rz 2015, Gatersleben
25 Teilnehmer

Bioassays zur Detek-
tion von Gluten
19. Marz 2015, Gatersleben
21 Teilnehmer

Produktion von 2,3-Butandiol mit
Arxula adeninivorans
8. April 2015, Gatersleben
14 Teilnehmer

Gaterslebener Gesprach
Mensch und Natur im Zeital-
ter des Anthropozén
7. bis 8. Mai 2015, Gaters-
leben
70 Teilnehmer

Tag der offenen Tir der AuBen-
stelle Nord
30. Mai 2015, Malchow/Poel
ca. 300 Teilnehmer

Tag der offenen Tur und 7. Fest
der Begegnung
6. Juni 2015, Gatersleben
1.200 Teilnehmer

GPZ Workshop Genetic Re-
sources: Conservation and
Trait Improvement
10. bis 11. Dezember 2015,
Gatersleben

Entwicklung eines Sorptions- 80 Teilnehmer

verfahrens mit biologisch

abbaubaren Materialien und
enzymatischer Entfernung
der darin enthaltenen
gesundheitlich bedenklichen
organischen Stoffe

17. Juni 2015, Gatersleben

18 Teilnehmer

Enzymatische Entfernung Phar-
mazeutika im Abwasser
16. Dezember 2015
16 Teilnehmer

The First General Meeting of
COST Action FA1306 The
Quest for Tolerant Varieties
- Phenotyping at Plant and
Cellular Level
22. bis 24. Juni 2015, Gaters-
leben
150 Teilnehmer

International Society for Seed
Science (ISSS) Seed Lon-
gevity Workshop Seed’s for
future generations - Determi-
nants of longevity
5. bis 8. Juli 2015, Wernigero-
de/Gatersleben
212 Teilnehmer

Bioassays auf Basis von Bin-
deproteinen als Screening-
verfahren zur Detektion von
Gluten
28. August 2015, Gatersle-
ben
15 Teilnehmer

2" BARLOMICS Summer
SchoolMinisymposium
14. bis 17. September 2015,
Gatersleben
45 Teilnehmer

Produktion von Biofuels mit
transgenen Arxula adeninivo-
rans Stammen
14. Oktober 2015, Gaters-
leben
12 Teilnehmer

Biotechnologisches Recycling
von Elektronikschrott
4. November 2015, Gaters-
leben
11 Teilnehmer

KALT-Workshop und Symposium
Gemeinschaft Deutscher-
Kryobanken e.V. (GDK)

25. bis 27. November 2015,
Gatersleben
40 Teilnehmer

Workshop de.NBI
7. Dezember 2015, Gaters-
leben
33 Teilnehmer




Beteiligung an der Organisation externer Veranstaltungen/
Participation in Organising External Meetings

2014

Zeitpunkt der
Veranstaltung

Ort

Veranstalter/Mitorganisatoren
(beteiligte Einrichtungen)

Art der Veran-
staltung
(national/inter-

Anzahl
Teilnehmer

10™ International Symposium on Integra-
tive Bioinformatics

15t YEASTCELL Summer School
Biocatalytic potential of yeasts

19" Triennial Conference oft he European
Association for Potato Research (EAPR)

Asilomar Conference Center Pacific
Grove,

Plant Genome Stability and Change
Conference on Plant Nutrition 2014

7. Tagung fur Arznei- und
Gewlrzpflanzenforschung

Tagung Future Seeds - Production, Mar-
keting, Utilization and Conservation

2015

Land
12.-14.05.2014

Newcastle
UK

30.06.--
04.07.2014
Milan

Mailand
06.-11.07.2014
Brussels
Belgium

17-20.07.2014
California

USA
10.-12.09.2014
Halle
Germany
14.-17.09.2014
Wien
Osterreich

24.-26.11.2014
Gumpenstein
Osterreich

Zeitpunkt der
Veranstaltung

Universitat Newcastle, GB und IMBO e.V.
Dr. U. Scholz,

Dr. S. Weise

(Programm-Komitee)

M. Lange

(Mitglied des Organisationskomitees)
University of Milano-Bicocca

Prof. Dr. G. Kunze

(Scientific committee)

EAPR

J.P. Goffart (Chairman)
Dr. K.J. Dehmer
(Scientific committee)
Prof. Dr. I. Schubert
(Mitorganisator)

Martin-Luther-Universitat Halle-Wittenberg
Prof. Dr. N. von Wirén

(Mitorganisator)

Uni Wien und Deutscher Fachausschuss
Arznei-, Gewlrz- und Aromapflanzen (DFA)
Dr. U. Lohwasser

(Mitglied im wissenschaftl. Komitee)
Arbeitsgemeinschaft Saatgut- und
Sortenwesen der Gesellschaft fur
Pflanzenbauwissenschaften (GPW), der
Gesellschaft fir Pflanzenziichtung (GPZ)
und Vereinigung der Pflanzenziichter und
Saatgutkaufleute Osterreichs

Priv.-Doz. Dr. A. Borner

(Co-Organisator)

Veranstalter/Mitorganisatoren
(beteiligte Einrichtungen)

nat.)
international

international

international

international

international

international

international

Art der Veran-
staltung

(nationall/inter-
nat.)

65

ca. 60

410

ca. 150

140

ca. 100

136

Anzahl
Teilnehmer

EWAC - The European Cereals Genetics
Co-operative Conference

DROPS (Drought-tolerant yielding Plants)
Conference on Drought Tolerance

The 3 International Conference Plant
Genetics, Genomics, Bioinformatics and
Biotechnology

Conference on Rye Breeding and
Genetics

Symposium Section Fodder Crops and
Amenity Grasses,

Workshop 2: Phenotyping

11" Integrative Bioinformatics Workshop

24.-29.05.2015
Lublin

Poland
08.-09.06.2015
Montpellier
France
17-21.06.2015
Novosibirsk
Russia

24.-26.06.2015
Wroclaw
Poland
14.-16.09.2015
Ghent

Belgium
14.-16.10.2015
Bari

Italy

EUCARPIA

Priv.-Doz. Dr. A. Borner
(Co-organiser)
EUCARPIA

Priv.-Doz. Dr. A. Borner
(Co-organiser)
Siberian Branch of the Russian Academy of
Sciences

Priv.-Doz. Dr. A. Borner
(Co-organiser)
EUCARPIA

Priv.-Doz. Dr. A. Borner
(Co-organiser)
EUCARPIA

Prof. T. Altmann

The Joint Network Tools and Applications
for Biology (NETTAB)

M. Lange

(Joined Chair of the Organising committee)

international

international

international

international

international

international

47

307

143

81

30

60



Berufungen,
Ehrungen, Preise/
Appointments,
Honours, Awards

2014

Im Rahmen der Plant Science Stu-
dent Conference, die vom 2.
bis 5. Juni 2014 im IPK durch-
geflihrt wurde, erhielten Andre
Marques den 1. Preis Best Talk
Award, Lala Aliyeva-Schnorr
den 2. Preis Best Talk Award
und Maja Jankowska den 3.
Preis Best Talk Award. Sie
gehdren zur Arbeitsgruppe
Chromosomenstruktur ~ und
-funktion, die von Dr. Andreas
Houben geleitet wird.

Auf der Jahrestagung der Deut-
schen Gesellschaft fur Pflan-
zenernahrung (DGP), die vom
10. bis 12. September 2014 an
der Martin-Luther-Universitat
in Halle/S. stattfand, wurde
Frau Nicole Schmid, Arbeits-
gruppe Molekulare Pflanze-
nernahrung, mit dem Promoti-
onspreis 2014 ausgezeichnet.

Am 15. September 2014 wurde
Herr  Priv-Doz. Dr. Andreas
Borner mit der Medal for the
Research Cooperation with
the Faculty of Agrobioengi-
neering ausgezeichnet. Die
Verleihung der Medaille wurde
in der Fakultat fir Agrarbio-
technologie der Lebenswis-
senschaften der Universitat
Lublin, Polen, vorgenommen.

Die Wissenschaftler aus der Ar-
beitsgruppe Chromosomen-
struktur und -funktion des
IPK, Steven DreiBig, Dr. Jorg
Fuchs und Dr. Andreas Hou-
ben erreichten im Rahmen
des Ideenwettbewerbs Scidea
2014 einen zweiten Platz in
der Kategorie Dienstleistung
mit einer fir Pflanzenzlchter
hilfreichen Idee Genomwei-
tes Single Pollen Genotyping.
Die Preisverleihung fand am
14. Oktober 2014 im Stadion
des halleschen FuBballclubs
unter der Teilnahme des Mi-
nisters fir Wissenschaft und
Wirtschaft des Landes Sach-
sen-Anhalt, Hartmut Mollring
und Prof. Dr. Michael Bron,
Prorektor fir Forschung und
wissenschaftlichen Nach-
wuchs der Martin-Luther-Uni-
versitat Halle-Wittenberg statt.

APPENDIX

2015

Am 9. Januar 2015 wurde Priv.-
Doz. Dr.Udo Conrad, Leiter
der Arbeitsgruppe Phytoanti-
korper des IPK vom Rektor der
Martin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg der Titel eines
auBerplanmaBigen Professors
verliehen. Herr Conrad er-
hielt diese Ehrung vom Land
Sachsen-Anhalt aufgrund
seiner langjahrigen Lehr-, For-
schungs- und internationalen
Gutachter- und Editortatigkeit
im Fachgebiet Molecular Phar-
ming.

Priv.-Doz. Dr. sc. nat. Thorsten
Schnurbusch
Since January 2015, PD
Dr. T. Schnurbusch has been
awarded a HEISENBERG-Re-
search Fellowship by the DFG.

Ebenfalls im Januar wurde Herr
Prof. Dr. Nicolaus von Wirén
zum Prasidenten der Deut-
schen Gesellschaft fir Pflan-
zenernahrung (DGP) gewahlt.

Dr. Nils Stein
Adjunct Professor - Plant
Biology in The University
of Western Australia.

Priv.-Doz. Dr. Andreas Borner
Award on the occasion of 50
years of EWAC (European Ce-
reals Genetics Cooperative),
Lublin, Poland, 15. Mai 2015.

Den 11. Rudolf Mansfeld Preis fur
die beste Abschlussarbeit auf
dem Gebiet der Kulturpflan-
zenforschung teilen sich 2015
Christian Colmsee, IPK, fir
eine bioinformatische Studie
zur Sequenzierung des Gers-
tengenoms und Lisa Bertram,
Universitat ~ Gottingen.  Mit
dem Preis unterstitzt die Ge-
meinschaft zur Forderung der
Kulturpflanzenforschung Ga-
tersleben e.V. seit 1993 junge
Wissenschaftler. Die Preisver-
leihung fand am 14. Oktober
im Horsaal des IPK statt.

Am 15. Oktober 2015 wurde
zum funften Mal der Beag-
le-Award vergeben. Preistra-
ger ist Dr. Ravi Koppulu, dem
die Ehrung gemeinsam vom
Direktorium und PhD Student
Board des Instituts fur Pflanz-
engenetik und Kulturpflanzen-
forschung verliehen wurde. Er
ist Postdoktorand in der von
Dr. Thorsten Schnurbusch
geleiteten, unabhangigen
Heisenberg-Forschungsgrup-

pe Pflanzliche Bauplane und
forscht seit 2010 am IPK.

Arbeitsaufent-
halte von Gasten
im IPK/Guest
Researchers

at the IPK

(ab einer Woche, ohne Schiler,
Praktikanten, Studenten)

Prof. Dr. Anna Magdale-

ne Wobus, 01.01.2014 bis
31.07.2014, Eigenfinanzie-
rung (Prof. Dr. A. Graner/Ge-

schaftsfihrender Direktor).
Abteilung Genbank

Dr. Luke Ramsay, James Hut-
ten Institute  Invergowrie,
Dundee, UK, 23.06.2014 bis
28.06.2014, Eigenfinanzie-
rung (Dr. N. Stein/Arbeitsgrup-
pe Genomdiversitat).

Mingjiu Li, Humboldt-Universitat
Berlin, Berlin, Deutschland,
01.01.2012 bis 30.09.2014,
Eigenfinanzierung/China
Scholarship Council - CSC;
01.01.2015 bis 30.04.2015, Ei-
genfinanzierung (Dr. N. Stein/
Arbeitsgruppe  Genomdiver-
sitat).

Simeon Hengari, Cape Institute
for Agricultural Training, Elsen-
burg, Sudafrika, 27.09.2012
bis 17.05.2014, Finanzierung
durch Stipendium der Al-
exander von Humboldt Foun-
dation/ Eigenfinanzierung
(Dr. N. Stein/Arbeitsgruppe
Genomdiversitat).

D

=

. Adel Hasan Abdel-Ghani,
Mu'tah University, Faculty of
Agriculture, Karak, Jordanien,
10.06.2014 bis 09.09.2014, Fi-
nanzierung durch DFG Scho-
larship  (Dr. N. Stein/Arbeits-
gruppe Genomdiversitat).

Prof. Karl Hammer, 15.04.2013
bis 31.12.2014, Eigenfinan-
zierung/IPK (Prof. A. Graner/
Arbeitsgruppe  Genomdiver-
sitat).

Dr. Ruijun Duan, Qinghai Universi-
ty, Qinghai, China, 20.01.2015
bis 20.04.2015, Eigenfinanzie-
rung (Dr. N. Stein/Arbeitsgrup-
pe Genomdiversitat).
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Dr. Andrey Kochevenko,
01.12.2015 bis 31.05.2016, Ei-
genfinanzierung (Prof. A. Gra-
ner/Arbeitsgruppe Genomdi-
versitat).

Neele Wendler, Martin-Luther-Uni-
versitat Halle-Wittenberg,
Halle/Saale; Deutschland,
01.07.2015 bis 30.06.2016, Ei-
genfinanzierung (Dr. N. Stein/
Arbeitsgruppe  Genomdiver-
sitdt/ Genomik genetischer
Ressourcen).

Ping Yang, Max-Planck-Institut
far Pflanzenzlichtungsfor-
schung, Koln, Deutschland,
01.04.2014 bis 31.03.2015,
Max-Planck-Postdoc-Scho-
larship ~ (Dr. N. Stein/Arbeits-
gruppe Genomdiversitét).

Khouloud Kywan, Universitat
Kassel, Kassel, Deutschland,
08.10.2012 bis 30.06.2015, Ei-
genfinanzierung (Dr. H. Knipf-
fer/Arbeitsgruppe  Genbank-
dokumentation).

Dr. Nargiz Garaybayova, Genetic
Resources Institute of ANAS,
Baku, Azerbaijan, 04.07.2014
bis 10.07.2014, Eigenfinanzie-
rung (Dr. H. KnUpffer/Arbeits-
gruppe Genbankdokumenta-
tion).

9

. Nikolaya Velcheva, Institu-
te of Plant Genetic Resour-
ces K. Malkov, Sadovo,
Bulgarien, 05.07.2015 bis
11.07.2015, Finanzierung
durch ERASMUS-Scholarship
(Dr. H. Knupffer/Arbeitsgrup-

pe Genbankdokumentation).

9

. Eleonora Chiera,  Universita

degli  Studi Mediterranea,
Calabrien, lItalien, 30.08.2014
bis 30.04.2015, Finanzie-
rung durch POR Calabria
(Dr. F. Blattner/Arbeitsgruppe
Experimentelle Taxonomie;
Dr. H. Knupffer/Arbeitsgruppe
Genbankdokumentation).

Mai Allam, National Research
Center (NRC), Plant Biotech-
nology Department, Cairo,
Agypten,  04.04.2011  bis
31.03.2015; 01.11.2015 bis
30.11.2015 und 04.12.2015
bis 31.12.2015, Finanzierung
durch DAAD-Scholarship
(Dr. A. Borner/Arbeitsgruppe
Ressourcengenetik und Re-
produktion).

Allah Bakhsh, Agricultural Re-
search Council (PARC), Isla-
mabad, Pakistan, 01.09.2012
bis 31.10.2015, Finanzierung
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durch DAAD-Scholarship
(Dr. A. Borner/Arbeitsgruppe
Ressourcengenetik und Re-
produktion).

Pavla Kolackova, Mendelova Uni-
versity, Brné, Tschechische
Republik, 08.01.2014  bis
05.04.2014, ERASMUS-Fel-
lowship (Dr. A. Borner/Arbeits-
gruppe  Ressourcengenetik
und Reproduktion).

Yalem Tesfay Kahssay, Ethiopian
Biodiversity Institute (EBI),
Addis  Abeba, Athiopien,
02.06.2014 bis 29.08.2014,
Finanzierung durch Glz
(Dr. U. Lohwasser/Arbeits-
gruppe  Ressourcengenetik
und Reproduktion).

Seid Ahmed Mohammed, Ethi-
opian Institute of Agricultu-
ral Research (EIAR), Holeta,
Athiopien, 02.06.2014  bis
29.08.2014, Finanzierung
durch GIZ (Dr. U. Lohwasser/
Arbeitsgruppe Ressourcenge-
netik und Reproduktion).

Gebrhud Gerezgiher Mekonen,
Ethiopian Biodiversity Institute
(EBI), Addis Abeba, Athiopien,
12.05.2015 bis 06.11.2015,
Finanzierung durch Glz
(Dr. U. Lohwasser/Arbeits-
gruppe  Ressourcengenetik
und Reproduktion).

Habete Mikiyas Teshome, Ethi-
opian Biodiversity Institute
(EBI), Addis Abeba, Athiopien,
12.05.2015 bis 06.11.2015,
Finanzierung durch Glz
(Dr. U. Lohwasser/Arbeits-
gruppe  Ressourcengenetik
und Reproduktion).

D

=

Fernando Arana-Ceballo,
16.11.2014 bis 15.05.2016,
Eigenfinanzierung (Dr. A. Bor-
ner/Arbeitsgruppe  Ressour-
cengenetik und Reprodukti-
on).

Alberto Manasse Laginha,
01.04.2015 bis 31.03.2016,
Eigenfinanzierung (Dr. A. Bor-
ner/Arbeitsgruppe  Ressour-
cengenetik und Reprodukti-
on).

9

. Gergana Desheva, The Natio-
nal Seed Genebank, Institute
of Plant Genetic Resources
K. Malkov, Sadovo, Bulgarien,
09.08.2015 bis 21.08.2015,
ERASMUS-Fellowship

(Dr. A. Borner/Arbeitsgruppe
Ressourcengenetik und Re-
produktion).

Rasha Tarawneh Abdel-Hadi Sula-
man, Jordanian University, Am-
man, Jordanien, 30.09.2015
bis 30.09.2018, Finanzierung
durch DAAD-Scholarship
(Dr. A. Borner/Arbeitsgruppe
Ressourcengenetik und Re-
produktion).

Kamatchi Ulagappan, Vels Uni-
versity, Department of Bio-
technology, Pallavaram/
Chennai, Indien, 30.09.2014
bis 30.09.2017, Finanzierung
durch DAAD (Dr. J. Keller/Ar-
beitsgruppe In vitro-Erhaltung
und Kryolagerung).

Leila Gafarzadeh Namazi, Sari
Agricultural  Sciences and
Natural Resources Universi-

ty, Sari, Iran, 21.02.2014 bis
20.08.2014, Eigenfinanzie-
rung (Dr. J. Keller/Arbeitsgrup-
pe In vitro-Erhaltung und Kryo-
lagerung).

Biao Wang, Northwest A & F
University, College of Hor-
ticultural, Yangling, China,

23.10.2013 bis 30.04.2014, Fi-
nanzierung durch China Scho-
larship Council (Dr. J. Keller/
Arbeitsgruppe In vitro-Erhal-
tung und Kryolagerung).

Dr. Andrea Kodym, Universitat
Wien, Abteilung Pharmako-
gnosie, Wien, Osterreich,

16.02.2015 bis 27.02.2015, Ei-
genfinanzierung (Dr. J. Keller/
Arbeitsgruppe /In vitro-Erhal-
tung und Kryolagerung).

D

=

Esther Eyiuche Uchendu, Uni-
versity of Ibadan, Department
of Agronomy, Ibadan, Nigeria,
01.03.2015 bis 31.05.2015,
Finanzierung durch DFG
(Dr. J. Keller/Arbeitsgruppe

In vitro-Erhaltung und Kryola-
gerung).

D

=

Surendra Malik, Tissue Cul-
ture Cryopreservation Unit,
National Bureau of Plant
Genetic  Resources, Pusa
Campus, New Delhi, Indien,
19.09.2015 bis 09.10.2015,
Finanzierung durch Bundes-
verband Deutscher Pflanzen-
zichter (Dr. J. Keller/Arbeits-
gruppe In vitro-Erhaltung und
Kryolagerung).

David Dvorak, Palacky University,
Biosystematics and Ecology,
Department of Botany, Olo-
mouc, Tschechien, 06.01.2014
bis 06.04.2014, Eigenfinanzie-
rung (Dr. F. Blattner/ Arbeits-
gruppe Experimentelle Taxo-
nomie).

Zahra Nemati, Martin-Luther-Uni-
versitat Halle-Wittenberg,
Halle/Saale, Deutschland,
26.09.2014 bis 26.09.2017,
Finanzierung durch DAAD
(Dr. F. Blattner/Arbeitsgruppe
Experimentelle Taxonomie).

Simon Pfanzelt, Universitat
Oldenburg, Oldenburg,
Deutschland, 05.05.2014 bis
09.05.2014; 02.10.2014 bis
15.11.2014 und 09.12.2014
bis 31.01.2015, Finanzierung
durch DFG (Dr. F. Blattner/
Arbeitsgruppe Experimentelle
Taxonomie).

=

. Lilian Ferrufino Acosta,
Universidad  Nacional Au-
tébnoma de Honduras, De-
partment de Biologia, Teguci-
galpa, Honduras, 27.05.2014
bis 27.07.2014, Finanzierung
durch DAAD (Dr. F. Blattner/
Arbeitsgruppe Experimentelle
Taxonomie).

Dr. Enoch Gbenato Achigan-Da-
ko, University of Abomey-Cala-
vi, Cotonou, Benin, 18.08.2014
bis 05.09.2014, Finanzierung
durch Reisestipendium der
University of Abomy-Calavi
(Dr. F. Blattner/Arbeitsgruppe
Experimentelle Taxonomie).

Al

Bagheri, Isfahan University,
Isfahan, Iran, 01.08.2014 bis
19.10.2014, Finanzierung
durch Isfahan University und
Eigenfinanzierung (Dr. F. Blatt-
ner/Arbeitsgruppe Experi-
mentelle Taxonomie).

Levent Can, Istanbul University
und Universitat Oldenburg,
Istanbul/Oldenburg, Turkei/
Deutschland, 01.09.2014 bis
07.09.2014, Finanzierung
durch  DAAD und Eigenfi-
nanzierung (Dr. F. Blattner/
Arbeitsgruppe Experimentelle
Taxonomie).

Dr.

=

Dorte Harpke, 01.12.2013 bis
28.02.2014 und 01.06.2014
bis 31.05.2015, Eigenfinanzie-
rung (Dr. F. Blattner/Arbeits-
gruppe Experimentelle Taxo-
nomie).

Nadine Bernhardt, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale;

Deutschland, 01.12.2014 bis
30.11.2015, Eigenfinanzierung
(Dr. F. Blattner/Arbeitsgruppe
Experimentelle Taxonomie).

Katja Herrmann, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale;

Deutschland, 01.02.2015 bis
31.12.2016, Eigenfinanzierung
(Dr. F. Blattner/Arbeitsgruppe
Experimentelle Taxonomie).

Jonathan Brassac, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale;

Deutschland, 01.10.2013 bis
28.02.2014; 01.03.2015 bis
14.07.2015, Eigenfinanzierung
(Dr. F. Blattner/Arbeitsgruppe
Experimentelle Taxonomie).

Shah Mahmud Fagqiri, Agricul-
ture Faculty of Balkh Uni-
versity, Balkh, Afghanistan,
04.06.2015 bis 30.06.2015,
Finanzierung durch DAAD
(Dr. F. Blattner/Arbeitsgruppe
Experimentelle Taxonomie).

Dr. Heike Heklau, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg,  Institut  far
Geobotanik, Halle/Saale,
Deutschland, 06.03.2015
bis 31.12.2015, Finanzierung
durch  MLU (Dr. F. Blattner/
Arbeitsgruppe Experimentelle
Taxonomie).

Milica Miljkovic, ~ University  of

Belgrade, Belgrade, Serbia,
02.07.2015 bis 23.12.2015,
Finanzierung durch DAAD
(Dr. F. Blattner/Arbeitsgruppe
Experimentelle Taxonomie).

Prof. Dietmar Quandt, Universitéat
Bonn, Bonn, Deutschland,
07.09.2015 bis 31.12.2015,
Eigenfinanzierung (Dr. F. Blatt-
ner/Arbeitsgruppe Experi-
mentelle Taxonomie).

D

=

Reinhard Fritsch, 01.10.2009
bis 31.12.2015, Finanzierung
durch DFG (Dr. F. Blattner/
Arbeitsgruppe Experimentelle
Taxonomie).

Abteilung Ziichtungs-
forschung/Department
of Breeding Research

Albert Wilhelm Schulthess Borgel,
Pontificia Universidad Catoli-
ca de Chile, Faltad de Agro-
nomia e Ingenieria Forestal,
Santiago, Chile, 01.06.2014
bis 31.05.2017, Finanzierung
durch  DAAD (Prof. Dr. J.C.
Reif/Arbeitsgruppe Quantitati-
ve Genetik).

YuWang, Universitdt Hohen-
heim, Hohenheim-Stuttgart,
Deutschland, 31.03.2013 bis
28.02.2015, Finanzierung
durch BMBF-Scholarship
(Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeits-
gruppe Quantitative Genetik).



Tran Duc Trung, Plant Resour-

ce Center (PRC), Division of
Agricultural Biodiversity, Vi-
etnam Academy of Agricultu-
ral Science, Hanoi, Vietnam,
17.09.2011 bis 30.09.2015,
Finanzierung durch MOET/
DAAD-Stipendium  Vietnam
(Prof. Dr.l. ~ Schubert und
Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeitsgrup-
pe Quantitative Genetik).

Guozheng Liu, Universitat Hohen-

Yuan Yuan,

D

=

. Florian Michael Mette,

heim,  Stuttgart-Hohenheim,
Deutschland, 01.11.2013 bis
30.06.2014, Finanzierung
durch Universitat Hohenheim/
IPK (Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeits-
gruppe Quantitative Genetik).

Universitat Hohen-
heim, Hohenheim-Stuttgart,
Deutschland, 01.11.2013 bis
31.12.2014, Finanzierung
durch Universitat Hohenheim
(Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeits-
gruppe Quantitative Genetik).

Uni-
versitdt Hohenheim, Hohen-
heim-Stuttgart, Deutschland
01.01.2013 bis 30.06.2014, Fi-
nanzierung durch Projektmit-
tel der Universitat Hohenheim
(Prof. Dr. J.C. Reif/ Arbeits-
gruppe Quantitative Genetik).

Prof. Dr. Ingo Schubert,

01.01.2013 bis 31.05.2020, Ei-
genfinanzierung (Prof. Dr. J.C.
Reif/Arbeitsgruppe Quantitati-
ve Genetik).

Thi Nhu Phuo Hoang, Plant Re-

Pavla Polanska,

Pansa Monkheang,

source Center (PRC), Division
of Agricultural Biodiversity,
Vietnam Academy of Agricul-
tural Science, Hanoi, Vietnam,
07.01.2015 bis 30.11.2018,
Finanzierung durch MOET/
DAAD-Stipendium  Vietnam
(Prof. Dr.1.  Schubert und
Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeitsgrup-
pe Quantitative Genetik).

Masaryk  Uni-
versity, Brno, Tschechische
Republik, 18.01.2015 bis
17.02.2015, Eigenfinanzie-
rung (Prof. Dr. I. Schubert und
Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeitsgrup-
pe Quantitative Genetik).

University
of Khon Kaen, Khon Kaen,
Thailand, 01.06.2015 bis
08.10.2015, Eigenfinanzie-
rung/IPK (Prof. Dr.l. Schubert
und Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeits-
gruppe Quantitative Genetik).

Anna Nowicka, Max-Planck-Insti-

tut fur Pflanzenzichtungsfor-

APPENDIX

schung, Kaln, Deutschland,
2411.2015 bis 29.11.2015,
Eigenfinanzierung (Prof. Dr. .
Schubert und Prof. Dr. J.C.
Reif/Arbeitsgruppe Quantitati-

ve Genetik).

Matthias Klapperstick, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale,

Carlos

Burkhard Steuernagel,

Deutschland, 01.11.2014 bis
30.06.2016, Eigenfinanzie-
rung  (Dr. U. Scholz/Arbeits-
gruppe Bioinformatik und In-
formationstechnologie).

Perez  Cantalapiedra,
Estacion  Experimental de
Aula Dei, Zaragoza, Spanien,
12.05.2014 bis 31.12.2015,
Eigenfinanzierung (Dr. U. Sc-
holz/Arbeitsgruppe Bioinfor-
matik und Informationstech-
nologie).

Sains-
bury Laboratory, Norwich,
GroBbritannien,  01.04.2012
bis 31.03.2014, Eigenfinanzie-
rung  (Dr. U. Scholz/Arbeits-
gruppe Bioinformatik  und
Informationstechnologie).

Tobias Czauderna, Monash Uni-

D

=

versity, Melbourne, Australien,
04.08.2014 bis 28.02.2015,
Eigenfinanzierung (Dr. U. Sc-
holz/Arbeitsgruppe Bioinfor-
matik und Informationstech-
nologie).

Malgorzata Czernicka, Uni-
versity of Agriculture Krakow,
Department of Genetics, Plant
Breeding and Seed Science,
Krakow, Polen, 01.01.2012 bis
31.12.2014, Eigenfinanzierung
(Dr. U. Scholz/Arbeitsgruppe

Bioinformatik und Informati-
onstechnologie).
Florian Schilling, Hochschule

Tiago Ribeiro,

Anhalt, Kéthen, Deutschland,
01.10.2015 bis 31.03.2016,
Eigenfinanzierung (Dr. U. Sc-
holz/Arbeitsgruppe Bioinfor-
matik und Informationstech-
nologie).

Universidad Fe-
deral de Pernambuco, De-
partmento de Micologia, Re-
cife, Brasilien, 05.04.2014 bis
06.10.2014, Eigenfinanzierung
(Dr. A. Houben/Arbeitsgruppe
Chromosomenstruktur ~ und
-funktion).

Gabriela Barreto Reis, University

of Lavras, Lavras, Brasilien,
27.08.2014 bis 31.08.2015,
Finanzierung  durch Uni-
versity-Lavras-Fellowship
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D

D

=

Dr.

=

(Dr. A. Houben/Arbeitsgruppe

Chromosomenstruktur und
-funktion).
Marie-Edith Chaboute, Insti-

tute de Biologie Moléculaire
et Cellulaire (CNRS), Stras-
bourg, Frankreich, 09.04.2014
bis 12.04.2014, Finanzierung
durch DAAD (Dr. A. Houben/
Arbeitsgruppe Chromoso-
menstruktur und -funktion).

. AliMohammad Banaei Mo-

ghaddam, 01.05.2014 bis
15.09.2014, Eigenfinanzie-
rung (Dr. A. Houben/Arbeits-

gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion).

LuMa, University of Lon-
don, Queen Mary and West-
field College, Biological and
Chemical Science, London,
GroBbritannien,  18.10.2012
bis 26.09.2015, Finanzierung
durch Marie-Curie-Fellowship
(Dr. A. Houben/Arbeitsgruppe
Chromosomenstruktur und
-funktion).

Wei Ma, Northwest A&F Universi-

ty, Shaanxi, China, 27.09.2012
bis 26.09.2016, Finanzierung

durch  China  Scholarship
Council - CSC (Dr. A. Houben/
Arbeitsgruppe Chromoso-

menstruktur und -funktion).

Prof. Dr. Ghader Mirzaghareri,

Dr.

University of Kurdistan, De-
partment of Agronomy and
Plant Breeding, School of
Agriculture, Sanandaj, Iran,
12.06.2014 bis 08.09.2014,
Finanzierung durch DAAD
(Dr. A. Houben/Arbeitsgruppe

Chromosomenstruktur ~ und
-funktion).
Sergey Mursalimov, Institu-

te of Cytology and Genetics
(ICG), Novosibirsk, Russland,
01.09.2014 bis 31.10.2014,
Finanzierung durch DAAD
(Dr. A. Houben/Arbeitsgruppe
Chromosomenstruktur ~ und
-funktion).

André Seco Marques da Silva,

Dr.

Universida de Federal de Per-
nambuco, Recife, Brasilien,
08.04.2014 bis 30.09.2014,
Finanzierung durch Sand-
wich-Stipendium; 04.08.2015
bis 21.08.2015, Eigenfinanzie-
rung (Dr. A. Houben/Arbeits-
gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion).

Ekatarina Badaeva, Laborato-
ry of Molecular Karyology, En-
gelhardt Institute of Molecular

=

Biology, Moskau, Russland,
17.09.2014 bis 14.10.2014, Fi-
nanzierung durch Scholarship
DFG (Dr. A. Houben/Arbeits-
gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion).

Eva Tomastikova, Institute of
Experimental Botany, Cen-
tre of Plant Structural and
Functional Genomics, Prag,
Tschechische Republik,
23.10.2014 bis 22.11.2014;
09.03.2015 bis 20.05.2015, Ei-
genfinanzierung; 30.08.2015
bis 20.10.2015, Finanzierung
durch DAAD/SFB (Dr. A. Hou-
ben/Arbeitsgruppe Chromo-
somenstruktur und -funktion).

Mariana Baez, Federal University

of Pernambuco (UFPE), Reci-
fe, Brasilien, 16.06.2015 bis
05.06.2016, Eigenfinanzie-
rung (Dr. A. Houben/Arbeits-
gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion).

Dr. Fernanda Oliveira Busta-

mante, University of Lavras,
Lavras, Brasilien, 28.03.2015
bis 31.03.2016, Finanzierung
durch Scholarship CNPG Bra-
silien (Dr. A. Houben/Arbeits-
gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion).

Laiane Corsini Rocha, University

of Lavras, Lavras, Brasilien,
01.06.2014 bis 06.01.2015,
Finanzierung durch Uni-
versity-Lavras-Fellowship

(Dr. A. Houben/Arbeitsgruppe

Chromosomenstruktur und
-funktion).
Dr. Stephan Heckmann,  Univer-

sity of Birmingham, School of
Biosciences, Birmingham, UK,
05.07.2015 bis 17.07.2015, Fi-
nanzierung durch University of
Birmingham (Dr. A. Houben/
Arbeitsgruppe Chromoso-
menstruktur und -funktion).

Dr. Martina Dvorackova, Masaryk

University, Brno, Tschechi-
sche Republik, 05.10.2015 bis
24.10.2015, Eigenfinanzierung
(Dr. A. Houben/Arbeitsgruppe

Chromosomenstruktur ~ und
-funktion).

Dr. Eleazar Gomes, University
of Kopenhagen, Kopenha-

gen, Danemark, 09.11.2015
bis 13.11.2015, Finanzierung
durch University of Kopenha-
gen (Dr. A. Houben/Arbeits-
gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion).




Aretuza Sousa dos Santos Sousa,
Ludwig-Maximilians-Univer-
sitdat, Midnchen, Deutschland,
15.08.2015 bis 26.03.2015, Fi-
nanzierung durch Universitat
Minchen (Dr. A. Houben/Ar-
beitsgruppe Chromosomens-
truktur und -funktion).

9

. Kinga Sedzielewska, Lud-
wig-Maximilians-Universi-
tat, Muinchen, Deutschland,
17.04.2015 bis 26.04.2015,
Finanzierung durch DFG
der Universitdt Minchen;
20.09.2015 bis 083.10.2015,
Eigenfinanzierung (Dr. A. Hou-
ben/Arbeitsgruppe Chromo-
somenstruktur und -funktion).
Dr. Armin Meister, 01.12.2012 bis
31.12.2018, Eigenfinanzie-
rung/IPK  (Dr. A. Houben/Ar-
beitsgruppe Chromosomens-
truktur und -funktion).

=

Martin-Luther-Uni-
versitat Halle-Wittenberg,
Halle/Saale, Deutschland,
29.09.2014 bis 31.12.2014;
01.07.2015 bis 30.06.2016, Ei-
genfinanzierung (Prof. Dr. T.F.
Sharbel und Prof. Dr. J.C. Reif/
Arbeitsgruppe Apomixis).

Tiina Liiving,

Dr. Dorota Paczesniak, ETH
Zurich, Zurich, Schweiz,
20.01.2014 bis 30.07.2015, Fi-
nanzierung durch Scholarship
Swiss National Science Foun-
dation (Prof. Dr. T.F. Sharbel
und Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeits-

gruppe Apomixis).

=

Lubos Majesky, Palacky Universi-
ty, Department of Botany, Ol-
mouc, Tschechische Repub-
lik, 07.09.2014 bis 24.09.2014;
30.03.2015 bis 30.04.2015;
25.05.2015 bis 30.06.2015, Ei-
genfinanzierung (Prof. Dr. T.F.
Sharbel/Arbeitsgruppe  Apo-
mixis).

Zdenek Spisek, Palacky  Uni-
versity, Department of Bota-
ny, Olmouc, Tschechische
Republik, 09.02.2015 bis
08.04.2015, Eigenfinanzie-
rung (Prof. Dr. T.F. Sharbel/
Arbeitsgruppe Apomixis).

John Thomson Lovell, Univer-
sity of Texas, Austin, USA,
02.05.2015 bis 17.05.2015,
Finanzierung durch Universty
of Texas (Prof. Dr. T.F. Sharbel/
Arbeitsgruppe Apomixis).

Matthew Rodman, Stanford Uni-

versity, Stanford, Vereinig-
te Staaten, 15.06.2015 bis
11.09.2015, Finanzierung
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durch DAAD (Prof. Dr. T.F. Sh-
arbel und Prof. Dr. J.C. Reif/
Arbeitsgruppe Apomixis).

Marco Pellino, 01.09.2015 bis
01.09.2016, Eigenfinanzie-
rung (Prof. Dr. T.F. Sharbel und
Prof. Dr. J.C. Reif/Arbeitsgrup-
pe Apomixis).

Prof. Timothy Sharbel, 01.09.2015
bis 31.08.2020, Eigenfinan-
zierung (Prof. Dr. J.C. Reif/Ar-
beitsgruppe Apomixis).

Dr. Wanxin Chen, 01.08.2013
bis 31.03.2014, Eigenfinan-
zierung, (Dr. P. Schweizer/
Arbeitsgruppe Pathogen-
stress-Genomik).

Tobias Baum, Fraunhofer Institut
flr Fabrikbetrieb und Automa-
tisierung (IFF), Magdeburg,
Deutschland, 01.07.2014 bis

31.12.2015, Finanzierung
durch IPK (Dr. P. Schweizer/
Arbeitsgruppe Pathogen-

stress-Genomik).

Dr-Ing. Alexander Ihlow, Tech-

nische  Hochschule lime-
nau, llimenau, 01.01.2012
bis  31.12.2015, Finanzie-
rung durch  TH limenau

(Dr. P. Schweizer/Arbeitsgrup-
pe Pathogenstress-Genomik).

Jamil Chowdhury, University of
Adelaide, Centre of Adelaide
(ARC), School of Agriculture,
Food and Wine, Adelaide,
Australien, 18.05.2014 bis
27.06.2014, Finanzierung
durch University of Adelai-
de und Eigenfinanzierung
(Dr. P. Schweizer/Arbeitsgrup-
pe Pathogenstress-Genomik).

D

=

Stephan Marzin, 01.07.2014
bis 31.12.2016, Eigenfinanzie-
rung (Dr. M. Roder/Arbeits-
gruppe Gen- und Genomkar-
tierung).

D

=

Inge Matthies, 01.01.2013 bis
31.12.2016, Eigenfinanzierung
(Dr. M. Roder/Arbeitsgruppe
Gen-und Genomkartierung).

9

.Jose Luis Diaz De Leon, Uni-

versidad de Baja California,
La Paz, Mexiko, 14.06.2014
bis 14.07.2014, Eigenfinanzie-
rung (Dr. M. Roder/Arbeits-
gruppe Gen- und Genomkar-
tierung).

D

=

Elena Salina, Institute of Cyto-
logy and Genetics (ICG), Novo-
sibirsk, Russland, 29.06.2014
bis  02.07.2014, Finanzie-
rung durch BMLE-Projekt

(Dr. M. Roder/Arbeitsgruppe
Gen-und Genomkartierung).

Quddoos ul Hagq Mugaddasi,
Martin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale,
Deutschland, 30.09.2014 bis
30.09.2017, Finanzierung
durch DAAD (Dr. M. Roder/
Arbeitsgruppe Gen- und Ge-
nomkartierung).

=

. Cornelia Jaenecke,
16.03.2015 bis 31.12.2016,
Eigenfinanzierung (Dr. M. R6-
der/Arbeitsgruppe Gen- und
Genomkartierung).

Prof. Mohsen Ebrahimi, Universi-
ty of Teheran, Teheran, Iran,
20.07.2015 bis 31.12.2016,
Finanzierung durch University
of Teheran (Dr. M. Roéder/Ar-
beitsgruppe Gen-und Genom-
kartierung).

Dalia Alomari, Jordan Universi-
ty of Science & Technology,
Irbid, Jordanien, 01.09.2015
bis 31.08.2016, Eigenfinan-
zierung (Dr. M. Réder/Arbeits-
gruppe Gen- und Genomkar-
tierung).

Dr. Jie Ling, 01.10.2015 bis
30.09.2016, Eigenfinanzie-
rung (Dr. M. Roder/Arbeits-
gruppe Gen- und Genomkar-
tierung).

D

=

. Christine Zanke, 01.10.2015
bis 30.09.2016, Eigenfinan-
zierung (Dr. M. Réder/Arbeits-
gruppe Gen- und Genomkar-
tierung).

Dung Phuong Le, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale,
Deutschland, 24.09.2011 bis
30.09.2015, Finanzierung
durch MOET/DAAD-Sti-
pendium;  01.10.2015  bis
31.03.2016, Eigenfinanzie-
rung (Dr. R. Schmidt/Arbeits-
gruppe Genomplastizitat).

Loan Than Le, Martin-Luther-Uni-
versitat Halle-Wittenberg,
Halle/Saale, Deutschland,
01.07.2014 bis 31.12.2015,
Eigenfinanzierung
(Dr. R. Schmidt/Arbeitsgrup-
pe Genomplastizitat).

Abteilung Molekulare
Genetik/Department of
Molecular Genetics

Dr. Kambiz Baghalian, Islamic
Azad  University, Depart-
ment of Horticulture, Fa-
culty of Agriculture, Tehr-

an, lIran, 01.06.2012 bis
31.12.2014, Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. F. Schreiber/Arbeits-
gruppe Pflanzenbioinformatik;
Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis).

Hea-Jung Jeon, Kyung Hee
University, Department of
Horticultural Biotechnolo-

gy, College of Life Science,
Youngin-si, Republik Korea,
01.04.2014 bis 30.06.2015, Fi-
nanzierung durch Stipendium
der koreanischen Regierung/
Eigenfinanzierung (Prof. Dr. T.
Altmann; Dr. R. Meyer/Arbeits-
gruppe Heterosis).

Prof. Dr. Seok-Hee Hong, Uni-
versity of Sydney, School
of IT Building, Sydney,
Australien, 17.03.2014 bis
30.06.2014, Finanzierung
durch  Humboldt-Stipendium
(Prof. Dr. F. Schreiber/Arbeits-
gruppe Pflanzenbioinformatik;
Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis).

D

-

Eva Grafahrend-Belau, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale,
Deutschland, 01.03.2014 bis
28.02.2015, Eigenfinanzie-
rung (Prof. Dr. T. Altmann/Ar-
beitsgruppe Heterosis).

D

=

Jan Hige, Grasslands Rese-
arch Centre Tennent Drive,
Plamerston; Neuseeland,
07.04.2014 bis 11.04.2014, Fi-
nanzierung durch BMVEL-Pro-
jekt  (Prof. Dr. T. Altmann/Ar-
beitsgruppe Heterosis).

Prof. Dr. Falk Schreiber, Mo-
nash University, Clay-
ton School of IT, Victoria,
Australia, 01.05.2014 bis
31.12.2015, Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis)

D

=

. Moses Mahugu Muraya,
01.08.2014 bis 31.07.2015,
Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis).

D

=

. Magdalena Pawelkowicz,
Maize Research Institute Ze-
mun Polje, Belgrade, Serbia,
15.01.2015 bis 27.03.2015,
Finanzierung durch EPPN
Transnational Access
(Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis).

Dijun Chen, 01.05.2015  bis
31.10.2015, Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis).



Ulrich Lutz, TU Mulnchen, Wis-
senschaftszentrum Wei-
henstephan, Freising,

Deutschland, 08.06.2015 bis
31.07.2015, Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis).

Dr. Sofija Bozinovic, Maize Re-
search Institute Zemun Polje,
Belgrade, Serbia, 24.09.2015
bis 24.11.2015, Finanzierung
durch EPPN Transnational
Access (Prof. Dr. T. Altmann/
Arbeitsgruppe Heterosis).

Dr. Dejan Dodig, Maize Rese-
arch Institute Zemun Polje,
Belgrade, Serbia, 24.09.2015
bis 24.11.2015, Finanzierung
durch EPPN Transnational
Access (Prof. Dr. T. Altmann/
Arbeitsgruppe Heterosis).

Ana Nikolic, Maize Research
Institute Zemun Polje, Bel-
grade, Serbia, 11.10.2015

bis 20.11.2015, Finanzierung
durch  EPPN Transnational
Access (Prof. Dr. T. Altmann/
Arbeitsgruppe Heterosis).

Alexander Feiner, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale,

Deutschland, 12.10.2015 bis
23.10.2015; 23.11.2015 bis
23.12.2015, Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis).

Dr. Miroslava Rubtsova,
01.12.2015 bis 31.05.2016,
Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. T. Altmann/Arbeits-
gruppe Heterosis).

Dr. Miro Sotak,  Pavol-Josef-Sa-
farik University, Kosice,
Slowakei, 04.04.2014  bis

24.04.2014, Eigenfinanzie-
rung (Dr. L. Altschmied/Ar-
beitsgruppe Heterosis).

Van Tran Thi Thuy, Agricultural
Science Institute of Nothern

Central  Vietnam, Vinh-Ci-
ty, Vietnam, 21.08.2011
bis  31.08.2015, Finanzie-

rung MOET-Stipendium
(Dr. W. Weschke/Arbeitsgrup-
pe Samenentwicklung).

Maria Isabel Mora Ramirez, Uni-
versidad de Costa Rica, San
José, Costa Rica, 01.10.2011
bis 30.09.2015, Finanzierung
durch DAAD (Dr. W. Weschke/

Arbeitsgruppe Samenent-
wicklung).
Franka Andersch, Mar-

tin-Luther-Universitat Hal-
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le-Wittenberg, Halle/Saale,
Deutschland, 01.11.2014 bis
30.04.2015, Eigenfinanzie-
rung (Dr. W. Weschke/Arbeits-
gruppe Samenentwicklung).

Stefan Kohl,  Martin-Luther-Uni-
versitat Halle-Wittenberg,
Halle/Saale, Deutschland,

01.08.2015 bis 31.07.2016,
Eigenfinanzierung

(Dr. W. Weschke/Arbeitsgrup-
pe Samenentwicklung).

Bui Thi Mai Huong, Univer-
sitat Bayreuth, Bayreuth,
Deutschland, 27.09.2012 bis
31.12.2015, Finanzierung
durch Scholarship Govern-
ment Vietnam (Dr. habil. H.
Baumlein/Arbeitsgruppe Gen-
regulation).

Valeska Hauptmann, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale,

Deutschland, 01.07.2015 bis
31.12.2015, Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. U. Conrad/Arbeits-
gruppe Phytoantikorper).

Abteilung Physiologie und
Zellbiologie/Department of
Physiology and Cell Biology

Dr. Bjorn Junker, 01.01.2013 bis
31.12.2014, Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. N. v. Wiren/Arbeits-
gruppe Molekulare Pflanze-
nernadhrung).

Tiina Liiving,  01.07.2013  bis
30.06.2014, Eigenfinanzie-
rung (Prof. Dr.N. v. Wiren/Ar-
beitsgruppe Molekulare Pflan-
zenernahrung).

Dr. Hart Poskar, 01.07.2013 bis
30.06.2014, Eigenfinanzie-
rung (Prof. Dr.N. v. Wiren/Ar-
beitsgruppe Molekulare Pflan-
zenernahrung).

Fengying Duan, China Agricultu-
ral University, Beijing, China,
08.01.2014 bis 31.01.2014,
Eigenfinanzierung (Prof. Dr. N.
von Wirén/Arbeitsgruppe Mo-
lekulare Pflanzenernéhrung).

Dr. Andreas Backhaus, Fraunho-
fer Institut fir Fabrikbetrieb
u.  Automatisierung  (IFF),
Magdeburg, Deutschland,
15.02.2014 bis 31.12.2014;
14.01.2015 bis 31.12.2015, Ei-
genfinanzierung  (Prof. Dr. N.
von Wirén/Arbeitsgruppe Mo-
lekulare Pflanzenernahrung).

Juan José Pierella Karlusich, In-
stitute for Molecular and Cell
Biology of Rosario, Rosario,
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Argentinien, 07.05.2014 bis
15.08.2014 und 24.12.2014
bis 24.03.2015, Finanzierung
durch DAAD (Prof. Dr.N. von
Wirén/Arbeitsgruppe Moleku-
lare Pflanzenernahrung).

Alberto Manasse Laginha, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/Saale;
Deutschland, 01.07.2014 bis
31.03.2015, Eigenfinanzie-
rung (Prof. Dr.N. v. Wirén/Ar-
beitsgruppe Molekulare Pflan-
zenernahrung).

D

=

Alexandra Leskova, Comeni-
us University Bratislava, Bra-
tislava, Ungarn, 01.09.2014
bis 30.09.2014, Finanzierung
durch National Scholarship
Programme of Slovak Re-
public/ Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. v. Wiren/Arbeitsgrup-
pe Molekulare Pflanzenernah-
rung).

Dr. John Danku, University  of
Aberdeen, school of Biologi-
cal Science, Aberdeen, UK,
06. 10.2014 bis 17.10.2014,
Finanzierung durch University
of Aberdeen (Prof. Dr.N. von
Wirén/ Arbeitsgruppe Moleku-
lare Pflanzenernahrung).

Zhongtao Jia, Martin-Luther-Uni-
versitat Halle-Wittenberg,
Halle/Saale, Deutschland,
05.12.2014 bis 30.11.2017,
Finanzierung durch Chinese
Scholarship Council (Prof. N.
von Wirén/Arbeitsgruppe Mo-
lekulare Pflanzenernéahrung).

Dr. Brahmasivasenkar Lingam,
01.01.2015 bis 31.08.2015,
Eigenfinanzierung (Prof. Dr. N.
von Wirén/Arbeitsgruppe Mo-
lekulare Pflanzenernéahrung).

Faranak Farmand, Agricultural
Biotechnical Research Insti-
tute of Iran (ABRII), Seed and
Plant Improvement Institute,
Karaj, lran, 28.04.2015 bis
31.07.2015, Eigenfinanzie-
rung/IPK  (Prof. Dr.N.  von
Wirén/Arbeitsgruppe Moleku-
lare Pflanzenernahrung).

D

=

Esmira Gasan Alirzayeva, In-
stitute of Botany at the Azer-
baijan National Academy of
Science, Baku, Azerbaijan,
23.06.2015 bis 083.07.2015,
Eigenfinanzierung (Prof. Dr. N.
von Wirén/Arbeitsgruppe Mo-
lekulare Pflanzenernahrung).

Aynura Jafarova, Institute of Bota-
ny at the Azerbaijan National
Academy of Science, Baku,

Azerbaijan, 23.06.2015 bis
03.07.2015, Finanzierung Uber
DAAD (Prof. Dr. N. von Wirén/
Arbeitsgruppe Molekulare
Pflanzenernahrung).

Dr. Mohamed Abdelaziz, King
Abdulla  University, Kaust,
Agypten, 26.09.2015 bis

03.10.2015, Eigenfinanzierung
(Prof. Dr. N. von Wirén/Arbeits-
gruppe Molekulare Pflanze-
nernahrung).

Rongfan Wang, Northwest Ag-
riculture and Forestry Uni-
versity, Faculty of Forestry,
Yangling, China, 02.10.2012
bis  30.09.2016, Finanzie-
rung durch China Scholars-
hip Council - CSC (Dr.H.-
P. Mock/Arbeitsgruppe
Angewandte Biochemie).

Antonius Petridis, Aristotle Univer-
sity of Thessaloniki, Thessalo-
niki, Griechenland, 01.07.2013
bis 30.06.2014, Finanzierung
durch DAAD-Scholarship;
01.04.2015 bis 31.03.2016,
Eigenfinanzierung  (Dr. H.-P.
Mock/Arbeitsgruppe  Ange-
wandte Biochemie).

Adriana Garibay Hernandez, Insti-
tuto de Biotecnologia/UNAM,
Cuernavaca/Morelos, Mexiko,
11.02.2014 bis 10.03.2014, Fi-
nanzierung durch DAAD und
Eigenfinanzierung  (Dr. H.-P.
Mock/Arbeitsgruppe  Ange-
wandte Biochemie).

Anne Oertel, Firma  TRANS-
MIT, GieBen, Deutschland,
15.04.2014 bis 28.02.2015,
Finanzierung durch Indus-
trieprojekt (Dr. H.-P. Mock/
Arbeitsgruppe  Angewandte
Biochemie).

Wai Li Lim, University of Ade-
laide, Adelaide, Australien,
22.09.2014 bis 29.10.2014;
02.04.2015 bis 30.05.2015,

Finanzierung durch
DAAD-Scholarship  (Dr. H.-P.
Mock/Arbeitsgruppe  Ange-

wandte Biochemie).

Giovanni Vinci, University of Na-
ples Frederico I, Agricultu-
ral Science, Napoli, ltalien,
13.04.2015 bis 12.09.2015,
Finanzierung durch Universi-
ty of Naples (Dr. H.-P. Mock/

Arbeitsgruppe  Angewandte
Biochemie).
Dr. Manuela Peukert, 01.07.2015

bis 31.12.2015, Eigenfinanzie-
rung (Dr. H.-P. Mock/Arbeits-




gruppe Angewandte Bioche-
mie).

Center of Bio-
technology of Borj Céd-
ria.  (CBBC), Hammamet,
Tunesien, 06.08.2015 bis
04.09.2015, Finanzierung
durch BMBF (Dr. H.-P. Mock/
Arbeitsgruppe Angewandte
Biochemie).

Jawaher Khiari,

. Diaa EI-Din Daghma, Univer-
sitat Wageningen, Wagenin-
gen, Niederlande, 18.08.2014
bis 29.08.2014, Eigenfinan-
zierung (Dr. Michael Melzer/
Arbeitsgruppe  Strukturelle
Zellbiologie).

Prof. Dr. Isabella R. Prokhoren-
ko, Institute of Fundamental
Biology, Russian Academy of
Sciences, Pushino, Moscow
Region, Russland, 31.07.2014
bis 24.08.2014, Eigenfinan-
zierung (Dr. M. Melzer/Ar-
beitsgruppe Strukturelle Zell-
biologie).

Marek Marzec, University of Si-
lesia, Faculty of Biology and
Environment Protection, Ka-

towice, Polen, 28.02.2014
bis 14.03.2014; 10.07.2014
bis 18.07.2014; 05.08.2014

bis 31.08.2014; 03.03.2015
bis 03.04.2015; 20.06.205
bis 28.08.2015; 31.10.2015
bis 10.11.2015, Eigenfinanzie-
rung (Dr. M. Melzer/Arbeits-
gruppe Strukturelle Zellbio-

logie).

D

=

Urte Schllter, Universitat
Dusseldorf, Dusseldorf,
Deutschland, 20.04.2015 bis
24.04.2015, Eigenfinanzie-
rung (Dr. M. Melzer/Arbeits-
gruppe Strukturelle Zellbio-

logie).

Aleksandra Muszynska, Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg;  Halle/Saale,

Deutschland, 01.08.2015 bis
31.03.2016, Eigenfinanzie-
rung (Dr. M. Melzer/Arbeits-
gruppe Strukturelle Zellbio-
logie).

Pooja Pandey, Integral University
of Lucknow, Lucknow, Indien,
24.09.2011 bis 31.03.2015,
Finanzierung durch Scho-
larship DAAD und Siemens;
26.09.2015 bis 30.09.2015,
Eigenfinanzierung
(Dr. J. Kumlehn/Arbeitsgrup-
pe Pflanzliche Reprodukti-
onsbiologie/Dr. M. Melzer/
Arbeitsgruppe  Strukturelle
Zellbiologie).
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Dr.

Maia Gurushidze, 01.12.2014
bis 31.12.2015, Eigenfinanzie-
rung (Dr.J. Kumlehn/Arbeits-
gruppe Pflanzliche Repro-
duktionsbiologie).

Miriam Szurman-Zubrzycka, Uni-

Marion Rauter,

Torsten Gerlach,

Nguyen Sy Nguyen,

Dr.

Tobias Schwalenberg,

9

. Armand Anoman,

versity of Silesia, Department
of Genetics, Katowice, Polen,
05.01.2015 bis 15.04.2015,
Erasmus-Scholarship

(Dr. J. Kumlehn/Arbeitsgrup-
pe Pflanzliche Reprodukti-
onsbiologie).

University
of Valence, Valence, Spain,
25.05.2015 bis 05.06.2015,
Eigenfinanzierung

(Dr. J. Kumlehn/Arbeitsgrup-
pe Pflanzliche Reprodukti-
onsbiologie).

Orgentis  Che-
micals GmbH Gatersleben,
Gatersleben,  Deutschland,
01.08.2012 bis 30.04.2018,
Finanzierung durch Koopera-
tionsprojekt zwischen Orgen-
tis Chemicals GmbH und IPK
(Prof. Dr. G. Kunze/Arbeits-
gruppe Hefegenetik).

Universitat
Greifswald, Greifswald,
Deutschland, 01.09.2012 bis
31.03.2015, Eigenfinanzie-
rung  (Prof. Dr. G. Kunze/Ar-
beitsgruppe Hefegenetik).

Universi-
tat Greifswald, Greifswald,
Deutschland, 01.12.2012 bis
31.12.2014, Finanzierung
durch MOET-Scholarship
(Prof. Dr. G. Kunze/Arbeits-
gruppe Hefegenetik).

Jan Riechen, Firma Jackering
Mdihlen- und Nahrmittelwerke
GmbH, Hamm, Deutschland,
01.08.2013 bis 31.12.2016,
Finanzierung durch Koopera-
tionsprojekt zwischen Firma
Jackering Muhlen- und Nahr-
mittelwerke GmbH und IPK
(Prof. Dr. G. Kunze /Arbeits-
gruppe Hefegentik).

Hoch-
schule Anhalt, Kothen,
Deutschland, 17.02.2015 bis
19.02.2015; 23.07.2015 bis
26.07.2015; 21.09.2015 bis
02.10.2015; 05.11.2015 bis
13.11.2015, Eigenfinanzie-
rung (Prof. G. Kunze /Arbeits-
gruppe Hefegentik).

. Kristina Florschiitz,

18.05.2015 bis 31.12.2015,
Eigenfinanzierung (Prof. G.

Kunze/Arbeitsgruppe Hefe-

gentik).

Wolfgang Zierer, Universitat Er-

langen-NUlrnberg, Erlangen,
Deutschland, 26.05.2014 bis
06.06.2014, Eigenfinanzie-
rung (Dr. P. Bienert/Arbeits-
gruppe Metalloid-Transport).

Isidro Abreu Sanchez, Univer-

Cintia Jozefkowicz,

D

=

sidad Autonoma de Madrid,
Madrid, Spanien, 19.04.2015
bis 30.05.2015, COST-Scho-
larship (Dr. P. Bienert/Arbeits-
gruppe Metalloid-Transport).

Universidad
Buenos Aires, Buenos Aires,
Argentinnien, 06.05.2015
bis 03.07.2015, Scholarship
Company of Biologists, Cam-
bridge/UK (Dr. P. Bienert/Ar-
beitsgruppe Metalloid-Trans-
port).

Monika Wimmer, Rheinische
Fridrichs-Wihelms-Univer-
sitat, Bonn, Deutschland,
14.05.2015 bis 21.05.2015,
Eigenfinanzierung (Dr. P. Bie-
nert/Arbeitsgruppe Metal-
loid-Transport).

Unabhéangige Arbeits-
gruppen/Independent
Research Groups

Tina Seidensticker,

01.12.2013
bis 31.05.2015, Eigenfinan-
zierung (Dr. T. Schnurbusch/
Arbeitsgruppe Pflanzliche
Baupléane).

Zifeng Guo, Chinese Academy

Matthew Haas,

D

=

of Sciences, Center for Ag-
ricultural Resources Rese-
arch, Institute of Genetics
and Developmental Biology,
Beijing, China, 01.10.2012
bis 31.07.2015, Finanzierung
durch  China Scholarship
Council - CSC (Dr. T. Schnur-
busch/Arbeitsgruppe Pflanz-
liche Bauplane).

University  of
Minnesota, Minneapolis, Ver-
einigte Staaten, 09.03.2015
bis 01.06.2016, Eigenfinan-
zierung (Dr. M. Mascher/Ar-
beitsgruppe Domestikations-
genetik).

. Sara Giulia Milner, University

of Bologna, Bologna, ltalien,
02.02.2015 bis 31.07.2015,
Eigenfinanzierung/IPK;
01.09.2015 bis 31.12.2016,
Finanzierung durch DAAD
(Dr. M. Mascher/Arbeitsgrup-
pe Domestikationsgenetik).

Dr.

9

Rajesh Kalladan,

Dr.

Nese Sreenivasulu,
01.04.2013 bis 31.03.2015, Ei-
genfinanzierung (Dr. M. Kuh-
Imann/Arbeitsgruppe Abioti-
sche Stress-Genomik).

. Harshavardhan Vokka-

liga Thammegowda,
01.02.2014 bis 31.05.2014, Ei-
genfinanzierung (Dr. M. Kuh-
Imann/Arbeitsgruppe Abioti-
sche Stress-Genomik).

Institute  of
Plant and Microbiology, Aca-
demia Sinica, Taipei, Taiwan,
01.07.2014 bis 01.11.2014, Ei-
genfinanzierung (Dr. M. Kuh-
Imann/Arbeitsgruppe Abioti-
sche Stress-Genomik).

. Marie-Edith Chaboute, Insti-

tute de Biologie Moléculaire
et Cellulaire (CNRS), Stras-
bourg, Frankreich, 24.11.2014
bis 05.12.2014, Eigenfinan-
zierung (Dr. M. Kuhlmann/
Arbeitsgruppe Abiotische
Stress-Genomik).

Vito Butardo, Grain Quality
and Research Nutrition Cen-
ter, International Rice Rese-
arch Institute (IRRI), Laguna,
Philippinen, 14.08.2015 bis
15.12.2015, Finanzierung
durch IRRI scholarship Phi-
lippines  (Dr. M. Kuhimann/
Arbeitsgruppe Abiotische
Stress-Genomik).

Sayed Hamid Reza Hashemi-

pedroudi, Sari University of
Agricultural  Sciences and
Natural Resources, Genetics
and Agricultural Biotechno-
logy Institute of Tabarestan,
Sari, Iran, 10.09.2015 bis
11.04.2016, Eigenfinanzie-
rung/IPK  (Dr. M. Kuhimann/
Arbeitsgruppe Abiotische
Stress-Genomik).



Arbeitsaufenthalte
von Wissenschaft-
lern in anderen
Einrichtungen/
Work Stays of IPK
Researchers at
other Institutes

Abteilung Genbank/De-
partment of Genebank

Prof. Dr. Andreas Graner/Ar-
beitsgruppe  Genomdiversi-
tat, The International Crops
Research Institute for the Se-
mi-Arid-Tropics (ICRISAT), Hy-
derabad, Indien, 17.02.2014
bis 23.02.2014, Finanzierung
durch IPK.

D

=

Nils Stein/Arbeitsgruppe
Genomdiversitat, National
Institute  of  Agrobiological
Sciences Tsukuba, Tsuku-
ba, Japan, 06.05.2014 bis
15.05.2014, Ko-Finanzierung
durch IPK und NIAS.

Neele Wendler/Arbeitsgrup-
pe Genomdiversitat, Juli-
us-Kihn-Institut  (JKI), GroB
LUsewitz, Deutschland,
16.04.2014 bis 24.04.2014,
Finanzierung durch BMBF.

D

=

Rounan Zhou/Arbeitsgrup-
pe Genomdiversitat, Institut
National de la Recherche
Agronomique (INRA), Cen-
tre National de Ressources
Génomiques Végétales,
Toulouse, Frankreich, 29.06.
2014 bis 06.07.2014, Finan-
zierung durch Industriepro-
jekt.

D

=

. Axel Himmelbach/Arbeits-
gruppe Genomdiversitat, Uni-
versitat Tubingen, Tlbingen,
Deutschland, 27.07.2014 bis
03.08.2014, Finanzierung
durch IPK.

Matthias Jost/Arbeitsgruppe

Genomik Genetischer Res-
sourcen, Institute of Plant
Science and Resources

(IPSR), Okayama University,
Kurashiki, Japan, 18.08.2015
bis 31.08.2015, Finanzierung
durch Oohara Foundation
Scholarship.

9

. Manuela Nagel/Arbeits-

gruppe Ressourcengenetik
und Reproduktion, Uni-
versitat  Innsbruck, Insti-
tut flr Botanik, Innsbruck,
Osterreich, 11.11.2014  bis

APPENDIX

29.11.2014; 07.02.2015 bis
15.02.2015 und 18.10.2015
bis 23.10.2015, Finanzierung
durch EU-Projekt.

Dr. Manuela Nagel/Arbeitsgrup-
pe Ressourcengenetik und
Reproduktion, Millenium See-
dbank Kew, UK, 03.05.2015
bis 08.05.2015, Finanzierung
durch EU-Projekt.

Dr. Manuela Nagel/Arbeitsgrup-
pe Ressourcengenetik und
Reproduktion, Atomic Ener-
gy and Alternative Ernergies
Commission (CEA), Paris;
Frankreich, 29.03.2015 bis
02.04.2015, Finanzierung
durch EU-Projekt.

9

. Ulrike Lohwasser/Arbeits-

gruppe Ressourcengenetik
und Reproduktion, Veterinar-
medizinische Universitat
Wien und Genbank Linz,
Wien/Linz, Osterreich,
25.01.2014 bis 30.01.2014,
Finanzierung durch Vetmed
Universitat Wien und IPK.

9

. Ulrike Lohwasser/Arbeits-
gruppe Ressourcengenetik
und Reproduktion, Ethiopian
Biodiversity Institute (EBI),
Addis  Abeba, Athiopien,
12.02.2014 bis 22.02.2014;
12.10.2014 bis 18.10.2014,
22.02.2015 bis 28.02.2015
und 18.10.2015 bis
24.10.2015, Finanzierung
durch GIZ/BMELV.

Evelin Willner/Arbeitsgruppe
Teilsammlungen Nord in Mal-
chow, Sammelreise, Hessen/
Nordfriesland, Deutschland
und Niederlande, 29.06.2015
bis 03.07.2015, Finanzierung
durch BMELV.

Anna Maria Roschanski/
Arbeitsgruppe Teilsamm-
lungen Nord in Malchow,

Sammelreise, Hessen/Nord-
friesland, Deutschland und
Niederlande, 29.06.2015 bis
03.07.2015, Finanzierung
durch BMELV.

Dr. Frank Blattner/Arbeitsgrup-
pe Experimentelle Taxono-
mie, Bioversity International,
Rom, ltalien, 19.09.2014 bis
25.09.2014, Finanzierung
durch IPK.

Dr. Frank Blattner/Arbeitsgrup-
pe Experimentelle Taxono-
mie, Sammelreise, Kapstadt,
Sidafrika, 24.09.2015 bis
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08.10.2015,
durch IPK.

Finanzierung

Zahra Nemati/Arbeitsgruppe
Experimentelle  Taxonomie,
Islamic Azad University, De-
partment of Plant Breeding,
Tehran, Iran, 03.10.2014 bis
29.10.2014, Finanzierung
durch DFG.

Dr. Dorte Harpke/Arbeitsgrup-
pe Experimentelle Taxono-
mie, Sammelreise, Serbien,
Mazedonien, Griechenland,
06.06.2015 bis 14.06.2015,
Finanzierung durch IPK.

Abteilung Ziichtungs-
forschung/Department
of Breeding Research

Michael Sandmann/Arbeitsgrup-
pe Quantitative Genetik, Ins-
titut de Biologie Moléculaire
et Cellulaire (CNRS), Stras-
bourg, Frankreich, 17.10.2014
bis 25.10.2014, Finanzierung
durch DAAD.

o
=

. Inna Lermontova/Arbeits-
gruppe Quantitative Genetik,
Institut de Biologie Moléculai-
re et Cellulaire (CNRS), Stras-
bourg, Frankreich, 17.10.2014
bis 25.10.2014, Finanzierung
durch DAAD und DFG.

Prof. Ingo Schubert/Arbeitsgrup-
pe Quantitative Genetik, Uni-
versity of Khon Kaen, Khon
Kaen, Thailand, 01.11.2014
bis 16.11.2014, Finanzierung
durch University of Khon
Kaen.

D)

=

Andreas Houben/Arbeits-
gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion, University
of Georgia, University of
Davis, Georgia/Davis, USA,
28.10.2014 bis 06.11.2014,
Finanzierung durch Bill & Me-
linda Gates Foundation.

D)

=

Andreas Houben/Arbeits-

gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion, Universidad
Federal de Pernambuco, Re-
cife, Brasilien, 17.11.2014 bis
13.12.2014 und 18.05.2015
bis 30.05.2015, Finanzierung
durch Brasilien (CAPES).

Steven DreiBig/Arbeitsgruppe
Chromosomenstruktur  und
-funktion, Institute of Expe-
rimental Botany, Centre of
Plant Structural and Functi-
onal Genomics, Olomouce,
Tschechische Republik,

15.06.2014 bis 20.06.2014,
Finanzierung durch IPK.

Steven DreiBig/Arbeitsgrup-
pe Chromosomenstruktur
und -funktion, KWS-UK, Th-
riplow, UK, 20.07.2014 bis
01.10.2014, Finanzierung
durch KWS-UK und IPK.

9

. Jorg Fuchs/Arbeitsgruppe

Chromosomenstruktur  und
-funktion, Institut de Biolo-
gie Moléculaire des Plan-
tes, Strasbourg, Frankreich,
19.06.2014 bis 21.06.2014,
Finanzierung durch DAAD.

Lala Aliyeva-Schnorr/Arbeits-
gruppe Chromosomenstruk-
tur und -funktion, Institute of
Experimental Botany, Centre
of Plant Structural and Func-
tional Genomics, Olomouce,
Tschechische Republik,
05.07.2012 bis 24.07.2014,
Finanzierung durch DFG-Pro-
jekt.

9

. Takayoshi Ishii/Arbeitsgrup-

pe Chromosomenstruktur
und -funktion, University of
Georgia, University of Da-
vis, Georgia/Davis, USA,
28.10.2014 bis 06.11.2014,
Finanzierung durch Bill & Me-
linda Gates Foundation.

Mateusz Zelkowski/Arbeitsgrup-
pe Chromosomenstruktur
und -funktion, Universitat
Wageningen, Niederlande,
03.02.2015 bis 07.02.2015,
Finanzierung durch Marie-Cu-
rie-Scholarship.

Celia Municio Diaz/Arbeitsgrup-
pe Chromosomenstruktur
und -funktion, Universitat
Regensburg, Deutschland,
13.04.2015 bis 30.04.2015,
Finanzierung durch Marie-Cu-
rie-Scholarship.

Maja Jankowska/Arbeitsgruppe
Chromosomenstruktur — und
-funktion, Universitat Brno,
Tschechische Republik,
06.02.2015 bis 22.02.2015,
Finanzierung durch DFG-Pro-
jekt.

Susann Hesse/Arbeitsgruppe
Chromosomenstruktur  und
-funktion, Universitat Regens-
burg, Fachbereich Zellbio-
logie/Pflanzenphysiologie,
Regensburg, Deutschland,

15.06.2015 bis 19.06.2015,
Finanzierung durch IPK.




Wei Ma/Arbeitsgruppe Chromo-
somenstruktur und -funktion.
Institute of Genetics and De-
velopmental Biology, Chinese
Academy of Sciences (CAS),
Beijing, China, 16.03.2015
bis 29.03.2015, Finanzierung
durch IPK.

Dr. Timothy F. Sharbel/Arbeits-
gruppe Apomixis, Centro de
Recursos Naturales Reno-
vables de la Zona Semiarida,
Bahia Blanca, Argentinien,
17.11.2014 bis 28.11.2014, Fi-
nanzierung durch DFG.

Marco Pellino/Arbeitsgruppe
Apomixis, Centro de Re-
cursos Naturales Renovab-
les de la Zona Semiarida,
Bahia Blanca, Argentinien,
17.11.2014 bis 28.11.2014, Fi-
nanzierung durch DFG.

Dr. Martin Mau/Arbeitsgrup-
pe Apomixis, Sammelreise,

Schweiz, 01.09.2015 bis
01.10.2015, Finanzierung
durch IPK.

Abteilung Molekulare
Genetik/Department of
Molecular Genetics

Dr. Lioudmilla Borisjuk/Arbeits-
gruppe  Heterosis, Penn
State  University, Pennsyl-
vania, USA, 22.12.2013 bis
11.01.2014, 01.06.2014 bis
17.06.2014, 22.01.2015 bis
08.02.2015, Finanzierung
durch Industrieprojekt.

D

=

Lioudmilla Borisjuk/Arbeits-
gruppe Heterosis, Univer-
sitat Wlrzburg, Wirzburg,
Deutschland, 21.01.2014 bis
26.01.2014, Finanzierung
durch DFG.

9

. Lioudmilla Borisjuk/Arbeits-
gruppe Heterosis, Universi-
tat Heidelberg, Heidelberg,
Deutschland, 06.05.2014 bis
14.05.2014, Finanzierung
durch Industrieprojekt.

D

=

. Lioudmilla Borisjuk/Arbeits-

gruppe Heterosis, Univer-
sity of Adelaide, Adelaide,
Australien, 20.10.2014 bis
29.11.2014, Finanzierung
durch Industrieprojekt.

D

=

Hardy Rolletschek/Arbeits-

gruppe  Heterosis, Penn
State  University, Pennsyl-
vania, USA, 10.06.2014 bis
17.06.2014, Finanzierung
durch Industrieprojekt und
22.12.2013 bis 11.01.2014, Fi-

nanzierung durch DPPN-Pro-
jekt.

Dr. Hardy Rolletschek/Arbeits-
gruppe Heterosis, Univer-
sity of Adelaide, Adelaide,
Australien, 20.10.2014 bis
01.11.2014, Finanzierung
durch Industrieprojekt.

Eberhard Munz/Arbeitsgruppe
Heterosis, Penn State Uni-
versity, Pennsylvania, USA,
1711.2014 bis 14.12.2014,
Finanzierung durch DFG und
27.10.2015 bis 06.12.2015, Fi-
nanzierung durch IPK.

Christina Kénig/Arbeitsgruppe
Heterosis, Melbourne Univer-
sity, Melbourne, Australien,
09.11.2015 bis 09.12.2015,
Finanzierung durch Industrie-
projekt.

D

=

David Riewe/Arbeitsgruppe
Heterosis, Agroresearch Pal-
merston North, Palmerston,
Neuseeland, 13.01.2014 bis
05.02.2014 und 12.01.2015
bis 27.01.2015, Finanzierung
durch DPPN-Projekt

Dr. Hans Weber/Arbeitsgruppe
Samenentwicklung, EU-Kom-
mission, Brissel, Belgien,
22.06.2014 bis 27.06.2014,
Finanzierung durch IPK.

D

=

Winfriede Weschke/Arbeits-
gruppe Samenentwicklung,
Chinese Academy of Scien-
ces, Institute of Genetics,
Peking, China, 18.10.2014
bis 24.10.2014, Finanzierung
durch Cheinese Academy of
Sciences.

9

. Christian Klukas/Arbeits-
gruppe Bildanalyse, Zhejiang
University, Hangzhou, China,
14.03.2014 bis 29.03.2014,
Finanzierung durch IPK.

9

. Hans Weber/Arbeitsgruppe
Samenentwicklung, EU-Kom-
mission, Brissel, Belgien,
22.06.2014 bis 27.06.2014,
Finanzierung durch IPK.

D

=

. Winfriede Weschke/Arbeits-
gruppe Samenentwicklung,
Chinese Academy of Scien-
ces, Institute of Genetics,
Peking, China, 18.10.2014
bis 24.10.2014, Finanzierung
durch Cheinese Academy of
Sciences.

Abteilung Physiolo-
gie und Zellbiologie/
Department of Physio-
logy and Cell Biology

Prof. Dr. Nicolaus von Wirén/
Arbeitsgruppe Molekulare
Pflanzenerndhrung, Centre
National de la Recherche
Scientifigue (CNRS), Insti-
tut de Biologie de I'Ecole
Normale Supérieure, Paris,
Frankreich, 28.01.2014 bis
02.02.2014, Finanzierung
durch IPK.

Prof. Dr. Nicolaus von Wirén/
Arbeitsgruppe Molekulare
Pflanzenernahrung, Chinese
Academy of Sciences, Institu-
te of Genetics, Peking, China,
18.10.2014 bis 24.10.2014,
Finanzierung durch Chinese
Academy of Sciences.

D

=

. Mohammad-Reza Hajirezaei/

Arbeitsgruppe Molekulare
Pflanzenernahrung, Institute
of Molecular and Cell Biolo-
gy, Department of Physiolo-
gy and Cell Biology, Rosario,
Argentinien, 12.05.2014 bis
22.05.2014 und 22.10.2015
bis 07.11.2015, Finanzierung
durch IPK.

Dr. Mohammad-Reza Hajirezaei/
Arbeitsgruppe Molekulare
Pflanzenerndhrung, Sunday
River Resort, Newry, Port-
land, USA, 01.08.2014 bis
09.08.2014, Finanzierung
durch IPK.

Dr. Hans-Peter Mock/Arbeits-
gruppe Angewandte Bio-
chemie, Chinese Academy
of Sciences, Institute of
Genetics, Peking, China,
18.10.2014 bis 24.10.2014,
Finanzierung durch Chinese
Academy of Sciences.

Dr. Andrea Matros/Arbeitsgrup-
pe Angewandte Biochemie,
University of Adelaide, Adelai-
de, Australien, 06.11.2014 bis
08.12.2014 und 05.11.2015
bis 05.12.2015, Finanzierung
durch BMBF.

D

=

Manuela Peukert/Arbeits-
gruppe Angewandte Bio-
chemie, University of Ade-
laide, Adelaide, Australien,
22.10.2014 bis 22.11.2014,
Finanzierung durch Projekt
806018.

Dr. Michael Melzer/Arbeits-
gruppe  Strukturelle  Zell-
biologie, Royal Institute of

Technology (KTH), AlbaNova

University Center, Stockholm,

Schweden, 09.07.2014 Dbis
15.07.2014, Finanzierung
durch IPK.

D

=

Michael Melzer/Arbeitsgrup-
pe Strukturelle Zellbiologie,
Institute of Molecular and Cell
Biology, Department of Phy-
siology and Cell Biology, Ro-
sario, Argentinien, 22.10.2015
bis 07.11.2015, Finanzierung
durch IPK.

Prof. Dr. Gotthard Kunze/Arbeits-
gruppe Hefegenetik, Universi-
ty of Milano, Mailand, Italien,
29.06.2014 bis 04.07.2014,
Finanzierung durch EU.

Andrea Malak/Arbeitsgrup-
pe Hefegenetik, University
of Milano, Mailand, Italien,
29.06.2014 bis 04.07.2014,
Finanzierung durch EU.

Andrea Malak/Arbeitsgruppe
Hefegenetik, Evolva SA, Rei-
nach, Schweiz, 04.05.2015
bis 22.10.2015, Finanzierung
durch Marie-Curie-Scholars-
hip.

Dr. Patrick Bienert/Arbeitsgrup-
pe Metalloid-Transport, Uni-
versité Catholique de Lou-
vain, Institute of Life Science,
Louvain la Neuve, Belgien,
16.11.2014 bis 24.11.2014,
Finanzierung durch IPK und
DFG.

Arvid Diehn/Arbeitsgruppe Me-
talloid-Transport,  Université
Catholique de Louvain, Insti-
tute of Life Science, Louvain
la Neuve, Belgien, 16.11.2014
bis 13.12.2014, Finanzierung
durch IPK und DFG und
01.11.2015 bis 12.12.2015,
Finanzierung durch DFG und
IPK.

Unabhéangige Arbeits-
gruppen/Independent
Research Groups

Dr. Thorsten Schnurbusch/
Arbeitsgruppe Pflanzliche
Bauplane, University of Llei-
da, Department of Crop and
Forestry Sciences, Lleida,

Spanien, 02.02.2014  bis
09.02.2014, Finanzierung
durch IPK.

Dr. Martin Mascher/Arbeitsgrup-
pe Bioinformatik und Infor-
mationstechnologie, Weiz-
mann Institute of Science,
Rehovot, Israel; 04.06.2014
bis 11.06.2014, Finanzierung
durch IP



Lehrtatigkeit/Teaching

Name der/des Lehrenden

Prof. Dr. A. Graner (GB)
Priv.-Doz. Dr. A. Bérner (GB)
Dr. B. Kilian (GB)

Dr. K. Neumann (GB)

Priv.-Doz. Dr. A. Bérner (GB)
Dr. J. Keller (GB)

Dr. A. Senula (GB)

Dr. M. Nagel (GB)

Dr. M. Nagel (GB)I

Dr. M. Nagel (GB)

Dr. M. Nagel (GB)

Dr. M. Nagel (GB)

Dr. M. Nagel (GB)

Dr. T. Schnurbusch (UA)

Prof. Dr. J.C. Reif (BR)

Prof. Dr. I. Schubert (BR)

Dr. V. Schubert (BR)

Dr. J. Fuchs (BR)
Dr. A. Houben (BR)

Dr. A. Houben (BR)

Veranstaltungstitel

Mastermodul: Pflanzen-
genetische Ressourcen und
Genomforschung
(Vorlesung und Praktikum)

Erhaltungsstrategien und
Management pflanzen-
genetischer Ressourcen
(Vorlesung und Praktikum)

Management und Evaluierung
pflanzengenetischer
Ressourcen
(Studentenpraktikum)

Plant Genetic Resources
(Vorlesung)

Long-term storage of Plant
Genetic Resources
(Vorlesung)

Masterstudiengang Crop
Sciences. Mastermodul: Seed
Research

(Vorlesung)

Trocknungstoleranz von
Samen und Keimung
(Vorlesung)

Quantitative Genetik und
Populationsgenetik in der
Pflanzenzliichtung
(Ubungen)

Selektion in der
Pflanzenzlchtung
(Vorlesung und Ubungen)

Classical & Molecular
Cytogenetics

(Seminar und praktischer
Kurs)

Mikroskopie

(Praktikum)
(Bachelor-Studiengang)
Flow Cytometry
(Vorlesung und Praktikum)

Biotechnologie in der
Pflanzenproduktion
(Vorlesung)
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Universitat/
Hochschule

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg
(Bachelorstudenten)

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Georg-August-Uni-
versitat Gottingen

Universitat Hohenheim

Universitat Hohenheim

Universitat Hohenheim

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Universitat Khon Kaen,
Thailand

Martin-Luther-Universitét
Halle-Wittenberg

Universidad e Federal
de Pernambuco Recife,
Brazil

Hochschule Anhalt
Bernburg

APPENDIX | LEHRTATIGKEIT/TEACHING

Fakultat/
Fachbereich (FB)

SWS SS 2014
SWS WS 2014/15
SWS SS 2015
SWS WS 2015/16
SWS Summe

<
-
S~
[5¢]
-
o
(3]
(2]
=
(]
=
(2]

Naturwissenschaft- 4 4 8
liche Fakultat Il

Institut fir Agrar- und

Ernahrungswissen-

schaften

Naturwissenschaft- 1 1 1 3
liche Fakultat Il

Institut fir Agrar- und

Ernahrungswissen-

schaften

Naturwissenschaft- 0,1 0,1
liche Fakultat Il
Institut fir Agrar- und
Ernahrungswissen-
schaften
Agrarwissenschaft-
liche Fakultat,
Abteilung Pflanzen-
zlchtung

Fakultat Agrarwissen-
schaften

Institut fir Pflanzen-
zlichtung, Saatgut-
forschung und
Populationsgenetik
Fakultat Agrarwissen-
schaften

Institut fir Pflanzen-
zlichtung, Saatgut-
forschung und
Populationsgenetik
Fakultat Agrarwissen-
schaften

Institut fir Pflanzen-
zlichtung, Saatgut-
forschung und
Populationsgenetik
Naturwissenschaft- 2 2
liche Fakultat Ill,

Institut far Agrar- und

Ernahrungswissen-

schaften

Naturwissenschaft- 4 4 4 12
liche Fakultat Ill,

Institut far Agrar- und

Ernahrungswissen-

schaften

Fachbereich Natural 6 6
Sciences

0,2

0,3 0,3 0,6

0,3 0,3 0,6

0,2 02 02 0,6

0,2 0,2 02 06

Naturwissenschaft-
liche Fakultat lll

0,5

Departamento de 2 2
Botanic

FB Landwirtschaft

0,8

08 16




Name der/des Lehrenden

Dr. A. Houben (BR)
Dr. V. Schubert (BR)
Dr. J. Fuchs (BR)

Dr. J. Kumlehn (PZB)

Priv.-Doz. Dr. R. Schmidt
(BR)

Priv.-Doz. Dr. R. Schmidt
(BR)

Priv.-Doz. Dr. R. Schmidt
(BR)

Dr. U. Scholz (BR)

Dr. S. Weise (BR)

Dr. L. Altschmied (MOG)
Dr. A. Junker (MOG)

Dr. C. Klukas (MOG)

Dr. U. Scholz (BR)

Dr. M. Mascher (UA)

Dr. N. Stein (GB)

Dr. M. Lange (BR)

Dr. S. Weise (BR)

Prof. Dr. T. Altmann (MOG)
Dr. L. Borisjuk (MOG)

Dr. H. Baumlein (MOG)
Dr. R.C. Meyer (MOG)

Dr. W. Weschke (MOG)
Dr. H. Weber (MOG)

Prof. Dr. U. Conrad (MOG)
Dr. M. Kuhimann (MOG)
Dr. R. Radchuk (MOG)

Dr. C. Klukas (MOG)

Dr. L. Altschmied (MOG)
Dr. A. Junker (MOG)

B. Baudisch (MOG)

Dr. L. Altschmied (MOG)

Dr. L. Altschmied (MOG)
Dr. A. Junker (MOG)

Dr. C. Klukas (MOG)

Dr. S. Weise (BR)

Dr. H. Rolletschek (MOG)

Dr. L. Borisjuk (MOG)

Veranstaltungstitel

Zytogenetik und Gentech-
nologie der Nutzpflanzen
(Vorlesung und Praktikum)
(Masterstudiengang)

Studien zur Chromo-
somenstruktur und -funktion
und ihre Anwendungen in der
Pflanzenbiotechnologie
(Seminar)
Pflanzengenomprojekte -
Strategien und Ergebnisse
(Seminar)

Genomanalyse in Pflanzen
(Seminar)

Einflhrung in die Bioinformatik
(Vorlesung und Ubung)

Literaturseminar

Datenbankmanagement-
systeme
Wirtschaftsinformatik
(Vorlesung und Ubung)
Projektmodul Molekulare
Genetik

(Vorlesung, Seminar,
Praktikum)

Pflanzenphysiologie - Lehramt
(Praktikum)

Einfihrung in die
Bioinformatik,

2. Fachsemester
(Studiengang Biotechnologie)
Biologie der
Samenentwicklung

Functional imaging and
modelling of plant seeds

Universitat/
Hochschule

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Universitat Potsdam

Universitat Potsdam

Universitat Potsdam

Hochschule Anhalt
Kéthen

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Hochschule Harz
Wernigerode

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Friedrich-Schiller-
Universitat Jena
Hochschule Anhalt
Kéthen

Leibniz Universitat
Hannover

Leibniz Universitat
Hannover

Fakultat/
Fachbereich (FB)

SWS SS 2014
SWS SS 2015

(Sl SWS WS 2013/14
(Sl SWS WS 2014/15
(Sl SWS WS 2015/16

Naturwissenschaft-
liche Fakultat Ill,
Agrarwissenschaften,
Geowissenschaften
und Informatik

Mathematisch- 2 2 2
Naturwissenschaft-

liche Fakultat,

Institut fir Biochemie

und Biologie

Mathematisch- 2
Naturwissenschaft-

liche Fakultat,

Institut fir Biochemie

und Biologie

Mathematisch- 2
Naturwissenschaft-

liche Fakultat,

Institut fir Biochemie

und Biologie

FB Angewandte 3 3
Biowissenschaften

und Prozesstechnik

Naturwissenschaft- 1
liche Fakultat lll

Institut fir Informatik

FB Automatisierung 6

und Informatik

Naturwissenschaft- 15 15 15
liche Fakultat |
Institut fir Biologie

Institut fir Pflanzen- 4

physiologie

Fachbereich 2 2
Angewandte

Biowissenschaften

und Prozesstechnik

Naturwissenschaft- 5 5

liche Fakultat,

Institut fdr Pflanzen-

genetik

Naturwissenschaft- 5 ® 5
liche Fakultat,

Institut fir Garten-

bauliche Produktions-

systeme

SWS Summe

45

10

15



Name der/des Lehrenden Veranstaltungstitel

Dr. L. Borisjuk (MOG)

Dr. H. Baumlein (MOG)

Dr. H. Baumlein (MOG)

Prof. Dr. U. Conrad (MOG)
Dr. N. Weichert (MOG)
Dr. H. Phan (MOG)

Prof. Dr. U. Conrad (MOG)
U. Gresch (MOG)
I. Tillack (MOG)

Prof. Dr. U. Conrad (MOG)

Prof. Dr. U. Conrad (MOG)

Prof. Dr. U. Conrad (MOG)

Prof. Dr. U. Conrad (MOG)

Prof. Dr. U. Conrad (MOG)

Prof. Dr. N. von Wirén (PZB)

Dr. G.P. Bienert (PZB)

Prof. Dr. N. von Wirén (PZB)

Dr. G.P. Bienert (PZB)
Priv.-Doz. Dr. H.-P. Mock
(PZB)

Dr. J. Kumlehn (PZB)

Prof. Dr. G. Kunze (PZB)

Prof. Dr. G. Kunze (PZB)

Prof. Dr. G. Kunze (PZB)

Prof. Dr. G. Kunze (PZB)

Dr. M. Giersberg (PZB)

Einflhrung in die
Bioinformatik,
2. Fachsemester

(Studiengang Biotechnologie)
Biotechnologie der Pflanzen-

und Tierproduktion
(Vorlesung)

Plant Physiology
(Vorlesung)
Pharmazie
(Wahlpflichtpraktikum)

Immunologisches Praktikum

Genetik flr Pharmazeuten
(Vorlesung)

Immunologie fur
Pharmazeuten
(Vorlesung)
Therapeutic Antibodies
(Vorlesung)

Immunology
(Vorlesung)

Molecular Pharming and
Cellbiological basics
(Vorlesungen)
Molekulare Pflanzen-
physiologie
Membrantransport
(Vorlesung)
Pflanzenphysiologie
(Laborpraktikum)
Zellbiologischer Kurs

Modul Zytogenetik und
Gentechnik
(Master-Studiengang)

Biosensoren
(Vorlesung)
(Bachelorstudenten)
Molekulargenetik
(Vorlesung)
(Bachelorstudenten)
Neue Trends in der
Biotechnologie
(Vorlesung)
(Masterstudenten)
Hefegenetik
(Laborpraktikum)

Proteomics
(Vorlesung)
(Masterstudenten)

Semesterwochenstunden (SWS) insgesamt:

Universitat/
Hochschule

Hochschule Anhalt
Kothen

Hochschule Anhalt
Bernburg

Hochschule Anhalt
Bernburg
Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitét
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg
Christian-Albrechts-
Universitat zu Kiel

Martin-Luther-Universitat
Halle-Wittenberg

Hochschule Anhalt
Kdthen

Hochschule Anhalt
Kéthen

Hochschule Anhalt
Kéthen

Ernst-Moritz-Arndt-
Universitat Greifswald

Hochschule Anhalt
Kéthen

Fakultat/
Fachbereich (FB)

FB Angewandte
Biowissenschaften
und Prozesstechnik

FB Landwirtschaft

FB Landwirtschaft

Naturwissenschaft-
liche Fakultét I,
Institut fir Pharmazie
Naturwissenschaft-
liche Fakultét I,
Institut fir Pharmazie
Naturwissenschaft-
liche Fakultét I,
Institut fir Pharmazie
Naturwissenschaft-
liche Fakultét I,
Institut fir Pharmazie
Naturwissenschaft-
liche Fakultat I,
Institut fir Pharmazie
Naturwissenschaft-
liche Fakultat I,
Institut fir Pharmazie
Naturwissenschaft-
liche Fakultat I,
Institut fir Pharmazie
Naturwissenschaft-
liche Fakultat |

FB Biologie

FB Biologie

Institut fir Botanik

Naturwissenschaft-
liche Fakultat

Ill, Agrar- und
Ernahrungs-
wissenschaften

FB Angewandte
Biowissenschaften
und Prozesstechnik
FB Angewandte
Biowissenschaften
und Prozesstechnik
FB Angewandte
Biowissenschaften
und Prozesstechnik

Mathematisch-
naturwissenschaft-
liche Fakultat,

FB Biologie

Institut fir Genetik
und Biochemie

FB Angewandte
Biowissenschaften
und Prozesstechnik

IPK Forschungsbericht 2014 | 2015 - Scientific Report 2014 12015
APPENDIX | LEHRTATIGKEIT/TEACHING

<
-
S~
[}
-
o
(3}
[
=
(2
=
()

0,5

10

2,7

0,5

73,9

SWS SS 2014

23,7

SWS WS 2014/15

10

0,5

2,7

0,5

1,3

81,7

SWS SS 2015
SWS WS 2015/16

0,5

2,7

0,5

1,3

23,9
70,0

SWS Summe

20

15

20

8,1

39

12

12

273,2




Mitarbeit an wis-
senschaftlichen
Zeitschriften/
Editing Scien-
tific Journals

Mitarbeiter des Leibniz-Insti-
tuts fur Pflanzengenetik und
Kulturpflanzenforschung sind
Herausgeber bzw. Mitheraus-
geber folgender Zeitschriften

Agricultural Research Journal,
Elsevier B.V. (J.C. Reif, Edito-
rial Board).

Agriculture, Piestany, Slovak Re-
public (A. Borner, Editorial
Board).

BBA Gene Regulatory Mecha-
nisms, Elsevier, Maryland
Heights, USA (A. Houben,
Editorial Board).

BBA - Proteins and Proteomics,
Elsevier, Maryland Heights,
USA (H.-P. Mock, Editorial
Board).

Biotechnology in Agriculture and
Forestry, Springer (J. Kum-
lehn, Series Editor).

Biotechnology Research Inter-
national, Hindawi, Publishig
Corporation, New York, USA
(U. Conrad, Subject Editor; J.
Kumlehn, Editorial Board).

BMC Biotechnology, BioMed
Central Ltd, London, UK (U.
Conrad, Associate Editor).

BMC Plant Biology, BioMed Cen-
tral Ltd, London, UK (N. Stein,
Editorial Board).

Cereal Research Communica-
tions, Akadémiai Kiado, Bu-
dapest, Hungary (A. Borner,
Editorial Board).

Chromosoma, Springer, New
York, USA (l. Schubert, Asso-
ciate Editor).

Chromosome Research,  Sprin-
ger, Dordrecht, The Nether-
lands (A. Houben, Editorial
Advisory Board).

Cytogenetics & Genome Rese-
arch (CGR), Karger AG, Ba-
sel, Switzerland (I. Schubert,
Editorial Board; A. Houben,
Associate Editor).

Electronic Wheat Information
Service, Shizuoka, Japan (A.

164

Houben, Editorial

Board).

Advisory

Field and Vegetable Crops Re-
search, Novi Sad, Serbia (A.
Borner, Editorial Board).

Frontiers in Crop Science and
Horticulture, Lausanne, Swit-
zerland (A. Bdrner, Editorial
Board).

Frontiers in Plant Genetics and
Genomics, Frontiers Lausan-
ne, Switzerland (I. Schubert,
Associate Editor).

Frontiers in Plant Microbe Inter-
actions, Frontiers Lausanne,
Switzerland (P. Schweizer, As-
sociate Editor).

Frontiers in Plant Sciences, Fron-
tiers Lausanne, Switzerland
(. Lermontova, Research
Topic Editor; H. Rolletschek,
Editorial Board; P. Schweizer,
Associate Editor; G.P. Bienert,
Invited Editor).

Frontiers in Process and Industri-
al Biotechnology, Lausanne,
Switzerland (G. Kunze, Edito-
rial Board).

Functional and Integrative Ge-
nomics, Springer, Berlin-Hei-
delberg (N. Stein, Editorial
Board).

Genetic Resources and Crop
Evolution (GRACE), Springer,
Dordrecht, The Netherlands
(K. Pistrick, Managing Editor;
F.R. Blattner, Editorial Board).

Genetics, Genetics Society of
America, Bethesda, Mary-
land, USA (A. Houben, Asso-
ciate Editor).

Genetics and Breeding, Bulgar-
ian Academy of Sciences for
the Bulgarian Genetical So-
ciety, Sofia, Bulgaria (I. Schu-
bert, Editorial Board).

GM Crops, Landes Bioscience,
Austin, USA (J. Kumlehn, Ed-
itorial Board).

Hereditas, Lund, Sweden (A.
Borner, Editorial Board).

ISRN Botany (International
Scholarly Research Notices),
Hindawi Publishing Corpora-
tion, Cairo, Egypt (G. Hensel,
Editorial Board).

Japanese Journal of Breeding
Science, The Japanese So-
ciety of Breeding, Tsukuba,

Japan (N. Stein, Editorial
Board).
Journal of Horticultural Re-

search, InHort, Skierniewice,
Poland (E.R.J. Keller, Editorial
Advisory Board).

Journal of Integrative Bioinfor-
matics (JIB), IMBio, Bielefeld
(U. Scholz und M. Lange, Ed-
itorial Board; S. Weise, Edito-
rial Board Member).

Journal of Integrated OMICS (A.
Matros, Associated Editor).

Journal of Proteome Research,
American Chemical Society,
USA (H.-P. Mock, Editorial
Board).

Journal of Proteomics, Europe-
an Proteomics Association
(EuPA), Delft, Niederlande (M.
Hajirezaei, Advisor).

Journal of Soil Science and Plant
Nutrition, Berlin, Germany (N.
von Wirén, Co-Editor).

Molecular Breeding,  Springer,
Dordrecht, The Netherlands
(A. Graner und J. Kumlehn,
Editorial Board).

Molecular Plant, Elsevier Inc. (N.
Stein, Editorial Board).

New Phytologist, UK (N.
Wirén, Scientific Advisor).

von

Peerd, Max Planck Society,
USA/UK (M. Roéder, Academ-
ic Editor).

Physiologia Plantarum,  Verlag
Societas Physiologiae Plan-
tarum Scandinavica, Black-
well Publishing (M. Hajirezaei,
Advisor).

Plant Biology,  Wiley-Blackwell
(H.-P. Mock, Editorial Board).

Plant Biotechnology Journal,
Blackwell Publishing, Bristol,
UK (U. Conrad und J. Kum-
lehn, Editorial Board mem-
ber).

Plant Cell Reports, Springer, Ber-
lin-Heidelberg (R. Schmidt,
Editorial Board).

Plant Genetic Resources - Char-
acterization and Utilization,
Cambridge, UK (A. Borner,
Editorial Board).

Plant Molecular Biology Report-
er, Springer, Berlin-Heidel-

berg (R. Schmidt, Editorial
Board).

Plant Physiology, USA (N. von
Wirén, Managing Editor).

Plant Systematics and Evolution,
Springer Vienna, Berlin-Hei-
delberg (F.R. Blattner und J.
Fuchs, Associate Editor).

PLOS ONE, published by PLOS,
a non-profit organization (A.
Houben und G. Kunze, Edito-
rial Board, Academic Editor).

Proteomics, Wiley-VCH, Wein-
heim (H.P. Mock, Editorial
Board).

The New Phytologist, Lancaster,
UK (N. von Wirén, Scientific
Advisor; H. Rolletschek, Advi-
sory Board).

The Nucleus, MD Publications
Pvt Ltd., New Delhi, India (I.
Schubert, Advisory Board).

The Open Mycology Journal,
Bentham Science Publishers
Ltd., USA (G. Kunze, Editorial
Advisory Board).

The Plant Cell, American Socie-
ty of Plant Biologist (ASPB),
Rockville, USA (M. Hajirezaei,
Advisor).

The Plant Genome, Crop Scien-
ce Society of America, Madi-
son, USA (N. Stein, Editorial
Board).

The Scientific World Journal,
Hindawi Publishing Corpora-
tion, Cairo, Egypt (G. Kunze,
Editor).

Theoretical and Applied Genet-
ics, Springer, Berlin-Heidel-
berg (A. Graner, J.C. Reif Ed-
itorial Board).

Transgenic Research, Springer,
Berlin-Heidelberg (M. Ha-
jirezaei, Advisor; U. Conrad,
Associate Editor).

Turczaninowia, Ost Siberian Bo-
tanical Garden, Barnau, Russ-
land (F.R. Blattner, Editorial
Board).

Zeitschrift fir Pflanzenernahrung
und Bodenkunde, Wiley-VCH,
Weinheim (N. von Wirén,
Co-Editor).



Tatigkeit in Gre-
mien/Activities
in Boards

Geschéftsfiihren-
der Direktor

Prof. Dr. A. Graner

* Mitglied der Deutschen Aka-
demie der Naturforscher LE-
OPOLDINA, Halle/S;;

e Leiter der Ag Genetische Res-
sourcen der Gesellschaft fir
Pflanzenzichtung eV. (GPZ),
Quedlinburg;

e Vizeprasident der Gesell-
schaft fur Pflanzenzlichtung
e. V. (GP2),

* Vorstandsrat der Gesellschaft
fur Pflanzenzichtung e. V.
(GP2);

* Mitglied im Wissenschaft-
lichen Beirat des Julius
Kihn-Instituts (JKI), Quedlin-
burg;

* Mitglied des Beratungs- und
Koordinierungsausschusses
(BeKo) des Nationalen Fach-
programms zur Erhaltung und
nachhaltigen Nutzung pflanz-
engenetischer  Ressourcen
landwirtschaftlicher und gar-
tenbaulicher Kulturpflanzen,
Bundesministerium  far Er-
nahrung und Landwirtschaft
(BMEL), Bonn;

* Mitglied des Wissenschaftli-
chen Beirates des Otto War-
burg Center for Agricultural
Biotechnology, Hebrew Uni-
versity, Jerusalem, Israel;

e Stellvertretender  Vorsitzen-
der der Gemeinschaft zur For-
derung der Kulturpflanzen-
forschung Gatersleben e.V,;

e Vorsitzender des Forder-
vereins des Schulerlabors
Grines Labor Gatersleben;

* Mitglied des Kuratoriums der
Sparkassenstiftung Salzland-
kreis, StaBfurt;

* Vorstandsmitglied InnoPlanta
e. V., Gatersleben;

¢ |PK-Reprasentant in der Euro-
pean Plant Science Organiza-
tion (EPSO);

* Mitglied Executive Board,
Generation Challenge Pro-
gram, Consultative Group of
International Agricultural Re-
search, c/o CIMMYT, El Bat-
an, Mexico;

¢ Mitglied des Wissenschaftli-
chen Beirats fur Biodiversitat
und Genetische Ressourcen,
BMEL, Berlin;

* Mitglied des Wissenschaftli-
chen Beirats Nationaler Ak-
tionsplan zur nachhaltigen
Anwendung von Pflanzen-
schutzmitteln (BMEL);

* Mitglied des Aufsichtsrats der
BGI Biotechpark Gatersle-
ben Infrastrukturgesellschaft
mbH;

* Steering Committee, DivSeek
Initiative, The Crop Trust,
Bonn;

* Mitglied Wissenschaftlicher
Beirat Kiel Life Science an
der Christian-Albrechts-Uni-
versitat zu Kiel (CAU);

¢ Mitglied des Direktoriums, In-
terdisziplinares Forschungs-
zentrum  flir  Nutzpflanzen
(IZN), Martin-Luther-Universi-
tat Halle-Wittenberg

Abteilung Genbank

Dr. N. Stein

e Co-Koordinator der Européa-
ischen Triticeae Genomics
Initiative (ETGI);

* Vorsitzender des Internatio-
nal Barley Genome Sequen-
cing Consortium (IBSC);

* Vorsitzender des Scientific
Coordinating Committee
(SCC) der Forderinitiative
Pflanzenbiotechnologie
2030 des BMBF;

* Mitglied des Koordinierungs-
ausschusses des Internatio-
nal Wheat Genome Sequen-
cing Consortium (IWGSC);

* Nationaler Reprasentant des
Wissenschaftlichen  Beirats
(Research Committee) der
Internationalen Weizen Initia-
tive (International Wheat Initi-
ative).

Dr. H. Knupffer

e Chairman der Barley Working
Group des European Co-op-
erative Programme for Plant
Genetic Resources (ECPGR)
(nur 2014);

¢ Mitglied der Documentati-
on and Information Working
Group des ECPGR;

* Mitglied der Arbeitsgruppe
zum Européischen Kooperati-
onsprogramm pflanzengene-
tischer Ressourcen (ECPGR)
des Beratungs- und Koor-
dinierungsausschusses  flr
pflanzengenetische Ressour-
cen (BeKo) von Bund und
Landern (unter Leitung des
BMELV);

* Mitglied des International Bar-
ley Core Collection Commit-
tee (Bioversity International);

e Mitglied der Arbeitsgrup-
pe Biodiversity Information
Standards (TDWG - ehemals
Taxonomic Databases Wor-
king Group).
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Priv.-Doz. Dr. A. Borner

¢ Koordinator der European
Cereals Genetics Co-opera-
tive (EWAC);

¢ German Country Represent-
ative of the European Asso-
ciation for Research on Plant
Breeding and Chairman Ce-
reals Section (EUCARPIA);

* Mitglied des Seed Storage
Committee of the Internation-
al Seed Testing Association
(ISTA);

e German Representative of
Working Group Wheat of the
European Cooperative Pro-
gramme for Plant Genetic Re-
sources (ECPGR);

* \Vorsitzender der Arbeitsge-
meinschaft Saatgut und Sor-
tenwesen der Gesellschaft fir
Pflanzenbauwissenschaften
(GPW) und der Gesellschaft
fur Pflanzenzichtung (GPZ);

* Mitglied der Beratungsgrup-
pe Entwicklungsorientierte
Agrarforschung (BEAF) der
Deutschen Gesellschaft fir
Technische Zusammenarbeit
(G1Z).

Dr. U. Lohwasser

e Stellvertretender  Vorsitzen-
der des Beratungsausschus-
ses der Deutschen Genbank
fur Zierpflanzen;

e Vorstandsmitglied in der Ge-
meinschaft zur Férderung der
Kulturpflanzenforschung Ga-
terslebene. V.

e German Representative of
Working Group Avena, Beta,
Brassica, Cucurbits, Fibre
Crops, Grain Legumes, Leafy
Vegetables, Medicinal Plants,
Solanaceae, Umbellifer Crops
of the European Cooperative
Programme for Plant Genetic

Resources (ECPGR).

Dr. M. Nagel

* Jury-Mitglied bei Plant Scien-
ce Student  Conference
(PSSC) 2014.

Dr. J. Keller

* Vorsitzender der Allium-Work-
ing Group des European
Cooperative Programme for
Plant Genetic Resources
(ECPGR) 2014;

e Vorstandsmitglied der Ge-
meinschaft Deutscher Kryo-
banken (GDK).

Dr. K.J. Dehmer

* Mitglied in der ECPGR Wor-
king Group on Potato;

e Councillor der European As-
sociation for Potato Research
(EAPR).

E. Willner
¢ Mitglied in der ECPGR Wor-
king Group on Forages.

Dr. F. Blattner

* Mitglied des DFG-Fachkolle-
giums 202 Pflanzenwissen-
schaften.

Dr. K. Pistrick

¢ Mitglied im Nomenclature
Committee of the Internatio-
nal Seed Testing Association
(ISTA).

Dr. T. Schnurbusch

¢ Vorstandsmitglied der Gesell-
schaft fur Pflanzenzichtung
e. V. (GP2).

Abteilung Ziich-
tungsforschung

Prof. Dr. J.C. Reif

* Mitglied proWeizen, Gesell-
schaft fur Erwerb und Ver-
wertung von Schutzrechten
- GVS mbH, Bonn.

Prof. Dr. . Schubert

e Mitglied der Deutschen Aka-
demie der Naturforscher LE-
OPOLDINA - Nationale Aka-
demie der Wissenschaften,
Halle/S.

Priv.-Doz. Dr. A. Houben

¢ International Coordinator of
Translocations and Balanced
Tertiary Trisomics in barley.

Priv.-Doz. Dr. R. Schmidt

e Gewahltes  Mitglied
DFG-Fachkollegiums
zenwissenschaften.

des
Pflan-

Dr. habil. P. Schweizer

* Mitglied der Zentralen Kom-
mission flr Biologische Si-
cherheit (ZKBS), Bereich
Pflanzenzucht.

Dr-Ing. M. Lange
¢ Mitglied im WGL-Arbeitskreis

Forschungsdaten.
S. Weise
e Mitglied der Documentati-

on and Information Working
Group des ECPGR;

Stellvertretender ~ Sprecher
der  GI/GMDS-Fachgruppe
Informationsmanagement in
der Biotechnologie (bis 2014).

Abteilung Moleku-
lare Genetik

Prof. Dr. Th. Altmann
e Mitglied des Multinational

Arabidopsis Steering Com-
mittee;




Mitglied im Direktorium des
Deutschen Pflanzenpha-
notypisierungsnetzwerkes
(DPPN);

Mitglied im General Assembly
des European Plant Phenoty-
ping Network (EPPN);
Mitglied im  Management
Committee der COST Action
FA1306 The quest for toler-
ant varieties: phenotyping at
plant and cellular level,
IPK-Représentant im General
Assembly des International
Plant Phenotyping Network
(IPPN);

Mitglied im Wissenschaftli-
chen Beirat der Gemeinschaft
zur Forderung der privaten
deutschen Pflanzenzlichtung
eV. (GFP).

A, Junker

Stellvertretendes Mitglied
im Management Committee
und STSM-Koordinatorin der
COST Action FA1306 The
quest for tolerant varieties:
phenotyping at plant and cel-
lular level.

Abteilung Physiologie
und Zellbiologie

Prof. Dr. N. von Wirén

Gewéhltes  Mitglied  des
DFG-Fachkollegiums 207
Agrar-, Forstwissenschaften,
Gartenbau und Tiermedizin;
Mitglied des Begutachtungs-
gremiums der Minerva-Stif-
tung der Max-Planck-Gesell-
schaft;

Mitglied der Begutachtungs-
kommission der Faculty of
Plant and Environmental
Sciences, Universitat Kopen-
hagen, Danemark;

Mitglied des Wissenschaftli-
chen Beirats des Leibniz-Ins-
tituts fir Pflanzenbiochemie,
Halle/S.;

Mitglied der Begutachtungs-
kommission des INRA-In-
stituts Versailles-Grignon,
Frankreich;

Mitglied des Wissenschaft-
lichen Beirats des franzosi-
schen Raps-Konsortiums
RAPSODYN, Toulouse, Frank-
reich;

Mitglied des Direktoriums des
Leibniz  WissenschaftsCam-
pus Pflanzenbasierte Bio-
Okonomie an der Mar-
tin-Luther-Universitat Hal-
le-Wittenberg, Halle/S.

Prof. Dr. G. Kunze

Mitglied im erweiterten Fach-
bereichsrat Angewandte
Biowissenschaften und Pro-

zesstechnik der HS Anhalt/
Kéthen.

Dr. M. Giersberg

Mitglied im DIN-Ausschuss:
NA 119 DIN-Normenaus-
schuss Wasserwesen (NAW),
AK Hormonelle Wirkungen,
Xenohormone (ISO/TC 147/
SC 5/WG 9).

Offentlichkeitsar-
beit/

Public Relations
Informationsveranstal-

tungen und Fuhrungen/
Visits and Guided Tours

2014

9. Januar 2014
Besuch von Studenten der
Landwirtschaft der Hoch-
schule Anhalt, Bernburg, 15

Personen, Vorstellung des In-
stituts, Besuch der Abteilung
Molekulare Genetik, Besich-

tigung des Samenkihllagers

und die Arbeitsgruppe In vi-
tro-Erhaltung und Kryolage-

rung (Priv.-Doz. Dr. A. Bérner,

Dr. habil. H. Baumlein, Dr. U.
Lohwasser, Dr. J. Keller).

4. Februar 2014
Besuch von Landwirten und
Pfarrern der Evangelischen
Synode, Braunschweig,
28 Personen, Vorstellung
des Instituts, Besichtigung
der Genbank und der
Gewachshauser (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, J. Marlow).

18. Februar 2014
Besuch von Ing. Gabriela
Ruzickova, PhD, Mendel
University Brno, Czech
Republic, BegriBung und
Vorstellung der Aufgaben
in der Genbank, Informatio-
nen Uber die Aufgaben der
in vitro-Erhaltung (Priv.-Doz.
Dr. A. Bérner, Dr. A. Senula).

18.und 20. Februar 2014
Besuch von Schilern des

Hans-und-Hilde-Coppy-Gym-

nasiums Berlin-Karlshorst
im Rahmen eines Wochen-
kurses im Grinen Labor, 13

Personen, Fiihrung durch die

Genbank, Besichtigung der

Arbeitsgruppe In vitro-Erhal-
tung und Kryolagerung, Ein-
fihrung in die Elektronenmi-
kroskopie, Besichtigung des
automatischen Gewachshau-

ses (Priv.-Doz. Dr. A. Borner,
Dr. J. Keller, Dr. M. Melzer,
Dr. K. Weigelt-Fischer).

19. Februar 2014
Besuch von
Dr. Yanxin Zhang, Depart-

ment of Sesame and Special

Qil Crops, Oil Crops Rese-
arch Institute of the Chinese
Academy of Agricultural
Scienes (CAAS) Wuhan,
China, BegriBung und Vor-

2

2

0.

—

stellung des Instituts und der
Aufgaben der Genbank, Be-
sichtigung der Sammlungen:
Samenkuhllager, Herbar- und
Samensammlung, Informati-
onen Uber die Aufgaben der
in vitro-Erhaltung, Gewachs-
haus-, und Phytokammer-
besichtigung sowie die
Besichtigung der Lemna-
Tec-Anlage (Priv.-Doz. Dr. A.
Borner, Dr. J. Keller, Dr. K.
Pistrick, J. Marlow, Dr. M.
Nagel, E. Geyer, M. Griibe).

Februar 2014

Besuch von Lehrlingen der
Norddeutsche Pflanzenzucht
Hans-Georg Lembke KG
(NPZ), 3 Personen, Flih-
rung durch die Malchower
Ol-und Futterpflanzen-Sor-
timente der IPK-Genbank,
Erlauterung der Arbeit

einer Genbank (K. Ploen).

.und 24. Februar 2014

Teilnehmer am Freiwilligen
Okologischen Jahr des Ju-
gendwerkes Aufbau Ost gG-
mbH, Berlin, je 35 Personen,
Vorstellung des Instituts und
der Aufgaben der Genbank,
Biodiversitat in der Genbank,
Einsatz von Gentechnik in der
Pflanzenforschung (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. J. Kumlehn).

27. Februar 2014

12.

2

o

Besuch von Greenhouse Ma-
nagern des Max-Planck-In-
stituts fir Chemische
Okologie, Jena, 2 Personen,
Besichtigung der Gewachs-
hauser (P. Schreiber).

Marz 2014

Im Anschluss eines Vavi-
lov-Seminars wurde fir Dr. Er-
wann Arc, Institut fir Botanik,
Universitat Innsbruck,
Osterreich, sowie Prof. Alison
A. Powell und Prof. Stan Mat-
thews, School of Biologi-

cal Sciences, University

of Aberdeen, Aberdeen,

UK, eine Genbankfih-

rung, Gewachshaus-, und
Phytokammerbesichtigung
sowie die Besichtigung der
LemnaTec-Anlage durchge-
fUhrt (Priv.-Doz. Dr. A. Borner,
Dr. K. Pistrick, J. Marlow,

Dr. M. Nagel, E. Geyer).

.Méarz 2014

Besuch von Schilern der Ta-
kefu High Super Highschool,
Fukui, Japan, im Rahmen
Internationaler und EU Bil-
dungsangelegenheiten des
KM LSA, und des Gymnasi-
ums Blankenburg, 30 Perso-



24.

27.

nen, Vorstellung des Instituts
und Genbankfihrung, Vor-
fihrung der automatischen
Gewachsh&user, ein mikro-
skopischer Streifzug durch
die Pflanzenwelt (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. A. Junker,
Dr. M. Melzer, Dr. T. Rutten).

Mérz 2014

Besuch von Studenten eines
Praktikums, 6 Personen, Be-
griBung und Einfihrung zum
Institut und der Aufgaben
der Genbank anschlieBend
Genbankfuhrung, Besich-
tigung der Sammlungen:
Samenkuhllager, Herbar- und
Samensammlung, Fihrung
durch die Gewéachshauser
und LemnaTec-Anlage (Priv.-
Doz. Dr. A. Borner, Dr. K. Pis-
trick, J. Marlow, P. Schreiber).

Méarz 2014

Besuch von Herrn Kees de
Vries, Mitglied des Deutschen
Bundestages, 3 Personen,
Einfihrung in Geschichte,
Struktur und Aufgaben des
Instituts, Informationen der
Politik zum Thema Gru-

ne Gentechnik, Vortrag:
Genetische Verdnderungen
bei Pflanzen (Prof. Dr. A.
Graner, Dr. J. Kumlehn).

8. April 2014

28.

30.

Besuch von Teilnehmern des
Arbeitstreffens Grinland-Ost,
7 Personen, Fihrung durch
die Malchower Ol-und
Futterpflanzen-Sortimen-

te der IPK-Genbank und
Erlauterung der Versuchsar-
beiten speziell mit Grasern
(K. Ploen, E. Willner).

April 2014

Besuch von Mitarbeitern

und Dr. Ebmeyer, Zuchtleiter
Weizen, KWS LOCHOW
GMBH, Bergen, 11 Personen,
BegriBung und Vorstellung
der Aufgaben der Genbank,
Rundgang der Genbank-
gewachshauser (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, J. Marlow).

April 2014

Besuch einer Kindergarten-
gruppe, Cochstedt, 15 Per-
sonen, Fihrung durch den
Staudengarten, Gewachs-
hausbesichtigung in der
Genetik, Aussaat, Pikieren
und Topfen von Pflanzen
far den Kita-Garten (K.
Gramel-Eikenroth, C. Voigt).

6. Mai 2014

Besuch von Mitgliedern
des Arbeitskreises Wis-

senschaft und Wirtschaft
der SPD-Landtagsfraktion
Sachsen-Anhalt, 7 Personen,
Vorstellung des Instituts,
Informationen zum Zweck
des Besuches, Diskussion,
Genbankfihrung (Prof. Dr. T.
Altmann, Dr. K. Pahle,
Priv.-Doz. Dr. A. Bérner).

8. Mai 2014

Besuch einer Seniorengrup-
pe (ehemalige Landwirte), 24
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Besichtigung
des Samenkhllagers,
Besichtigung der Herbar- und
Samensammlung, Vorfiih-
rung der automatischen
Gewachshauser, Feldfihrung
(Dr. S. Odparlik, Priv.-Doz.

Dr. A. Borner, Dr. K. Pistrick,
Dr. A. Junker, P. Schreiber).

8. Mai 2014

Flhrung durch die GroB LU-
sewitzer Kartoffelsortimente
flr Kartoffelanbauer aus dem
Landkreis Rostock, 2 Perso-
nen (K. Gohrke, U. Behrendt).

9. Mai 2014

14.

20.

Besuch von ehemaligen
Absolventen der Universi-
tat Rostock, 30 Personen,
Vorstellung des Instituts und
der Aufgaben der Genbank,
Besichtigung der Genbank,
in vitro-Erhaltung und Kryola-
gerung, Besuch des Genom-
zentrums mit LemnaTec-An-
lage (Priv.-Doz. Dr. A. Borner,
Dr. A. Senula, Dr. C. Zanke).

Mai 2014

Besuch einer Gruppe ehe-
maliger Rotary Prasidenten
verschiedener Bereiche, 39
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Genbankflh-
rung, Vorfiihrung der auto-
matischen Gewachshéauser
(Prof. Dr. A. Graner, Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. A. Junker).

.Mai 2014

Besuch einer Delegation des
Ministry of Industry and Trade
(MQIT), Hanoi, Vietnam, 5
Personen, Vorstellung des In-
stituts, Besichtigung der Gen-
bank und der LemnaTec-An-
lage, Evaluierung genetischer
Ressourcen mit Proteom

und Metabolom-Ansatze
(Prof. Dr. A. Graner, Priv.-Doz.
Dr. A. Bérner, Dr. K. Wei-
gelt-Fischer, Dr. H.-P. Mock).

Mai 2014
Flhrung durch die GroB

20.

2

—

24.

30.

APPENDIX

Ldsewitzer Kartoffelsorti-
mente flr Mitarbeiter der
Firma Arvalis, Frankreich, 11
Personen (Dr. K.J. Dehmer).

Mai 2014

Besuch deutscher Fach-
referenten flr Pflanzen-
gesundheit, 45 Personen,
Flhrung durch die GroB
LUsewitzer Kartoffelsorti-
mente (Dr. K.J. Dehmer).

.Mai 2014

Besuch der Kuratorin

der Arche Noah-Kartof-
felsammlung, Fihrung
durch die GroB Lusewitzer
Kartoffelsortimente (U.
Behrendt, Dr. K.J. Dehmer,
K. Diekmann, K. Gohrke).

Mai 2014

Besuch des Staatssekretars
Dr. Peter Sanftleben, Minis-
terium flar Landwirtschaft,
Umwelt und Verbraucher-
schutz, Mecklenburg-Vor-
pommern, und geladene
Gaste zum Tag der offenen
Tur, ca. 100 Personen, Fih-
rung durch die Malchower
Ol- und Futterpflanzen-Sorti-
mente der IPK-Genbank und
Erlauterungen zum Stand der
Arbeiten der Teilsammlungen
Nord (K. Ploen, E. Willner).

Mai 2014

Besuch des Freundeskreises
des Botanischen Gartens
der Universitat Mainz, 37 Per-
sonen, BegrtiBung und Vor-
stellung des Instituts und der
Aufgaben der Genbank, Be-
sichtigung der Genbank und
Feldfihrung (Priv.-Doz. Dr. A.
Boérner, Dr. U. Lohwasser).

2. bis 4. Juni 2014

Besuch von Prof. Reynolds,
CIMMY T-Vertreter und Bayer
CropScience, 3 Personen,
Vorstellung des Instituts,
Besichtigung der Genbank
und der LemnaTec-Anlage,
Feld- und Gewéachshausfih-
rung, Vortrag zur Pflanzener-
néhrung, Nutzung von PGR
(Prof. Dr. A. Graner, Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. N. Stein,
Prof. Dr. N. von Wirén, Dr. K.
Neumann, P. Schreiber).

4.Juni 2014

Besuch von Studenten der
FH Stdwestfalen, Fachbe-
reich Agrarwirtschaft, Soest,
10 Personen, Vorstellung
des Instituts, Fihrung durch
die Genbank, Besichtigung
der Feldflachen (Dr. S.
Odparlik, Dr. U. Lohwasser).
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13.

18

Besuch von Studenten der
Hochschule Wismar, Fakultat
far Ingenieurwissenschaften,
Verfahrenstechnik biogener
Rohstoffe und Schdler der
Fachoberschule Wismar, 19
Personen, Fiihrung durch
die Malchower Ol- und
Futterpflanzen-Sortimen-

te der IPK-Genbank und
Erlauterung der Arbeit einer
Genbank (E. Willner).

.Juni 2014

Besuch von Studenten im
Rahmen einer Exkursion

des Masterstudiengangs
Angewandte und Molekulare
Biologie der Pflanzen der
Universitat Hamburg, 13
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Arbeitsgrup-
pe Angewandte Biochemie
mit Fihrung durch die
Labore, Besichtigung des
Pflanzengenom-Ressour-
cen-Centrums (PGRC),
Vorstellung und Fiihrung
durch die Kulturpflanzenbank
(Dr. S. Odparlik, Priv.-Doz.

Dr. H.-P. Mock, Dr. habil. P.
Schweizer, Dr. U. Lohwasser).

Juni 2014

Besuch von franzdsischen
Studenten an der Hoch-
schule Anhalt, Bernburg, 10
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Besichti-
gung der Genbank und
der Herbar- und Samen-
sammlung, Vorflhrung der
automatischen Gewachs-
héuser (Dr. S. Odparlik,

Dr. U. Lohwasser, Dr. K.
Pistrick, Dr. K. Neumann).

.Juni 2014

Besuch von Ayed Al-Abdal-
lat, ICARDA, Marokko, 2
Personen, BegrtiBung und
Vorstellung der Aufgaben der
Genbank, Besichtigung der
Genbank, Vorflhrung der
automatischen Gewachshau-
ser (Dr. U. Lohwasser, Dr. K.
Neumann, Dr. M. Nagel).

.Juni 2014

Besuch von Studenten der
Hochschule Weihenstephan,
30 Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Genbank-
fuhrung, Vorfuhrung der
automatischen Gewachshau-
ser, Einblick in die Wurzelfor-
schung (Dr. S. Odparlik, Dr. U.
Lohwasser, Dr. K. Neumann,
Dr. B. Gruber, R. Sammler).




18.

20.

25.

26.

30.

Juni 2014

Besuch von Studenten der
Hochschule Cottbus, 21
Personen, Fihrung durch
die Malchower OlI-und
Futterpflanzen-Sortimen-

te der IPK-Genbank und
Erlauterung der Arbeit einer
Genbank (E. Willner).

.Juni 2014

Exkursion SAATEN-UNION,
Rumanien und Russland,
40 Personen, Vorstellung
der Aufgaben der Genbank,
Besichtigung der Gen-
bank (Dr. U. Lohwasser).

.Juni 2014

Besuch ehemaliger Studen-
ten am Institut fir Allgemeine
Botanik der Universitat
Hamburg, Herbarium Ham-
burgense, 17 Personen,
Vorstellung des Instituts

mit Schwerpunkt Genbank,
Besichtigung der Herbar- und
Samensammlung, Feldfiih-
rung (Dr. S. Odparlik, Dr. K.
Pistrick, P. Schreiber).

Juni 2014
Exkursionsteilnehmer der
Abt. VZD des IPK Gatersle-
ben, 18 Personen, Fiihrung
durch die Malchower Ol- und
Futterpflanzen-Sortimen-

te der IPK-Genbank und
Erlauterung der Arbeiten

der Teilsammlungen Nord
Malchow (E. Willner).

Juni 2014

Besuch einer Seniorengrup-
pe, Halle/S., 13 Personen,
Vorstellung des Instituts und
der Aufgaben der Genbank,
Besichtigung des Samen-
kuhllagers, Besichtigung
der Herbar- und Samen-
sammlung, Besichtigung des
Staudengartens (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. K. Pistrick,
U. Schroder, Dr. S. Odparlik).

Juni 2014

Besuch von Schlern einer
12. Klasse des Fachgymnasi-
ums Stralsund, 26 Personen,
Fldhrungen durch die GroB
Lisewitzer Kartoffelsor-
timente (U. Behrendt).

Juni 2014

Besuch von Studenten der
Universitat Kassel-Witzenhau-
sen, 14 Personen, Fuhrung
durch die GroB Lusewitzer
Kartoffelsortimente (U.
Belehrend, Dr. K.J.Dehmer).

1.Juli 2014

Besuch von Personalratsmit-
gliedern des IPK Gatersleben
in der AuBenstelle Nord, 6
Personen, Fihrung durch die
Malchower Ol- und Futter-
pflanzen-Sortimente und
Erlauterung der Arbeiten der
Teilsammlungen Nord sowie
Fihrung durch die GroB Lu-
sewitzer Kartoffelsortimente
(E. Willner, Dr. K.J. Dehmer).

7.Juli 2014

Besuch von Masterstudenten
der BioMath GmbH, Ange-
wandte Statistik und Informa-
tik in den Biowissenschaf-
ten, Universitat Rostock,

14 Personen, Vorstellung

des Instituts, Einsatz von
Transformationstechniken
bei Getreide, Gentechnische
Veranderungen im Winter-
weizenkorn - Methoden und
Ergebnisse, Erzeugung von
Wertstoffen und pharmazeuti-
schen Wirkstoffen in Pflanzen
(Dr. S. Odparlik, Dr. J.
Kumlehn, Dr. W. Weschke,
Priv.-Doz. Dr. U. Conrad).

9.Juli 2014

Im Anschluss des Vavilov-Se-
minars fand fur Dr. Charlot-
te Seal, Seed Conservation
Department, Royal Botanic
Gardens, Kew, Wakehurst
Place, West Sussex, U.K.,
eine Genbankflhrung sowie
Flhrungen durch die Ge-
wachshauser und Besichti-
gung der LemnaTec-Anlage
statt (Priv.-Doz. Dr. A. Bérner,
Dr. K. Pistrick, Dr. M. Nagel,
P. Schreiber, J. Marlow).

14.Juli 2014

Fihrung durch die GroB Lu-
sewitzer Kartoffelsortimente
fur Mitarbeiter des CIP Indien,
3 Personen (Dr. K.J. Dehmer).

5. August 2014

Besuch von Prof. Dr. C. Ho-
bohm, Universitat Flensburg,
und Prof. M. Werger, Utrecht,
4 Personen, Besichtigung
des SamenkUihllagers,
Besichtigung der Herbar- und
Samensammlung, Informa-
tionen Uber die in vitro-Er-
haltung und Kryolagerung
(Dr. U. Lohwasser, Dr. K.
Pistrick, Dr. A. Senula).

13.- 14. August

Besuch von Gergely Izrael,
Limagrain, Peine-Rosenthal,
Vorstellung des Instituts
und der Aufgaben der
Genbank, Besichtigung der

20.

22.

27.

Arbeitsgruppe Strukturelle
Zellbiologie, Fiihrungen
durch die Gewachshauser
und Feldfihrung, Informati-
onen Uber die in vitro-Erhal-
tung und Kryokonservierung
und einige Gespréache mit
Mitarbeitern der Ag Ressour-
cengenetik und Reprodukti-
on (Priv.-Doz. Dr. A. Bérner,
Dr. A. Senula, F. Arana-Cebal-
los, K. Junker, A. Muszynska).

. August 2014

Besuch von Hugo Gomez,
Wheat Discovery Bree-

der, Bayer CropScience

LP, North America Wheat
Breeding und Studenten, 10
Personen, Vorstellung der
Aufgaben in der Genbank,
Besichtigung der Herbar- und
Samensammlung, Besichti-
gung des Samenkdihllagers
(Priv.-Doz. Dr. A. Boérner).

August 2014

Im Anschluss des Vavilov-Se-
minar fand flr Beat Boller,
President EUCARPIA, Eidge-
nodssisches Departement fur
Wirtschaft, Bildung und For-
schung WBF, Forschungs-an-
stalt Agroscope, Zlrich,
Schweiz, eine Genbankflh-
rung, Besichtigung der Her-
bar-und Samensammlung
statt, Filhrungen durch die
Gewachshéauser und Besich-
tigung der LemnaTec-Anlage,
Besuch der Ag Strukturelle
Zellbiologie und Informati-
onen der Ag Bioinformatik
und Informationstechnologie
(Priv.-Doz. Dr. A. Borner,

Dr. K. Pistrick, Dr. M. Nagel,
Dr. U. Scholz, P. Schreiber,

J. Marlow, A.Muszynska).

August 2014

Besuch von Radfahrern aus
Midnchen und Umgebung,

15 Personen, Besichtigung
der Genbank und eine

kleine Feldfihrung (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, B. Schmidt).

August 2014

Besuch einer Seniorengrup-
pe mit einem friiheren Studi-
um an der Martin-Luther-Uni-
versitat Halle-Wittenberg, 21
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Besichtigung
der Genbank und der Herbar-
und Samensammlung, Be-
sichtigung des Staudengar-
tens (Priv.-Doz. Dr. A. Bérner,
Dr. K. Pistrick, U. Schroder).

2. September 2014

Besuch von Ing. Agr. PhD,
M.D. Rizza, Koordinator der
Abteilung Biotechnologie des
INIA in Uruguay, Vorstellung
des Instituts und der Abtei-
lung Molekulare Genetik, Be-
sichtigung der Arbeitsgruppe
Abiotische Stress-Genomik
(Prof. Dr. T. Altmann, Dr. M.
Kuhlmann, Dr. S. Odparlik).

4. September 2014

10.

1

12.

12.

2

—

—

Besuch von US-amerikani-
schen und thailandischen
Austauschschulern, Kloster
Hedersleben, 66 Personen,
Besichtigungen der Gen-
bank, der Herbar- und Sa-
mensammlung und der Elek-
tronenmikroskopie (Dr. U.
Lohwasser, Dr. M. Melzer).

September 2014

Besuch von Mitarbeitern
der NORIKA, 5 Personen,
Fihrung durch die GroB
Lisewitzer Kartoffelsor-
timente (U. Behrendt).

. September 2014

Besuch einer Delegation
der Aga Khan Foundation,
Tajikistan, 12 Personen,
Vorstellung des Instituts
und der Aufgaben der
Genbank, Besichtigung
der Genbank (Prof. Dr. A.
Graner, Dr. U. Lohwasser).

September 2014

Exkursion im Rahmen der
DGP-Tagung, 11 Personen,
Vorstellung des Instituts,
Besichtigung der Lem-
naTec-Anlage und der
Genbank, Besichtigung der
Herbar- und Samensamm-
lung, Besichtigung des
Samenkdihllagers, Ubersicht
Uber die Forschungsauf-
gaben und -aktivitaten

des IPK (Dr. U. Lohwasser,
Dr. A. Junker, Dr. K. Pistrick,
Prof. Dr. N. von Wirén).

September 2014

Besuch von Exkursionsteil-
nehmern der Hochschule
Wismar, 25 Personen,
Fihrung durch die Mal-
chower Ol-und Futter-
pflanzen-Sortimente der
IPK-Genbank und Erlaute-
rung der Arbeiten (K. Ploen).

. September 2014

Besuch einer Absolven-
tengruppe der Universitat
Greifswald, 12 Personen,
Flhrung durch die GroB



27.

14.

15.

Lidsewitzer Kartoffelsor-
timente (M. Vandrey).

September 2014

Besuch einer Senioren-
gruppe anlasslich eines
Klassentreffens, 20 Perso-
nen, Fihrung durch den
Staudengarten und Besich-
tigung des Gewachshauses
(U. Schroder, J. Marlow).

Oktober 2014

Besuch von Studenten der
Hochschule Bremen, 30
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Vortrag zu den
Arbeiten der Taxonomie am
IPK, Besichtigung der Her-
bar- und Samensammlung
sowie das Samenkdihllager,
Gewachshausbesichti-
gung (Dr. S. Odparlik, Dr. F.
Blattner, Dr. K. Pistrick,

Dr. M. Nagel, J. Marlow).

Oktober 2014

Besuch einer kanadischen
Delegation in Sachsen-An-
halt, 6 Personen, Vorstellung
des Instituts, Information
Uber die bundeszentrale exsi-
tu-Genbank und anschlieBen-
der Rundgang, Informationen
Uber die Zusammenarbeit
mit kanadischen Wissen-
schaftlern und Besichtigung
der Arbeitsgruppe Apomixis
(Prof. Dr. A. Graner, Dr. M.
Nagel, Dr. T. Sharbel).

22. Oktober 2014

12.

Besuch von Schilern
des Gymnasiums Jessen,
28 Personen, Genbank-
fihrung, Vortrag tber
Grline Gentechnik (Priv.-
Doz. Dr. A. Borner, Dr. G.
Hensel, Dr. S. Odparlik).

bis 13. November 2014
Besuch von Mitarbeitern des
Institute for Agricultural and
Environmental Research,
/:\s, Norwegen, 4 Personen,
Vorstellung der Aufgaben
der Genbank und Fihrung,
Vorstellung der Gewachshau-
ser und LemnaTec-Anlage,
Vorstellung der Genbank-Do-
kumentationsgruppe und
der EURISCO-Datenbank,
Besuch der Arbeitsgrup-

pe In vitro-Erhaltung und
Kryolagerung mit Vorstel-
lung der Arbeiten und
anschlieBender Diskussion
zur Zusammenarbeit (Dr. J.
Keller, Priv.-Doz. Dr. A.
Borner, Dr. U. Lohwasser,

Dr. H. Knupffer, Dr. S. Weise).

12.

bis 14. November 2014
Teilnehmer am Spezialistenla-
ger Biologie, Landesseminar
zur Vorbereitung der Internati-
onalen Biologieolympiade, 12
Personen, Campusfihrung,
Fihrung durch die Genbank
und Besichtigung der Her-
bar- und Samensammlung,
Vortrag zur Griinen Gen-
technik, Elektronenmikros-
kopie (Dr. S. Odparlik, Dr. U.
Lohwasser, Dr. K. Pistrick,

Dr. G. Hensel, Dr. M. Melzer).

.November 2014

Im Anschluss des Vavi-
lov-Seminars fanden fur

Dr. Wim Soppe, Department
of Plant Breeding and Ge-
netics, Max Planck Institute
for Plant Breeding Research,
Kdéln, eine Genbankfihrung
sowie Fihrungen durch

die Gewachshéauser und
Besichtigung der Lemna-
Tec-Anlage statt (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. K. Pistrick,
Dr. M. Nagel, E. Geyer,

J. Marlow, M. Allam).

2. Dezember 2014

Besuch von Schilern einer
12. Klasse des Ostseegymna-
siums Rostock-Evershagen,
24 Personen, Fiihrung durch
die GroB Lusewitzer Kartof-
felsortimente (U. Behrendt).

. Dezember 2014

Besuch von athiopischen
Auszubildenden, 4 Personen,
Vorstellung des IPK und der
Aufgaben der Genbank,
Besichtigung der Genbank,
der Arbeitsgruppe In vitro-Er-
haltung und Kryolagerung
und der LemnaTec-Anlage
(Dr. S. Odparlik, Dr. U.
Lohwasser, Dr. J. Keller).

. Dezember 2014

Besuch des Landrats M. Bau-
er, Salzlandkreis Bernburg,

4 Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Besichtigung
der Genbank (Prof. Dr. A.
Graner, Priv.-Doz. Dr. A.
Borner, Dr. S. Odparlik).

2015

6. Januar 2015

Fihrungen fur Schiler einer
11. Klasse des Hanse-Gym-
nasiums Stralsund, 29
Personen, durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente (U. Behrendt).
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7. Januar 2015

14.

19.

28.

29.

Flhrungen flr Schiler einer
11. Klasse des Hanse-Gym-
nasiums Stralsund, 26
Personen, durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente (U. Behrendt).

Januar 2015

Im Anschluss des Vavilov-Se-
minar fand fr Dr. Loic Ra-
jjou, Jean-Pierre Bourgin
Institute, Versailes, France
eine Genbankflihrung statt,
Vorstellung Aufgaben in

der Genbank, Besichtigung
der Sammlungen: Samen-
kihllager, Herbar- und
Samensammlung, Gewachs-
haus- und Phytokammer-
besichtigung sowie die
Besichtigung der Lemna-
Tec-Anlage (Priv.-Doz. Dr. A.
Bdrner, J. Marlow, P. Schrei-
ber, Dr. M. Nagel, M. Allam).

Januar 2015

Besuch von Studierenden
der Landwirtschaft (Bache-
lorstudiengang), Hochschule
Anhalt, Bernburg, 17 Perso-
nen, Vorstellung des Instituts
und der Aufgaben der
Genbank, Besichtigung des
Samenkdihllagers, Informatio-
nen Uber Uber die Aufgaben
der in vitro-Erhaltung und
Kryokonservierung, Besuch
der Abteilung Molekulare
Genetik und der Abteilung
Zichtungsforschung (Dr. ha-
bil. H. Baumlein, Dr. U.
Lohwasser, Dr. J. Keller,
Priv.-Doz. Dr. A. Houben).

Januar 2015

Besuch einer chinesischen
Delegation, DLG Training on
Plant Breeding, Seed Pro-
duction and Management,
14 Personen, Vorstellung
des Instituts, Besichtigung
der Genbank, Darstellung
der Zusammenarbeit in der
Weizenzuchtung (Prof. Dr. A.
Graner, Priv.-Doz. Dr. A.
Boérner, Prof. Dr. J. Reif).

Januar 2015

Besuch von Gasten von
Enza Zaden Beheer B.V.,
Enkhuizen, Netherland, 3
Personen, BegriBung und
Vorstellung des Instituts und
der Aufgaben der Genbank,
Besichtigung der Samm-
lungen: Samenkuhllager,
Herbar- und Samensamm-
lung, Informationen Uber die
Aufgaben der in vitro-Erhal-
tung und Kryokonservierung,
Gewachshaus- und Phyto-

17.

20.

23

kammerbesichtigung sowie
die Besichtigung der Lem-
naTec-Anlage und Informa-
tionen Uber Technikbereich
(Priv.-Doz. Dr. A. Borner, Dr. J.
Keller, J. Marlow, P. Schrei-
ber, Dr. M. Nagel, S. Daum).

Februar 2015
Durchfihrung einer Tagung
der Regionalberatung des
Landes Sachsen-Anhalt
Cheminova Deutschland
und anschlieBende Fihrung
durch das IPK, 34 Per-
sonen, Vorstellung des
Instituts, Besichtigung der
Genbank (Dr. S. Odparlik,
Priv.-Doz. Dr. A. Borner).

. Februar 2015

Im Anschluss des Vavilov-Se-
minars fand fur Prof. Dr. Oli-
vier Leprince, Institut de
Recherche en Horticulture

& Semences, Université d’
Angers, France, eine Besich-
tigung der Genbank statt,
Vorstellung der Herbar- und
Samensammlung und des
Samenkdihllagers, Informati-
onen Uber die Aufgaben der
in vitro-Erhaltung und Kryo-
konservierung, Besichtigung
der LemnaTec-Anlage (Priv.-
Doz. Dr. A. Borner, J. Marlow,
M. Grlbe, Dr. M. Nagel).

und 23. Februar 2015
Besuch von Jugendlichen
der Jugendwerk Aufbau Ost
JAO gGmbH, Freiwilliges
Okologisches Jahr, Berlin,
je 30 Personen, Vorstel-
lung des Instituts, Fihrung
durch die Genbank, Vortrag
Genetische Veranderungen
bei Pflanzen und Vortrag
zum Thema Griine Gen-
technik (Dr. S. Odparlik,
Priv.-Doz. Dr. A. Bérner, Dr. J.
Kumlehn, Dr. G. Hensel).

. Februar 2015

Besuch von Studenten

(im Zusammenhang eines
Studentenpraktikums), 5
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Besichtigung
der Sammlungen: Samen-
kihllager, Herbar- und
Samensammlung, in vitro-Er-
haltung und Kryokonservie-
rung, Gewachshaus- und
Phytokammerbesichtigung
sowie die Besichtigung der
LemnaTec-Anlage (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. J. Keller,

J. Marlow, P. Schreiber).




24.

Februar 2015

Im Anschluss eines
Genetischen Seminars
fand fur Dr. Ivan F. Acosta,
Max-Planck-Institut fir
ZUchtungsforschung, Kéln,
eine Genbankflhrung statt
(Priv.-Doz. Dr. A. Borner).

4.Méarz 2015

Flhrung flr Schiler der
Fachschule fur Agrar-
wirtschaft, Gustrow, 11
Personen, durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente (U. Behrendt).

5. Mérz 2015

—_
—

—
—

19.

Fihrung fur Teilnehmer der
Fa. Hetterich-Feldversuchs-
wesen GbR, 29 Personen,
durch die Malchower Ol- und
Futterpflanzen-Sortimente
der IPK-Genbank und Erlau-
terung der Versuchsarbeiten
speziell mit Grasern (A.
Bothe, K. Ploen, E. Willner).

.Marz 2015

Im Anschluss des Vavilov-Se-
minars fand fur Prof. Henk Hil-
horst, Wageningen Seed
Lab, Laboratory of Plant
Physiology, Wageningen
University, The Netherlands,
eine Genbankfihrung statt,
Vorstellung der Aufgaben

in der Genbank, Besich-
tigung der Sammlungen:
Samenkdihllager, Herbar- und
Samensammlung, Gewachs-
haus- und Phytokammerbe-
sichtigung sowie die Besich-
tigung der LemnaTec-Anlage
(Priv.-Doz. Dr. A. Borner,

Dr. K. Pistrick, J. Marlow,

Dr. M. Nagel, P. Schreiber).

.Méarz 1015

Besuch einer internationalen
Gruppe von AgriGenomics
Studenten, Christian-Alb-
rechts Universitat Kiel, 23
Personen, Vorstellung des
Instituts und Besichtigung
der Genbank mit Schwer-
punkt Gerste, Besuch der
LemnaTec-Anlage (Dr. L.
Altschmied, Dr. N. Stein,

Dr. U. Lohwasser, Prof. Dr. T.
Altmann, Dr. A. Junker).

.Mérz 2015

Besuch von Frau Thon,
Mitteldeutsche Zeitung
Aschersleben, 6 Personen,
Besichtigung des Instituts
und Fihrung auf dem
Gelande (Dr. S. Odparlik).

Marz 2015
Besuch von PhD students

26.

27.

30.

10.

11.

14.

16.

of the International Max
Planck Research School
(IMPRS), Jena, 18 Personen,
Vorstellung des Instituts,
Besichtigung der Genbank,
Vortrag Nutrient sensing in
plants, Fihrung durch die
LemnaTec-Anlage (Dr. S.
Odparlik, Priv.-Doz. Dr. A.
Borner, Prof. Dr. N. von
Wirén, Dr. K. Neumann).

Mérz 2015

Flhrungen durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sorti-
mente fir Schiiler einer 9.

Klasse aus Wesenberg, 28
Personen (U. Behrendt).

Marz 2015

Besucher der Astrono-
mischen Gesellschaft
Magdeburge.V., 12
Personen, Vorstellung und
Besichtigung der Genbank
(Priv.-Doz. Dr. A. Borner).

Mérz 2015

Besuch des Prasidenten der
Leibniz-Gemeinschaft, Herrn
Prof. Dr. M. Kleiner, Begru-
Bung und Leitungsgesprache
mit dem Direktorium, Insti-
tutsrundgang zur Vorstellung
zentraler Infrastruktureinhei-
ten, Mitarbeiterversammlung
mit Diskussion, Gesprach mit
Nachwuchswissenschaftlern,
Abschlussgesprach mit dem
Direktorium (alle Mitarbeiter).

April 2015

Besuch von vier Kartoffe-
linteressenten aus Berlin, 4
Personen, Fihrung durch die
GroB Lusewitzer Kartof-
fel-Sortimente (U. Behrendt).

April 2015

Besuch von Schilern des
Schilerforschungszentrums
Nordhessen, Universitat Kas-
sel, 36 Personen, Vorstellung
des Instituts, Fihrung durch
die Genbank (Dr. S. Odparlik,
Priv.-Doz. der A. Borner).

April 2015

Besuch von Mitgliedern
des Round Table Deutsch-
land, Wernigerode, 25
Personen, Vorstellung des
Instituts, Fiihrung durch
die Genbank, Besichti-
gung des Genomzentrums
(Prof. Dr. A. Graner, Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. habil. P.
Schweizer, H.S. Razzak).

April 2015
Besuch von Schilern einer
7. Klasse aus Marnitz, 32

21.

22.

27.

Personen, Fihrung durch die
GroB Lusewitzer Kartof-
fel-Sortimente (U. Behrendt).

April 2015

Besuch von Gasten aus
INRA, Mauguio, France, 2
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben in
der Genbank, Informationen
zur Genbankdokumentati-
on, Informationen lber die
Aufgaben der in vitro-Erhal-
tung und Kryokonservierung,
Besichtigung der Samm-
lungen: Samenkdihllager,
Herbar- und Samensamm-
lung, Gewachshaus- und
Phytokammerbesichtigung
(Dr. H. Kniipffer, Dr. J. Keller,
Dr. K. Pistrick, Dr. S. Weise,
Priv.-Doz. Dr. A. Borner, Dr. U.
Lohwassser, M. Oppermann).

April 2015

Im Anschluss des Vavi-
lov-Seminars fand fur Dr. St.
Penfield, John Innes Centre,
Norwich, UK, eine Genbank-
fihrung statt: Vorstellung der
Aufgaben in der Genbank,
Besichtigung der Samm-
lungen: Samenkuhllager,
Herbar- und Samensamm-
lung, Gewéachshaus- und
Phytokammerbesichtigung
sowie Besichtigung der
LemnaTec-Anlage (Priv.-
Doz. Dr. A. Borner, Dr. K.
Pistrick, J. Marlow, Dr. M.
Nagel, P. Schreiber).

April 2015

Besuch von Alonso Gonzalez
Mejia, Director de Investiga-
cion y Desarrollo, Mosquera,
Colombia, Vorstellung der
Genbank und Besichtigung
der LemnaTec-Anlage (Priv.-
Doz. Dr. A. Bérner, Prof. Dr. T.
Altmann, Dr. A. Junker).

6. Mai 2015

Fldhrung fur Teilnehmer
eines Absolvententreffens,
12 Personen, durch die
Malchower Ol- und Futter-
pflanzen-Sortimente der
IPK-Genbank und Erlaute-
rung der Arbeiten (K. Ploen).

7.Mai 2015

Besuch des Vizeprasiden-
ten und Mitarbeiter des JKI
GroB Lusewitz, 11 Personen,
Fldhrung durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente (U. Behrendt).

8. Mai 2015

Besuch von Bewerber-Kandi-
datinnen zum 7. Rapsbliten-

28.

29.

30.

fest als Poeler Rapskonigin, 5
Personen, Fiihrung durch die
Malchower Olpflanzen-Sorti-
mente der IPK-Genbank und
Erlauterung der Bedeutung
von Raps (E. Willner).

Mai 2015

Flhrung im Zusammenhang
mit der Sommertagung der
Gemeinschaft zur Férderung
der privaten deutschen
Pflanzenzichtung e.V.

(GFP), Abteilung Ol- und
EiweiBpflanzen, Bonn, 55
Personen, Vorstellung des In-
stituts, Besichtigung der Gen-
bank, des Genomzentrums
und der LemnaTec-Anlage
(Prof. Dr. T. Altmann, Dr. U.
Lohwasser, Dr. N. Stein).

Mai 2015

Fihrung durch die Mal-
chower Ol-und Futter-
pflanzen-Sortimente der
IPK-Genbank und Erlaute-
rung der Arbeiten flr Exkur-
sionsteilnehmer des Vereins
Netzwerk lokale Lebenskul-
tur eV. Wismar, 12 Personen
(A. Bothe, E. Willner).

Mai 2015

Flhrung durch die Mal-
chower Ol-und Futter-
pflanzen-Sortimente der
IPK-Genbank und Erlauterun-
gen zum Stand der Arbeiten
der Teilsammlungen Nord
flr geladene Géaste und
Flhrung von Landwirten zum
Tag der offenen Tur, ca. 150
Personen (A. Bothe, K. Ploen,
E. Willner, H. Kniep).

4. Juni 2015

Besuch von Studenten

der Universitat Rostock, 9
Personen, Fiihrung durch die
GroB Lusewitzer Kartof-
fel-Sortimente (U. Behrendt).

4.Juni 2015

Besuch von Studenten der
Hochschule Cottbus, Fakultat
far Ingenieurwissenschaf-
ten, 25 Personen, Fihrung
durch die Malchower Ol- und
Futterpflanzen-Sortimente
der IPK-Genbank und Erlau-
terung der Arbeit einer Gen-
bank (A. Bothe, E. Willner).

6. Juni 2015

Besucher aus Narvate
Ponienet, Benito Juarez,
Mexico, 4 Personen, Vor-
stellung des Instituts und
der Aufgaben der Genbank,
Genbankfihrung (Dr. S.
Odparlik, Dr. U. Lohwasser).



9.Juni 2015

10.

11.

17.

23.

24.

Teilnehmer der Sommer-
tagung der Arbeitsgruppe
Gemdse der GPZ und der
GFP-Abteilung Gemdse,
Heil- und Gewdrzpflanzen,
Bonn, 30 Personen, Vor-
stellung der Genbank und
der GemuUse- und Krauter-
kollektion, Erhaltung und
Screening als Ressource flr
Forschung und Zlchtung,
Genbank- und Feldfihrung
(Prof. Dr. A. Graner, Dr. U.
Lohwasser, P. Schreiber).

Juni 2015

Besuch von Mitgliedern
des DLG-Ausschusses

fur Pflanzenzichtung und
Saatgut, Frankfurt/M., 12
Personen, Vorstellung des
Instituts, Fihrung durch
die Genbank, Besichti-
gung der Genbankfelder,
Versuchsfeldfihrung (Dr. S.
Odparlik, Dr. U. Lohwasser,
P. Schreiber, Dr. V. Mirdita).

Juni 2015

Besuch von Vertriebsmitar-
beitern der Limagrain GmbH
und zichtungsinteressierten
Landwirten, Edemissen, 63
Personen, Fihrung durch
die Genbank, Feldftihrung
der Genbank-Vermehrungen
(Priv.-Doz. Dr. A. Borner,

Dr. M. Nagel, P. Schreiber).

Juni 2015

Besuch einer Gruppe
Landfrauen, Westeregeln,
18 Personen, Vorstellung
des Instituts, Besichtigung
des Samenkuhllagers,
Vorstellung der Herbar- und
Samensammlung, Fihrung
durch den Staudengarten
(Dr. S. Odparlik, S. Pistrick,
Dr. K. Pistrick, U. Schrdder).

Juni 2015

Im Zusammenhang mit
einem COST Meeting

wurde eine Genbankfihrung
durchgefihrt, 25 Teilneh-
mer (Dr. U. Lohwasser).

Juni 2015

Besuch von Masterstudie-
renden der FH Stdwestfalen,
Soest, 9 Personen, Vorstel-

lung des Instituts und der Auf-
gaben der Genbank, Fiihrung

durch die Genbank, Nutzbar-
machung der genetischen
Ressourcen (Versuchs-
feldfihrung), Besichtigung
der Genbankfelder (Dr. S.
Odparlik, Dr. U. Lohwasser,
Dr. V. Mirdita, P. Schreiber).

24.

25.

25.

26.

29.

29.

Juni 2015

Besuch von Schilern einer
12. Klasse des Fachgymnasi-
ums Stralsund, 34 Personen,
Fihrungen durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente (U. Behrendt).

Juni 2015

Besuch von Dr. Gotz,
DSMZ, mit viethamesischen
Kollegen, 5 Personen,
Besichtigung der Genbank
und der Arbeitsgruppe

In vitro-Erhaltung und
Kryolagerung, Fuhrung
durch das Genomzentrum,
Besichtigung der Genbank-
felder (Dr. U. Lohwasser,

Dr. J. Keller, Dr. N. Stein).

Juni 2015

Besuch von Schilern

einer 10. Klasse des Gerhart
Hauptmann Gymnasiums,
Wismar, 34 Personen,
FGhrung durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente (U. Behrendt).

Juni 2015

Teilnehmer der Kartoffel-
bau-Exkursion des Bio-
land-Erzeugerrings Bayern
eV, 30 Personen, Fiihrung
durch die GroB Lisewitzer
Kartoffel-Sortimente (Dr. K.J.
Dehmer, K. Diekmann).

Juni 2015

Besuch von Studenten der
Universitat Kassel-Witzenhau-
sen, 18 Studenten, Fiihrung
durch die GroB Lisewitzer
Kartoffel-Sortimente (M.
Vandrey, U. Behrendt).

Juni 2015

Besuch von Studenten der
Georg-August-Universitat
Gottingen, 18 Personen,
Vorstellung des Instituts und
der Aufgaben der Genbank,
Genbankfihrung, Informa-
tionen uber die Aufgaben
der in vitro-Erhaltung und
Kryokonservierung, Fihrung
durch die Gewéchshauser
und Besichtigung der Lem-
naTec-Anlage, Feldfihrung
(Priv.-Doz. Dr. A. Borner,

Dr. M. Nagel, J. Marlow,

Dr. J. Keller, P. Schreiber).

1.Juli 2015

Besuch von Gartnern,
Festung Kénigstein, 4
Personen, Vorstellung des
Instituts, Besichtigung der
Genbank, Feldfiihrung

(Dr. S. Odparlik, Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, P. Schreiber).
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Juli 2015

Besuch von Landtagsabge-
ordneten der SPD-Fraktion,
Arbeitskreis Landwirtschaft
und Umwelt, 5 Personen,
Fdhrung durch die Malcho-
wer Ol- und Futterpflan-
zen-Sortimente der IPK-Gen-
bank und Erlauterung der
Arbeiten der Teilsammlungen
Nord, Malchow (E. Willner).

Juli 2015

Besuch von Masterstudenten
der Agrar- und Umweltwis-
senschaftlichen Fakultat,
Universitat Rostock, 10
Personen, Vorstellung

des Instituts, Einsatz von
Transformationstechniken
bei Getreide, Gentechnische
Veranderungen im Winter-
weizenkorn - Methoden und
Ergebnisse, Erzeugung von
Wertstoffen und pharmazeuti-
schen Wirkstoffen in Pflanzen
(Dr. S. Odparlik, Dr. J.
Kumlehn, Dr. W. Weschke,
Prof. Dr. U. Conrad).

Juli 2015

Flhrung durch die Botani-
schen Vergleichssammlun-
gen fUr A. Krieger-Liszkay,
CEA Saclay, Gif-sur-Yvet-
te (Dr. K. Pistrick).

4. August 2015

13.

19.

24.

Besuch von Sonnenblumen-
zlchter aus Argentinien,

2 Personen, Vorstellung

des Instituts und der
Aufgaben der Genbank,
Genbank- und Feldfih-

rung (Dr. U. Lohwasser).

August 2015

Besucher vom Bundesamt
fur Verbraucherschutz und
Lebensmittelsicherheit
(BVL, Berlin), Ministerium
fur Landwirtschaft, Umwelt
und Verbraucherschutz
Mecklenburg-Vorpommern
(Schwerin) und dem Juli-
us-Kihn-Institut Quedlinburg,
4 Personen, Fihrung durch
die Genbank und Feldfiih-
rung (Dr. U. Lohwasser).

August 2015

Flhrung durch die Botani-
schen Vergleichssammlun-
gen fur G. Desheva, Bulgari-
sche Genbank Sadovo und
eine Gruppe von IPK-Studen-
ten und -Praktikanten der
Genbank (Dr. K. Pistrick).

August 2015
Flhrung durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-

28.

3

irg

2

=

22.

24.

25.

timente fUr eine polnische
Mitarbeiterin der Firma
Syngenta und einen Mitar-
beiter der Firma Norika, 2
Personen (K. Diekmann).

August 2015

Besuch von Jungbauern,
Landkreis Schwabisch-Hall,
28 Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Genbankfuh-
rung, Feld- und Gewéachs-
hausftihrung (Dr. S. Odparlik,
Dr. M. Nagel, P. Schreiber).

. August 2015

Besuch von Exkursionsteil-
nehmern des Landfrauenver-
eins Wersabe, Niedersach-
sen, 21 Personen, Fihrung
durch die Malchower Ol- und
Futterpflanzen-Sortimente
der IPK-Genbank und Erlaute-
rung der Arbeiten (E. Willner).

. September 2015

Besuch von Dingemittel-
produzenten im Rahmen
des Landesarbeitskreises
Dungung (LAD), Niedersach-
sen/Sachsen-Anhalt, 15
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Genbank-
und Gewachshausfiihrung
(Dr. S. Odparlik, Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, J. Marlow).

. September 2015

Im Zusammenhang eines
Studentenpraktikums von
Dr. K. Neumann und Dr. B.
Kilian 10 Studenten, wurde
eine Flhrung durch die
Genbank durchgefihrt
(Dr. U. Lohwasser).

September 2015

Besuch von drei 11. Klas-

sen des Grinen Labors
Gatersleben, 63 Personen,
Vorstellung der Genbank und
Besichtigung der Samm-
lungen: Samenkdihllager,
Herbar- und Samensamm-
lung (Priv.-Doz. Dr. A. Bérner).

September 2015

Besuch von Schilern

der 4. Klasse der Sig-
mund-Jahn-Oberschule
Hedersleben, 27 Personen,
Vorstellung der Aufga-
ben in der Genbank und
Besichtigung der Samm-
lungen: Samenkdihllager,
Herbar- und Samensamm-
lung (Dr. U. Lohwasser).

September 2015
Besuch von Auszubilden-




25.

30.

30

den der Freien Ausbildung

Niedersachsen, 16 Personen,

Vorstellung des Instituts,
Genbank- und Gewéchs-
hausfiihrung, Vortrag/
Labor- und Phytokammer-
fuhrung, Abschlussdiskus-
sion zu biotechnischen und
ethischen Fragen (Dr. S.
Odparlik, Dr. U. Lohwasser,
J. Marlow, Dr. G. Hensel).

September 2015

Besuch der bulgarischen
Gastprofessorin Violeta
Bozhanova (Agricultural
Academie, Sofia) im JKI
Quedlinburg, Vorstellung des
Instituts, Genbankfihrung,
Flhrung durch die Lem-
naTec-Anlage (Prof. Dr. A.
Graner, Priv.-Doz. Dr. A.
Borner, Dr. A. Junker).

September 2015

Besuch von Mitarbeitern des
Nordic Genetic Resource
Center (NordGen), Alnarp,
Sweden, 22 Personen,
Vorstellung des Instituts,
Nutzung der pflanzenge-
netischen Ressourcen,
Besichtigung der Arbeits-
gruppe In vitro-Erhaltung
und Kryolagerung, Besuch
im Herbarium und der
LemnaTec-Anlage, Fihrung
durch die ex situ-Genbank
(Prof. Dr. A. Graner, Dr. N.
Stein, Dr. J. Keller, Dr. K.
Pistrick, Prof. Dr. T. Altmann,
Priv.-Doz. Dr. A. Bérner).

. September 2015

Flhrung durch die Botani-
schen Vergleichssammlun-
gen von S.K. Malik, NBPGR
New Delhi (Dr. K. Pistrick).

2. Oktober 2015

Fldhrungen durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente flr Schiler des
FSJ aus Wismar und zwei
Personen der Gartnerei
Naturwuchs, 25 Perso-
nen (U. Behrendt).

2. Oktober 2015

Flhrung durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sorti-
mente flr eine Mitarbeiterin
des VIR St. Petersburg
sowie einen Mitarbeiter
des JKI GroB Lisewitz, 2
Personen (K.J. Dehmer).

7. Oktober 2015

Fdhrungen durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente flr Schiler der 4.
Klasse der Grundschule

19.
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24.

Dummerstorf, 43 Per-
sonen (U. Behrendt).

Oktober 2015

Flhrung durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sorti-
mente fir Schiiler einer 4.
Klasse der Grundschule
Reutershagen, Rostock, 25
Personen (U. Behrendt).

. Oktober 2015

Besuch von Studenten der
Hochschule Bremen, 28
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Vortrag zu den
Arbeiten der Taxonomie am
IPK, Besichtigung der Her-
bar- und Samensammiung
und des Samenkuhllagers,
Gewachshausbesichtigung
(Dr. L. Altschmied, Dr. F.
Blattner, Dr. K. Pistrick, Priv.-
Doz. Dr. A. Bdrner, J. Marlow).

. Oktober 2015

Fuahrung durch die Bota-
nischen Vergleichssamm-
lungen fir Auszubildende
des IPK (Dr. K. Pistrick).

. Oktober 2015

Fihrung durch die GroB
Lisewitzer Kartoffel-Sor-
timente fir Schiilerprak-
tikanten der Fa. Norika, 2
Personen (U. Behrendt).

Oktober 2015

Besuch von Mitgliedern des
Lions Clubs, Kreis Celle, 25
Personen, Vorstellung des In-
stituts und der Aufgaben der
Genbank, Genbankfihrung
(Priv.-Doz. Dr. A. Bérner).

3. November 2015

Besuch von Landwirten

der Syngenta Agro GmbH,
Magdeburg, 20 Personen,
Vorstellung des Instituts,
Genbank- und Gewachshaus-
fihrung (Dr. S. Odparlik, Priv.-
Doz. Dr. A. Bdrner, J. Marlow).

4. November 2015

Besuch von Prof. Dr. V.
Mohler (Vavilov-Seminar),
Bayerische Landesanstalt
fur Landwirtschaft (LfL),
Institut fir Pflanzenbau und
Pflanzenzlchtung, Freising,
Vorstellung der Aufgaben der
Genbank, Genbankflhrung,
Besichtigung der Sammlun-
gen: Samenkdihllager, Her-
bar- und Samensammlung,
Gewachshausfihrung, Infor-
mationen uUber die Aufgaben
der in vitro-Erhaltung und
Kryokonservierung und Fih-

rung durch die LemnaTec-An-
lage (Priv.-Doz. Dr. A. Borner,
Dr. U. Lohwasser, J. Marlow,
Dr. K. Pistrick, Dr. M. Nagel).

9. November 2015

—_
—

23.

24

Flhrung durch die GroB LU-
sewitzer Kartoffel-Sortimente
fur einen australischen Kar-
toffelverarbeiter sowie einen
Mitarbeiter der Fa. Norika,

2 Personen (K.J. Dehmer).

. November 2015

Besuch von Schulern zur
Vorbereitung der Internati-
onalen Biologieolympiade,
Grines Labor Gatersleben
eV, 14 Personen, Vorstellung
des IPK, Genbankfihrung,
Gentechnik in der Pflanzen-
forschung und -ziichtung,
Besichtigung des Labors der
Arbeitsgruppe Pflanzliche
Reproduktionsbiologie,
Gewachshausbesichtigung
(A. Mesecke, Priv.-Doz. Dr. A.
Boérner, Dr. J. Kumlehn).

. November 2015

Besuch von Studenten des 1.
und 3. Semesters der Land-
wirtschaftsschulen Bayreuth
und Miinchberg, 50 Perso-
nen, Vorstellung des Instituts,
Vortrag Zichtungsforschung,
Phanotypisierung/Fuhrung
durch die LemnaTec-Anlage,
Genbankfihrung (Dr. S. Od-
parlik, Priv.-Doz. Dr. A. Hou-
ben, Dr. K. Weigelt-Fischer,
Priv.-Doz. Dr. A. Bérner).

November 2015

Besuch von Studenten der
Hochschule Anhalt, Bereich
Landwirtschaft, Bernburg, 15
Personen, Fihrung durch die
Genbank und die Herbar- und
Samensammlung (Priv.-Doz.
Dr. A. Bérner, Dr. K. Pistrick).

November 2015

Im Rahmen eines Ag-Se-
minars Besuch von Ernst
Benary Zierpflanzensamen-
zucht GmbH, 8 Personen,
Vorstellung der Genbank,
Besichtigung der Genban-
keinrichtungen: Taxonomie,
Kahllager, Trocknung,
Aufbereitung, Besichtigung
der Ag In vitro-Erhaltung
und Kryolagerung, Fihrung
durch die Gewéachshauser
und Besichtigung Pha-
notypisierung (Priv.-Doz.

Dr. A. Borner, Dr. J. Keller,
J. Marlow, P. Schreiber).

November 2015
Fdhrungen durch die GroB

Lisewitzer Kartoffel-Sorti-
mente fir Schdler einer 12.
Klasse des Schulcampus
Evershagen, 21 Perso-
nen (U. Behrendt).

8. Dezember 2015

17.

18.

18.

Besuch der Masterstudenten,
5. Semester, Kurs Pflanzen-
biotechnologie, Hochschu-
le Anhalt, Bernburg, 20
Personen, Vorstellung des
Instituts und der Aufgaben
der Genbank, Genbankflh-
rung, Laborfihrungen der
Arbeitsgruppen Genregu-
lation sowie Chromoso-
menstruktur und -funktion
(Dr. S. Odparlik, Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. habil. H.
Baumlein, Dr. D. Demidov).

Dezember 2015

Besuch von Mitarbeitern

der KWS Lochow GmbH, 42
Personen, Vorstellung des
Instituts, Genbankfihrung,
Besichtigung der Herbar- und
Samensammlung und des
Samenkuhllagers, Fihrung
durch die LemnaTec-Anlage
(Prof. Dr. A. Graner, Priv.-Doz.
Dr. A. Bérner, Prof. Dr. L.
Altmann, Dr. K. Pistrick).

Dezember 2015

Besuch von Dr. Vandana Tya-
gi, National Bureau of Plant
Genetic Resources (NGBR),
India, Vorstellung der
Genbank, Besichtigung der
Genbankeinrichtungen: Taxo-
nomie, Kihllager, Trocknung,
Aufbereitung, Besichtigung
der Ag In vitro-Erhaltung

und Kryolagerung sowie
Phanotypisierung (Dr. U.
Lohwasser, Dr. J. Keller, Dr. K.
Pistrick, Dr. K. Neumann).

Dezember 2015

Besuch von Mitarbeiterinnen
des Teilprojektes Sammeln
auf Eis gelegt des BMBF-Pro-
jektes Die Sprache der Bio-
fakte, Technische Universitat
Braunschweig, 3 Personen,
Besuch der Vergleichssamm-
lung und anschlieBendes
Gesprach, Genbankflhrung,
Fihrung durch die Arbeits-
gruppe In vitro-Erhaltung und
Kryolagerung (Dr. S. Odpar-
lik, Priv.-Doz. Dr. A. Borner,
Dr. J. Keller, Dr. K. Pistrick).



Pressemittei-
lungen/Press
Releases

2014

16.

24.

25.

Juni 2014

Ein neues Hybridsystem flr
Weizen steht zur Verfi-
gung. Durchbruch bei der
Hybridzucht dank gelunge-
ner Zusammenarbeit von
offentlicher Forschung und
regionalem Mittelstand.

Juni 2014

Neuen Weizen braucht die
Welt. Deutsche Pflanzenfor-
scher sind erfolgreich auf
dem Weg zur Entschllsse-
lung des Weizengenoms.

Juni 2014

Internationale Konferenz der
Europaischen Gesellschaft
flr Zichtungsforschung
(EUCARPIA) in Wernigerode.
330 Wissenschaftler aus 46
Landern diskutieren vom
29. Juni bis zum 4. Juli 2014
in Wernigerode Uber neue
wissenschaftliche Ansatze
zur Zucht von Getreidesor-
ten, die geeignet sind, die
globalen gesellschaftli-
chen und klimatischen
Herausforderungen fir die
Nahrungsmittelproduktion
bewaltigen zu kénnen.

2.Juli 2014

18.

Aufdeckung der moleku-
laren Hintergriinde fir die
Anpassung von Weizen an
ertragsmindernde Borkon-
zentrationen im Fachblatt
Nature. Erfolgreicher
Ausgang eines gemeinsa-
men Projektes australischer
Pflanzenforscher gemeinsam
mit ihrem deutschen Kolle-
gen aus dem Leibniz-Institut
fur Pflanzengenetik und
Kulturpflanzenforschung
(IPK) in Gatersleben.

Juli 2014

Erster Entwurf der Sequenz
des Brotweizengenoms
liegt vor. Ein wichtiger
Durchbruch fir die mo-
derne Weizenzlchtung.

7. August 2014

Vereinbarkeit weiter
denken: Leibniz-Institut
fur Pflanzengenetik und
Kulturpflanzenforschung

2

2

2

=

=

=

(IPK) erhalt Zertifikat zum
audit berufundfamilie.

. September 2014

Richtfest fir neue Pflan-
zenkulturhalle am IPK
Gatersleben. Eine maB-
gebliche Erweiterung der
Forschungsinfrastruktur.

. Oktober 2014

Planbarkeit und Perspektiven
far den Wissenschaftlichen
Nachwuchs - Einladung
zum Diskurs. Das PostDoc
Board des Leibniz-Instituts
fur Pflanzengenetik und
Kulturpflanzenforschung
(IPK) ladt interessierte Nach-
wuchswissenschaftler vom
11. bis zum 12. November
2014 zu einem Austausch
nach Gatersleben ein

. Oktober 2014

Gaterslebener Pflanzenfor-
scher entdecken einen umge-
kehrten Ablauf der Entste-
hung von Geschlechtszellen.

. Oktober 2014

Wissenschaftler aus dem
IPK Gatersleben erfolg-
reich beim Ideenwettbe-
werb Scidea 2014.

4. November 2014

Das IPK Gatersleben und das
IGDB Peking biindeln ihre
Krafte. Am 20. Oktober 2014
unterzeichneten das IPK Ga-
tersleben und das Institut fur
Genetik und Entwicklungs-
biologie (IGDB) Peking eine
Kooperationsvereinbarung.

9. Dezember 2014

In Athiopien verlorene
Kulturpflanzen kehren in
ihr Ursprungsland zurlck.

2015

2.Mérz 2015

Das IPK wird Koordinator
des German Crop Bioin-
formatics Network.

5.Méarz 2015

Schatzkammern zum Schutz
der Kulturpflanzenvielfalt.

18. Méarz 2015

Mensch und Natur im
Zeitalter des Anthropozan.
Vom 7. bis zum 8. Mai 2015
findet am Leibniz-Institut fur
Pflanzengenetik und Kultur-
pflanzenforschung das 4. Ga-
terslebener Gesprach statt.
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19. Marz 2015
Heisenberg-Stipendium fr
Thorsten Schnurbusch.

23. Méarz 2015
Einladung zur feierlichen
Unterzeichnung der
Kooperationsvereinbarung
zwischen dem Leibniz-Insti-
tut fur Pflanzengenetik und
Kulturpflanzenforschung
und der Grundschule Kaethe
Schulken in Gatersleben.

22. April 2015
Das IPK Gatersleben
erfolgreich im Leibniz-Wett-
bewerbsverfahren.

27. April 2015
Das IPK Gatersleben auf
der EXPO 2015 in Mailand.

4. Mai 2015
Kunstausstellung und Schrift-
stellerlesung am IPK Gaters-
leben. Die Veranstaltung ist
Teil des 4. Gaterslebener
Gesprachs am 7. Mai 2015.

14. Mai 2015
Tag der offenen Tir und
7. Fest der Begegnung
auf dem Biotechnolo-
gie-Campus Gatersleben.

26.Juni 2015
Tagung der International
Society for Seed Sci-
ence in Wernigerode.

26.Juni 2015
Athiopische Praktikanten
bilden sich am IPK weiter.

3. August 2015
Von der Entstehung des
Ackerbaus - Grundlagen
fur die Domestikation
der Gerste aufgeklart.

2

—

. August 2015

GroBe Chance fiir die
Pflanzenzucht: IPK For-
scher beschreiben neue
Methode flr die Erzeugung
haploider Pflanzen in der
Fachzeitschrift PNAS.

1. September 2015
Leibniz-DAAD-Stipendia-
tin Dr. Sara Guilia Milner,
Universitat Bologna,
am IPK Gatersleben.

10. September 2015
Neue Mdéglichkeit zur Ertrags-
steigerung beim Weizen.

14. Oktober 2015
Doppelte Auszeichnung: Der

11. Rudolf Mansfeld-Preis
wirdigt gleich zwei Nach-
wuchswissenschaftler.
22. Oktober 2015
Vielfaltiger als gedacht: Ga-
terslebener Forscher erwei-
tern das traditionelle Bild vom
Aufbau der Chromosomen.

. November 2015

Zwei Veranstaltungen - Ein
Thema: Ein Projekt-Workshop
zum Thema Kryostress und
die GDK-Tagung Biobanken:
Ressource flir Wissenschaft,
Diagnostik und Therapie

vom 25. bis 27. November

am IPK Gatersleben.

2. Dezember 2015
Bundesministerium fir
Erndhrung und Landwirt-
schaft fordert Sequenzie-
rung des Weizengenoms.

. Dezember 2015
Durchbruch: Heterosiseffekt
beim Weizen systematisch
nutzbar. Forscher am IPK
entwickeln einen ersten
Ansatz, um den besonders
effektiven Mechanismus der
Ertragssteigerung, die Kreu-
zung reinerbiger Elternlinien
beim Weizen, zu nutzen.

17. Dezember 2015
Auszeichnung: IPK Wis-
senschaftler erhalt mit zwei
Millionen Euro dotierten
ERC Consolidator Grant.

2

=

. Dezember 2015
IPK als digitales Ressourcen-
zentrum akzeptiert: Nature
Scientific Data verdffentlicht
umfassenden Einblick in die
genetische Vielfalt von Raps.

Beitrage in der

Presse und den
Medien/Contri-

butions in Press
and Media

(soweit erfasst/as for registered)

2014

17. Januar 2014
Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Graben
ist tiefer geworden - Die
junge Arbeitsgemeinschaft
béuerliche Landwirtschaft




—
—

29.

demonstriert vor dem Tor des
Leibniz-Instituts fir Pflanzen-
genetik und Kulturpflanzen-
forschung (Dr. W. Weschke,
Prof. Dr. . Schubert).

. Februar 2014

MDR-Team zum Dreh fir Le-
xiTV: Bionik - Von der Natur
abgeschaut (Dr. U. Conrad).

. Februar 2014

MDR-Team zum Dreh fur
LexiTV: Kreisldufe in der
Natur (Dr. W. Weschke,
Prof. Dr. T. Altmann, Dr. T.
Schnurbusch, R. Giehl).

.Méarz 2014

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Nadel im
Heuhaufen gefunden -
Forscher um Gaterslebener
Wissenschaftler haben das
Gen entdeckt, das Winter-
gerste vor einer schlimmen
Viruskrankheit schitzt

(N. Wahle, Dr. N. Stein).

Marz 2014

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Holldndische
Gen-Tomate - Kees de Vries
informiert sich Uber die Gri-
ne Gentechnik (Prof. Dr. A.
Graner, Dr. J. Kumlehn).

7. April 2014

Dreharbeiten fir Imagefilm
des WissenschaftsCam-
pus Halle (J. Marlow, Dr. P.
Schweizer, Dr. K. Neumann,
Dr. W. Weschke, Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. K. Pistrick).

6. Mai 2014

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Biolo-
gen présentieren ihre
Arbeit (N. Wahle).

.Mai 2014

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: 4.500 Euro
fur den Erhalt des Labors
(Prof. Dr. A. Graner).

.Mai 2014

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Wissenschaft
zum Anfassen - Tag der
offenen Tur auf dem Biolo-
gie-Campus in Gatersleben
lockt auch in diesem Jahr
wieder viele interessierte
Besucher an (Dr. S. Odparlik).

.Juni 2014
Wochenspiegel: Lotto
Sachsen-Anhalt unter-
stitzt Grines Labor
(Dr. S. Odparlik).

8.Juli 2014

13.

2

\S)

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Die Pflan-
zenfllsterer - Fachleute
aus Australien und vom
Leibniz-Institut Gaters-
leben haben in Weizen
das Gen fur die Toleranz
gegeniber Bor entschlis-
selt (Dr. T. Schnurbusch).

August 2014

DIE WELT, Telefoninterview:
Der Schlissel zum resisten-
ten Getreide (Dr. B. Kilian).

. August 2014

ARD-alpha: Dreharbeiten
einer mehrteiligen Doku-
mentation zum Thema Unser
Essen der Zukunft (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Dr. S. Odparlik).

13./14. September 2014

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Kunstwelt
mit Krone - In Gaters-
leben entsteht weltweit
einzigartige Pflanzenkultur-
halle (Prof. Dr. A. Graner,
Prof. Dr. T. Altmann).

5. Oktober 2014

15.

27.

Berliner Zeitung, Inter-
views: Garten Eden,
tiefgefroren (Priv.-Doz.
Dr. A. Borner, Prof. Dr. T.
Altmann, Dr. S. Odparlik).

November 2014
mdr-Fernsehen, TV Serie
Unterwegs in Sach-
sen-Anhalt. Auf dem R1
zwischen Ermsleben und
StaBfurt (Dr. S. Odparlik).

November 2014
transkript.de, Interview:
Braucht die Bio6konomie
die Griine Gentechnik?
(Prof. Dr. T. Altmann).

Dezember 2014

Leibniz-Journal 4/2014:
Aktenzeichen P
(Dr. K.J. Dehmer).

Dezember 2014

Leibniz-Journal 4/2014,
Interview: Sachliche De-
batte statt Glaubenskrieg
(Prof. Dr. A. Graner).

2015

8. Januar 2015

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Zukunft in
Gefahr, Griines Labor - Trotz
30.000 Besuchern in acht
Jahren fehlt das Geld fur
Projekte (Prof. Dr. A. Graner).

13.

20.

30.

18.

Januar 2015
Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Das Wesen
der Pollen. Am IPK Gaters-
leben wird eine Methode
entwickelt, um in Gerste die
Wahrscheinlichkeit geneti-
scher Eigenschaften vorher-
zusagen (Dr. A. Houben).

Januar 2015
Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Riechende
Regenwdirmer. Gaterslebe-
ner experimentieren bei der
Griinen Woche mit Berliner
Schilern in der Messehalle
3.2. auf dem Erlebnisbau-
ernhof (Grines Labor und
Biologielaborantinnen des
IPK: M. Fabig, M. Wittig).

Januar 2015

VDI Nachrichten: Pfldnzchen
vom FlieBband (Prof. Dr. T.
Altmann, Prof. Dr. A. Graner).

Februar 2015

Bioland: Genbank Ga-
tersleben - Die eiskalte
Arche (Priv.-Doz. Dr. A.
Borner, Dr. S. Odparlik).

3. Méarz 2015

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: IPK Gaters-
leben koordiniert Netzwerk.
Pflanzenforscher arbeiten an
Lésungen fir den Umgang
mit groBen Datenmen-

gen (Dr. S. Odparlik).

9. Méarz 2015

MDR Fernsehen, Redak-
tion LexiTV: Dreharbeiten
im IPK (Priv.-Doz. Dr. A.
Borner, Dr. S. Odparlik).

14./15.Méarz 2015

18.

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Ausweg aus
der Dauerkrise?. Bildungspo-
litiker Schellenberger (CDU)
fordert, dass das IPK das
Grine Labor Gbernimmt.
Foérderverein und Kultusmi-
nisterium offen fur den Vor-
schlag (Prof. Dr. A. Graner).

Mérz 2015

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Foto-Mara-
thon unter Wolken. Die Viet-
namesin Ly Hoang lebte als
Kind in Gatersleben. lhrem
Ehemann aus den USA zeigt
sie nach 20 Jahren Orte ihrer
Kindheit (Dr. S. Odparlik).

27.Méarz 2015

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Forschung

2

N

24.

2

(o)

13.

18.

23.

trifft Kindheit. Warum von
einer Kooperation Schule
und Leibniz-Institut profi-
tieren (Dr. S. Odparlik).

. April 2015

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Gesprdche
Uber die Zukuftsgestal-
tung (Dr. S. Odparlik).

April 2015

ARD alpha, Dreharbeiten und
Interview: Journalistenkollegs
Tauchgénge in die Wissen-
schaft; Film Uber die Leopol-
dina (Prof. Dr. A. Graner, Priv.-
Doz. Dr. A. Bérner, Prof. Dr. I.
Schubert, Dr. P. Schweizer).

. April 2015

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Samen auf
groBer Fahrt. Die Gen-
bank des Leibniz-Instituts
Gatersleben ist auf der
Weltausstellung in Milano
vertreten (Dr. S. Odparlik).

Mai 2015

MDR Sachsen-Anhalt,
Halle/S.: Erlauterungen

zu pflanzengenetischen
Ressourcen und Botani-
schen Vergleichssamm-
lungen flr die Sendung

Die Schatzkammer der
Pflanzenziichter (K. Pistrick).

Mai 2015
Braunschweiger Zeitung:
Grine Gentechnik - Un-
erlésslich fur die Zukunft?
(Prof. Dr. A. Graner,

Dr. habil. P. Schweizer,
Priv.-Doz. Dr. A. Borner).

Mai 2015

Stuttgarter Zeitung:
Schéne neue Pflanzen-
welt (Prof. Dr. A. Graner,
Priv.-Doz. Dr. A. Bérner,
Dr. habil. P. Schweizer).

23./24. Mai 2015

26.

Super Sonntag, Aschers-
leben: Was macht die
Wissenschaft mit Pflan-
zen? (Dr. S. Odparlik).

Mai 2015

mdr Sachsen-Anhalt:
Die Schatzkammer der
Pflanzenziichter (Dr. S.
Odparlik, Dr. K. Pistrick).

4.Juni 2015

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Kleider aus
Milch und Kréuterreifen.
Das Gaterslebener Leib-
niz-Institut 6ffnet wieder



seine Labore und Gewachs-
hauser (Dr. S. Odparlik).

8.Juni 2015

19.

17.

16.

17.

18.

Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Kleider aus
Milch. Das Pflanzeninstitut in
Gatersleben zeigt Besu-
chern, welche Friichte seine
Forschung tragt und warum
rotes Brot gesund sein

kann (Dr. M.L. Graichen).

Juni 2015

Bayerisches Fernsehen,
ARD alpha: Essen der
Zukunft (Faszination Wissen)
(Priv.-Doz. Dr. A. Borner).

Oktober 2015

ARD, W wie WISSEN:
Querbeet in die Zukunft,
Dreharbeiten daflr aus
dem IPK (A. Mesecke).

November 2015

3Sat, nano: Genome Editing,
Dreharbeiten daflr aus

dem IPK (A. Mesecke).

November
Arte-Wissenschaftssendung,
X:enius: Ackerbau anders
denken, Dreharbeiten dafur
aus dem IPK (A. Mesecke).

Dezember 2015
Mitteldeutsche Zeitung,
Aschersleben: Millio-
nen-Preis fir Forscher aus
Gatersleben (Dr. S. Odparlik).

Messen und Aus-
stellungen/Fairs
and Exhibitions

2014

1. bis 4. April 2014

Mitarbeiter der Arbeits-
gruppe Hefegenetik des

IPK beteiligten sich an der
internationalen Leitmesse fur
Labortechnik, Analytik und
Biotechnologie (ANALYTICA)
in Minchen. Sie waren mit
dem Exponat Biosensoren

in der Umweltanalytik und
medizinischen Diagnostik
auf dem Gemeinschaftsstand
Forschung fir die Zukunft
der Bundeslander Sach-

sen, Sachsen-Anhalt und
Tharingen vertreten (Dr. M.
Giersberg, A. Chamas).

22. Mai 2014

Die Messe science meets

3

g

—
—

24.
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companies, eine Mittel-
deutsche Stipendien-und
Karrieremesse der Agrar-, Er-
nahrungs- und Naturwissen-
schaften fand im Biozentrum
der Martin-Luther-Universitéat
Halle-Wittenberg statt. Auch
das IPK beteiligte sich mit
Informationsstanden an der
Ausstellung und wurde durch
zwei Mitglieder des PostDoc
Boards vertreten (Dr. G.
Hensel, Dr. D. Nowara).

. August 2014

Das IPK prasentierte sich
mit den GroB Lisewitzer
Kartoffel-Sortimenten auf
der Ausstellung BioErle-
ben 2014 in WarnemUinde.
Die Ausstellung wurde
von Uber 25.000 Géasten
besucht (U. Behrendt).

. bis 14. September 2014

Mitarbeiter der Teilsamm-
lungen Nord nahmen

an der Mecklenburger
Landwirtschaftsausstellung
(MelLa) teil und prasentier-
ten sich auf dem Gemein-
schaftsstand des Rates
far Agrarwissenschaften
Mecklenburg-Vorpom-
mern mit der Ausstellung
Teilsammlungen Nord der
IPK-Genbank (U. Behrendt,
Dr. K.J. Dehmer, K. Gohr-
ke, S. Nehrlich, K. Ploen,
R. Rudloff, E. Willner).

bis 26. November 2014

Das IPK beteiligte sich im
Rahmen des Bremer Forums
fur Wissenschaftsjournalis-
mus an einem gemeinsamen
Stand der Leibniz-Gemein-
schaft und des Wissen-
schaftsCampus Halle. Die
Messe fand in Magdeburg
statt und bot Besuchern

die Moglichkeit, sich Gber
das IPK, seinen Standort,
seine Forschungsthemen
sowie aktuelle Ergebnisse

zu informieren. In personli-
chen Gesprachen konnten
Wissenschaftsjournalisten im
Rahmen des Messeangebots
Meet the Experts etwas zum
Thema Pflanzenphénotypisie-
rung - die Vermessung der
Pflanze und im Rahmen des
Forums Junger Forscher zum
Thema Eisenaneignung in
Arabidopsis thaliana erfahren
(Dr. K. Pistrick, Prof. Dr. T.
Altmann, Dr. N. Schmidt).

2015

1. Mai bis 31. Oktober 2015

Am 1. Mai 6ffnete die Wel-
tausstellung EXPO 2015 in
Mailand ihre Tore. Unter dem
Thema Feeding the planet,
energy for life wurden den
Besuchern aus aller Welt
Lésungsansatze fur die
groBer werdende Herausfor-
derung der Welternahrung
prasentiert. Einen wichtigen
Ansatz zur Sicherung der
Ernahrung der Zukunft hatte
das IPK mit seiner bundes-
zentralen exsitu-Genbank
fur landwirtschaftliche und
gartenbauliche Kulturpflan-
zen im deutschen Pavillon
prasentiert (Priv.-Doz. Dr. A.
Borner und Arbeitsgruppe).

7.Mai 2015

16.

29.

20.

10.

Das IPK beteiligte sich wieder
an der science meets com-
panies, die zum neunten Mal
durchgefihrt wurde und eine
der groBten Karrieremessen
Mitteldeutschlands ist. Auf
600 m? Ausstellungsflache
konnte man mit Studenten
aus allen agrar- und naturwis-
senschaftlichen Fachrich-
tungen in direkten Kontakt
treten (W. Klaasen-van-Hu-
sen, Dr. G. Hensel).

Mai 2015

Prasentation der Malchower
Olpflanzen-Sortimente auf
dem 7. Rapsblitenfest der
Insel Poel mit einem Ausstel-
lungsstand in Kirchdorf (V.
Miehe, R. Rudloff, E. Willner).

Mai 2015

Préasentation der Malchower
Ol-und Futterpflanzen-Sor-
timente auf dem Griin-
landtag Mecklenburg-Vor-
pommerns (K. Ploen).

Juni 2015

Préasentation der GroB
LUsewitzer Kartoffel-Sor-
timente auf dem Tag der
offenen Tur des Ministeriums
fur Landwirtschaft, Umwelt
und Verbraucherschutz

(LU) des Landes Meck-
lenburg-Vorpommern in
Schwerin (U. Behrendt).

bis 13. September 2015
Mitarbeiter der Teilsamm-
lungen Nord der IPK-Gen-
bank prasentierten sich
erneut auf dem Gemein-
schaftsstand des Rates
fur Agrarwissenschaften
Mecklenburg-Vorpommern

anlasslich der Mecklenbur-

ger Landwirtschaftsausstel-
len (MelLa). Es wurden etwa

70.000 Besucher gezahlt (U.
Behrendt, A. Bothe, Dr. J.K.

Dehmer, K. Diekmann,

K. Gorke, K. Loschner,

K. Ploen, E. Willner).

6. bis 8. Oktober 2015

Das Institut nahm wieder an
der Biotechnica in Hannover
teil. Mit einem Exponat Hefen
als Biokatalysatoren und
Expressionsplattform betei-
ligten sich Mitarbeiter der Ar-
beitsgruppe Hefegenetik an
dem Gemeinschaftsstand der
Hochschule Anhalt (Dr. M.
Giersberg, F. Bischoff).




Gremien und Mitarbeiter/-innen
in speziellen Funktionen/

IPK Boards and Employees
with Special Dubies

Der Stiftungsrat Uberwacht die Geschéaftsfihrung des Direktoriums,
Uberprift die Wirtschaftsfihrung, genehmigt die Jahresrechnung
und erteilt Entlastung fur das jeweils abgelaufene Haushaltsjahr.

The running of the Institute is overseen by a Governing Board, a Board
of Directors, a Managing Office and a Scientific Advisory Board.
The Genebank Advisory Board advices the Scientific Advisory
Board in matters of specific concern to the Genebank.

Mitglieder des Stiftungsrats/

Members oft the Governing Board:
MinRat Thomas Reitmann, MW LSA, Magdeburg (Vorsitz),
Dr. Henk van Liempt, BMBF, Bonn (stellv. Vorsitz bis Oktober 2015),
Dr. RegR Dr. Ramén Kucharzak, BMBF, Bonn (stellv. Vorsitz seit
November 2015),
MinRat Dr. Hermann Stirmer, BMELV, Bonn,
Gisela Liepelt, MW LSA, Magdeburg,
Prof. Dr. Birgit Drager, MLU Halle-Wittenberg (bis Februar 2015),
Prof. Dr. Olaf Christen, MLU Halle-Wittenberg (seit Dezember
2015),
Prof. Dr. Lothar Willmitzer, Potsdam-Golm,
Prof. Dr. Christian Jung, Kiel (Vorsitz Wissenschaftlicher Beirat),
Prof. Dr. Ralph Bock, Potsdam-Golm (stellv. Vorsitz Wissenschaft-
licher Beirat).

Das Direktorium ist ein Kollegialorgan, zusammengesetzt aus den Lei-
tern der wissenschaftlichen Abteilungen und dem Administrativen
Leiter. Der Stiftungsrat bestellt einen der wissenschaftlichen Abtei-
lungsleiter fir drei Jahre zum Geschaftsfiihrenden Direktor.

Der Geschéftsfiihrende Direktor und der Administrative Leiter bilden
gemeinsam die Geschéaftsfihrung des IPK, die die Stiftung nach
MaBgabe der Geschéftsordnung gerichtlich und auBergerichtlich
vertritt.

Das Direktorium:
Prof. Dr. Andreas Graner, Geschéftsfiihrender Direktor und Leiter
der Abteilung Genbank,
Sybille-Andrea Lorenz, Administrative Leiterin und Leiterin der Ab-
teilung Verwaltung und Zentrale Dienste (bis Juni 2014),
Martina Liewald, kommissarische Administrative Leiterin und Leite-
rin der Abteilung Verwaltung und Zentrale Dienste (bis Dezember
2014),
Dr. Johannes Heilmann, Administrativer Leiter und Leiter der Abtei-
lung Verwaltung und Zentrale Dienste (seit Januar 2015),
Prof. Dr. Jochen C. Reif, Leiter der Abteilung Cytogenetik und Ge-
nomanalyse bzw. Zichtungsforschung (zum 1. September 2015
umbenannt),
Prof. Dr. Thomas Altmann, Leiter der Abteilung Molekulare Gene-
tik,
Prof. Dr. Nicolaus von Wirén, Leiter der Abteilung Physiologie und
Zellbiologie.

Der Wissenschaftliche Beirat berat den Stiftungsrat und das Direk-
torium in wissenschaftlichen und technischen Fragen. Er ist ver-
antwortlich flr die Bewertung der wissenschaftlich-technischen
Arbeiten und férdert die Verbindung mit Einrichtungen des In- und
Auslandes.

Mitglieder des Wissenschaftlichen Beirats:
Prof. Dr. Christian Jung, Kiel (Vorsitz),
Prof. Dr. Ralph Bock, Potsdam-Golm (stellv. Vorsitz),
Dir. und Prof. Dr. Frank Ordon, Quedlinburg (Vorsitz Genbank-Bei-
rat),
Dr. Rolf Appweiler, Hinxton,
Prof. Dr. George Coupland, KéIn (bis Oktober 2015),

Prof. Dr. Marcus Koch, Heidelberg,

a. 0. Univ. Prof. Dr. Josef Loidl, Wien,

Dr. Michael Metzlaff, Leverkusen,

Prof. Dr. Dierk Scheel, Halle,

Prof. Dr. Dietmar Schomburg, Braunschweig,
Prof. Dr. Chris-Carolin Schén, Minchen.

Der Wissenschaftliche Beirat wird durch einen Genbank-Beirat unter-
stlitzt, der den Stiftungsrat und das Direktorium in Abstimmung mit
dem Wissenschaftlichen Beirat in allen Fragen der Genbankarbeit
berat. Den Vorsitz des Genbank-Beirats hat ein Mitglied des Wis-
senschaftlichen Beirats inne.

Mitglieder des Genbank-Beirats:
Dir. und Prof. Dr. Frank Ordon, Quedlinburg (Vorsitz),
Prof. Dr. Heiko Becker, Géttingen,
Prof. Dr. Jean Christophe Glaszmann, (Montpellier, Frankreich, seit
Januar 2015),
Dr. Bert Visser, Wageningen,
Dr. habil. Hans Glnter Welz, Wolfenbuittel,
Prof. Dr. Sabine Zachgo, Osnabrick.

Mitglieder des IPK-Personalrats:
Thomas Kruse (Vorsitzender),
Sibylle Pistrick (1. Stellvertreterin),
Frank Schroder (2. Stellvertreter),
Kathrin Gramel-Eikenroth,
Steffen Konig,
Melanie Ruff,
Birgit Schéfer,
Nicole Wahle,
Evelyn Willner, Teilsammlungen Nord, Malchow,
Dagmar Bohmert (Ersatzmitglied),
Ute Riedel (Ersatzmitglied).

Mitarbeiter/-innen des IPK in speziellen Funktionen:

Dr. Ulrike Lohwasser (Qualitaitsmanagement-Beauftragte),

Thomas Littge (Qualitats-Beauftragter flr die Abteilung VZD),

Dr. Winfriede Weschke und Dr. Jochen Kumlehn (Beauftragte fir
Biologische Sicherheit),

Dr. Hans-Peter Mock (Beauftragter flr Betaubungsmittel und Ge-
fahrenstoffe),

Prof. Dr. Andreas Graner (Beauftragter fir Strahlenschutz),

Dr. Helmut Baumlein (Ombudsmann),

Thorsten Uhl (Beauftragter flir Datenschutz),

Dr. Rhonda Meyer (Gleichstellungsbeauftragte),

Klaus Engelmann (Fachkraft flir Arbeitssicherheit, Risikomanage-
ment-Beauftragter),

Steffen Kénig (Schwerbehindertenbeauftragter),

Peter Schreiber (Beauftragter fiir Havarie- und Katastrophenschutz),

Carmen Hopfner (Beauftragte fir Lehrausbildung).

Mitglieder des Postdoc Board:
Dr. Astrid Junker (Vorsitzende)
Dr. Markus Kuhlmann (stellvertr. Vorsitzender)
Dr. Andrea Matros
Dr. Daniela Nowara
Dr. Gotz Hensel
Dr. Manuela Nagel
Dr. Christine Zanke

Mitglieder des Student Board:
Arvid Diehn (Vorsitz)
Lala Aliyeva-Schnorr
Diana Gierth
Alexander Hilo
Markus Meier
Albert Wilhelm Schulthess
Johanna Stock
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