DATENBLATT

Infinium™ Wheat
Barley 40K v1.0
BeadChip

Eine fortschrittliche
Genotypisierungslosung
far Anwendungen bei der
Zuchtung von Nutzpflanzen
und in der Forschung

» Unterschiedliche Weizen-SNPs aus dem
weltweiten Keimplasma fur Forschungs- und
Zlchtungsanwendungen

« Die genaue Zuordnung zu unterschiedlichen
Hintergrinden ermoglicht den Vergleich von Sorten
aus aller Welt

» Hochdurchsatzanalyse mit bis zu 96 Weizen- und
Gerstenproben gleichzeitig auf jedem BeadChip

» Hochwertige Daten mit durchschnittlichen Call-Raten
von 99 % und einer Reproduzierbarkeit von 99,9 %
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Einleitung

Weizen ist die weltweit am dritthdufigsten angebaute
Nahrungspflanze, der Uberall eine wichtige Rolle bei der
Versorgung von Menschen mit Kalorien, Ballaststoffen
und EiweiB zukommt.! Gerste ist eine weitere wichtige
Nutzpflanze, die als Tierfutter ebenso zum Einsatz
kommt wie bei der Getrankeproduktion und sich auch
als Nahrungspflanze wachsender Beliebtheit erfreut.?
Daher sind sowohl Weizen als auch Gerste Gegenstand
umfassender Forschungs- und Zichtungsoptimierungs-
programme. Hierfur bietet lllumina den Infinium Wheat
Barley 40K v1.0 BeadChip (Abbildung 1).

Der Wheat Barley 40K v1.0 BeadChip basiert auf
bewahrter Infinium Assay-Technologie mit den
branchenweit hochsten Call-Raten und flexiblem
Inhaltsdesign. Dank der Moglichkeit zur Zuordnung zu
Weizen- und Gerstensorten aus aller Welt eignet sich
dieser BeadChip fur zahlreiche Anwendungen wie:

« Keimplasmabestimmung bei H. vulgare, hexaploidem
Weizen (von Zucht- bis hin zu synthetischem Weizen)
und tetraploidem Weizen (von T. diccocum bis hin
zu T. durum)

« Merkmalsaufgliederung, von genomweiten
Assoziationsstudien (GWAS) bis hin zu Genmapping

« Markergestitzte Selektion
« Genomische Vorhersage

« Merkmalsintrogression von verwandten Spezies

Von Experten ausgewahlter SNP-
Inhalt fur einen breiten Einsatz
in Forschung und Zuchtung

Der Infinium Wheat Barley 40K v1.0 BeadChip wurde
von Wissenschaftlern bei Agriculture Victoria in
Australien in Zusammenarbeit mit Intergrain entwickelt,
einem australischen Unternehmen, das sich auf die
ZUchtung von Weizen, Gerste und Hafer spezialisiert
hat. Der hochdichte Wheat Barley BeadChip fur die
genomweite Genotypisierung umfasst insgesamt
35.052 informative SNP-Sonden (Single Nucleotide
Polymorphism, Einzelnukleotid-Polymorphismus) aus den
Genomen von Weizen und Gerste fur die Untersuchung
genetischer Varianten (Tabelle 1).
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Abbildung 1: Infinium Wheat Barley BeadChip 40K v1.0
BeadChip: Der fur mehrere Spezies geeignete Infinium Wheat
Barley BeadChip ist in Formaten mit 24 und 96 Proben erhaltlich
und kann 22.163 Weizen- und/oder 12.889 Gersten-SNPs
gleichzeitig analysieren.

Tabelle 1: Wichtige Informationen zum Infinium Wheat
Barley BeadChip

Merkmal Beschreibung

Spezies Weizen und Gerste

Weizen: 22.163
Gerste: 12.889
Gesamt: 35.052°

Anzahl der Marker

Call-Rate Durchschnittlich 99 %

Reproduzierbarkeit Durchschnittlich 99,9 %

Assay-Chemie Infinium HTS oder XT

HTS-Format: 24 Proben
XT-Format: 96 Proben

Anzahl der Proben je
BeadChip

Erforderliche DNA-Zugabe 200 ng genomische DNA

Unterstltzte Gerate iScan-System

Scandauer je ProbeP 30 Minuten

HTS: ca. 5.760 Proben/Woche

H _ b
IScan-Probendurchsatz XT: ca. 23.040 Proben/Woche

a. Gegenliber dem urspringlichen Assay mit 40.000 SNPs wurden 4.854 SNPs
in Vorbereitung auf die Version 1.1 entfernt, der neue Inhalte hinzugefligt werden,
mit denen die Einsetzbarkeit des Assays optimiert und erweitert wird. Die Entfer-
nung der SNPs beeintréchtigt die beschriebene Einsetzbarkeit des Arrays nicht.
b. Bei den Angaben handelt es sich um Richtwerte. Scanzeiten und maximaler
Durchsatz kdnnen je nach Labor- und Systemkonfigurationen variieren.
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Tabelle 2: Die durchschnittliche Korrelation und Ubereinstimmung zwischen dem Infinium Wheat Barley 40K v1.0

BeadChip und exomsequenzierten Genotypen

Mit heterozygoten Calls

Ohne heterozygote Calls

Korrelation (%)

Ubereinstimmung (%)

Korrelation (%) Ubereinstimmung (%)

Weizen 95,7 98,1

98,1 99,5

1 '

Gerste 97,2 99,2

99,2 99,8

Dieser neue Wheat Barley BeadChip umfasst aktuelle
Forschungsergebnisse und neu verfugbar gemachte
Sequenzierungsdaten zur Exomvielfalt, die neue
SNP-Ziele enthalten. Der SNP-Inhalt wurde in Hinblick
auf eine zuverldssigere, genauere Zuordnung durch
Tagging von LD-Bldcken in vielfaltigem Keimplasma
aus der ganzen Welt ausgewahlt.

Merkmalspezifische SNPs fur Weizen und Gerste sind
enthalten, um die Einsetzbarkeit bei Zichtung und
Forschung zu optimieren. Der Wheat Barley BeadChip
zeichnet sich zudem durch eine héhere SNP-Assaydichte
in Regionen mit hohen Rekombinationsraten aus und
ermoglicht so die genaue Kartierung quantitativer
Merkmalsloci (QTL, Quantitative Trait Loci) sowie die
Entwicklung merkmalspezifischer Marker. Weizen- und
Gerstenproben lassen sich an derselben Array-Position
gleichzeitig analysieren, wodurch sich de Durchsatz
erhoht und die Kosten halbieren.

Der Weizen-SNP-Inhalt basiert auf verdffentlichten

und nicht veroffentlichten Daten aus 1.300 exom-
sequenzierten Weizenabstammungen. Der Inhalt wurde
in Hinblick auf die maximale Erfassung der genetischen
Vielfalt von 6.700 weltweit unterschiedlichen
Abstammungen ausgewahlt, darunter Landrassen,
freigesetzte Sorten, synthetische Derivate, neue
Merkmalspender und historische Zuchtlinien.®

Die Merkmale fur Weizen umfassen Metallionen-
Toleranzen, Widerstandsfahigkeit gegenuber Pilzen

und Nematoden, Frosttoleranz, Phanologie, Glutenin-
Untereinheiten, a-Amylase bei verspateter Reifung
(LMA, Late Maturity a-Amylase), Auswuchs (PHS,
pre-harvest sprouting), Endverbrauchsqualiat des Korns,
Pflanzenhdhe und Herbizidresistenz.
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Der Gersten-SNP-Inhalt basiert auf 262 exom-
sequenzierten H. vulgare-Landrassen und

H. spontenaeum-Abstammungen, die in Hinblick auf
die Erfassung der maximalen geografischen Vielfalt
ausgewahlt wurden, sowie 120 gesamtgenom-
sequenzierten historischen Zuchtlinien und
Sequenzdaten aus 1.000 unterschiedlichen

H. vulgare-Abstammungen aus der ganzen Welt.*®

Die Merkmale fur Gerste umfassen Metallionen-
Toleranzen, Widerstandsfahigkeit gegenuber Pilzen

und Nematoden, Frosttoleranz, Phanologie, Malzqualitat,
Korneigenschaften, Reihenanzahl und Herbizidresistenz.

Einfacher Workflow

Der Wheat Barley 40K v1.0 BeadChip ist in Formaten mit
24 oder 96 Proben erhaltlich (Abbildung 1). Der BeadChip
zeichnet sich durch eine anwenderfreundliche, PCR-freie
Vorbereitung in einem einzelnen Rohrchen aus, die
Laborfehler sowie die falsche Handhabung von Proben
deutlich reduziert.”® Dank der Eignung fur mehrere
Spezies lassen sich Weizen- und Gerstenproben auf den
einzelnen BeadChips gleichzeitig verarbeiten.

Qualitativ hochwertige Daten

Mit dem iScan™-System, integrierter Analyse-

software und entweder dem Infinium-HTS-Assay
(High-Throughput Screening, Screening mit hohem
Durchsatz) mit 24 Proben oder dem XT-Assay mit

96 Proben bietet der Infinium Wheat Barley BeadChip
besonders hohe Call-Raten und ermdglicht die flexible
Entwicklung von Inhalten sowie die Erkennung und
Bestimmung von Kopienzahlvarianten. Probenspezifische
Genotypaufrufraten zeigen eine hohe Ubereinstimmung
zwischen dem im Call ermittelten und dem tatsachlichen
Genotyp (Tabelle 2).
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Bestellinformationen

Wenden Sie sich bezlglich einer Bestellung
des Infinium Wheat Barley 40K v1.0 BeadChip
an lhren Ansprechpartner beim Vertrieb.

Produkt Beschreibung

Infinium HTS iSelect Custom BeadChip Jede Packung enthalt zwei BeadChips sowie die Reagenzien fur die Amplifikation,

(48 Proben)

Fragmentierung, Hybridisierung, Kennzeichnung und Erkennung von 48 DNA-Proben.

Infinium HTS iSelect Custom BeadChip Jede Packung enthalt 12 BeadChips sowie die Reagenzien fur die Amplifikation,

(288 Proben)

Fragmentierung, Hybridisierung, Kennzeichnung und Erkennung von 288 DNA-Proben.

Infinium HTS iSelect Custom BeadChip Jede Packung enthalt 48 BeadChips sowie die Reagenzien fur die Amplifikation,

(1.152 Proben)

Fragmentierung, Hybridisierung, Kennzeichnung und Erkennung von 1.152 DNA-Proben.

Infinium XT iSelect Custom BeadChip
(1152 Proben)

Jede Packung enthalt 12 BeadChips sowie die Reagenzien fur die Amplifikation,
Fragmentierung, Hybridisierung, Kennzeichnung und Erkennung von 1.152 DNA-Proben.

Infinium XT iSelect Custom BeadChip
(4.608 Proben)

Jede Packung enthalt 48 BeadChips sowie die Reagenzien fur die Amplifikation,
Fragmentierung, Hybridisierung, Kennzeichnung und Erkennung von 4.608 DNA-Proben.

Infinium XT iSelect Custom BeadChip
(23.040 Proben)

Jede Packung enthalt 240 BeadChips sowie die Reagenzien fir die Amplifikation,
Fragmentierung, Hybridisierung, Kennzeichnung und Erkennung von 23.040 DNA-Proben.

a. Jeder BeadChip kann zur Verarbeitung von 24 Proben verwendet werden. Die Mindestbestellmenge betragt 288 Proben.
b. Jeder BeadChip kann zur Verarbeitung von 96 Proben verwendet werden. Die Mindestbestellmenge betréagt 50.000 Proben.

Zusammenfassung

Fortschritte lassen sich bei der Erforschung von
Nutzpflanzen nur anhand aktueller und umfassender
genetischer Daten erzielen. Der fir mehrere Spezies
geeignete Infinium Wheat Barley 40K v1.0 BeadChip
und das iScan-System sind die ideale Losung fur die
wirtschaftliche Genanalyse unterschiedlicher Weizen-
und Gerstensorten mit hohem Durchsatz. Wenden Sie
sich an lhren Ansprechpartner beim Vertrieb von Illlumina,
wenn Sie mehr Uber dieses leistungsstarke Tool fur
Anwendungen bei der Zichtung von Nahrungspflanzen
sowie in der Forschung erfahren mochten.
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