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1. Ziele und Aufgabenstellung des Projekts

Ziel des Projekts war die molekulargenetische Charakterisierung von 954 Apfelgenotypen der
Deutschen Genbank Obst (DGO) sowie von 80 Vergleichssorten aus dem internationalen
Apfelsortiment mittels eines optimierten SNP Marker Arrays fir Apfel. Grundlage hierfur war
die Entwicklung eines optimierten und kostengunstigen SNP Marker Arrays fur Apfel mit etwa
50.000 Markern fur die Analyse von Apfelgenotypen auf der Axiom Plattform von Thermo
Fisher.

2. Planung und Ablauf des Projekts

Zunéchst wurde die Markerliste fur das Design des neuen Arrays erstellt und an Thermo Fisher
Ubergeben. Die Blattproben der Apfelgenotypen wurden der SGS Institut Fresenius GmbH
TraitGenetics Section (SGS IF TG) von der Koordinierungsstelle der DGO zur Verfigung
gestellt. Gleichzeitig erhielt SGS IF TG eine Liste der Proben im Excel-Format mit ihrer Position
in den Mikrotiterplatten. AnschlieBend wurde die genomische DNS aller Genotypen isoliert.
Die Kapazitat der Axiom Array Analyse mit drei 384er Arrays lag bei zusammen 1152 Samples
Uber der urspringlich beauftragten Anzahl von 1034 Samples. Zur vollstéandigen Ausnutzung
der Kapazitat wurde mit der DGO daher eine entsprechende kostenneutrale Anpassung der
Anzahl vereinbart. Letztendlich wurden 1152 Samples, die sich aus 1128 di- und triploiden
Apfelgenotypen sowie 12 biologischen Duplikaten und 12 internen Kontrollen
zusammensetzten, molekulargenetisch charakterisiert.

Die Genotypisierung erfolgte mit dem neu entwickelten Axiom Array. Die dabei zwdlffach
verwendete Kontrollprobe diente der Uberpriifung der Robustheit der Marker und der
Reproduzierbarkeit der Daten auch fir zukinftige Analysen. Die SNP-Marker wurden dann in
den diploiden Apfelgenotypen mit der Axiom Analysis Suite (AXAS) und in den triploiden
Genotypen mit einem R-Skript, welches von Thermo Fisher zur Verfiigung gestellt wurde,
analysiert und abschlie3end entsprechende Genotyptabellen fir die diploiden und triploiden
Apfelgenotypen im IUB Code erstellt.

Ein Treffen mit der Koordinierungsstelle der DGO zur Erlauterung der Ergebnistabelle und der
Schritte der Datenanalyse fand aufgrund der Corona-Pandemie nicht vor Ort, sondern online
am 5. Mai 2022 statt. Die ersten Ergebnistabellen sind der Koordinierungsstelle am 12. Mai
2022 zur Verfugung gestellt worden, Uberarbeitete Tabellen und Ergebnisse der
Duplikatanalyse wurden am 14. Juli 2022 Ubermittelt. In diesem Zusammenhang wurde auch
ein weiteres online-meeting durchgefihrt.

3. Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angeknupft wurde

Die Array-basierte Genotypisierung mit molekularen Markern, wie beispielsweise SNPs (single
nucleotide polymorphisms), bietet die Moglichkeit viele tausend Marker im Hochdurchsatz,
reproduzierbar und kosteneffizient zu untersuchen. Die hier genutzte Axiom Technologie
basiert auf bewahrter Chemie kombiniert mit der zuverlassigen und robusten Axiom Solid
Phase Array Plattform und sorgt so fir eine hohe Datenqualitéat, hohe Call-Raten sowie eine
hohe Reproduzierbarkeit. Der neu entwickelte Axiom Array vereint qualitativ hochwertige
Marker des Illumina Infinium INFFruitbreed_Appl_20K und des Axiom(®) Apple480K
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Genotypisierungsarrays, kombiniert mit zusatzlichen neuen Markern aus noch ungenigend
abgedeckten Regionen des Apfelgenoms und Markern, die mit wichtigen Eigenschaften des
Apfels gekoppelt sind. Diese Neuentwicklung weist ein erheblich verbessertes
Preis/Leistungsverhdltnis gegeniiber den bisherigen Arrays fur Apfel auf, und steht nach
Abschluss des Projektes der allgemeinen Forschungs- und Zichtungsgemeinschaft fir die
Genotypisierung zur Verfligung.

SGS IF TG (vormals die TraitGenetics GmbH) wurde im Jahr 2000 gegriindet und arbeitet
somit seit iber 20 Jahren erfolgreich auf dem Gebiet der Pflanzengenotypisierung. SGS IF TG
entwickelt nicht nur SNP-Marker, sondern bietet die routinemafRige Hochdurchsatz-
genotypisierung als Dienstleistung an. Unsere Erfahrung und Expertise in der Auswertung
derartiger Daten wird regelmafiig durch wissenschaftliche Publikationen demonstriert.

4, Material und Methoden
a) DNS Extraktion

Die DNS Extraktion wurde im 96 Well-Format durchgefihrt und beruhte auf einer CTAB-
Methode.

CTAB-Puffer (500ml):

- 2% CTAB (Cetyltrimethylammoniumbromid) (10g)
- 200mM Tris (100ml 1M Tris pH8)

- 20mM EDTA (20ml 0,5M Na-EDTA pH8)

- 1,4M NacCl (40,99)

- 1% PVP (5g 40.000g/moal)

Zu 500 ml CTAB-Puffer wurden frisch 1,9 g Na-Bisulfit hinzugegeben und die Lésung auf 60°C
vorgewarmt. Das getrocknete Blattmaterial wurde in 96er deep-well Mikrotiterplatten mit
Kugeln vermahlen, dann 300 pl warmer Puffer zugegeben, homogenisiert und 15 min bei 60°C
im Wasserbad inkubiert. Im Anschluss fand eine Dichlormethan/lsoamyl (24:1) Aufreinigung
statt. Dafir wurden 300 pl Dichlormethan/lsoamyl (24:1) zugegeben, homogenisiert und 20
min bei 3.000g zentrifugiert. 115 pl Uberstand wurden in eine neue Platte Gberfihrt und mit 85
ul Isopropanol geféllt. Nach der Zentrifugation (45 min, 3.500g) wurde der Uberstand
abgegossen, das Pellet nochmals in 70% Ethanol gewaschen, getrocknet und in 50l Wasser
gelost.

b) Axiom Analyse

Der komplette Work Flow der Analyse wurde nach dem Hersteller Protokoll durchgefuhrt. Das
entsprechende Equipment war bei SGS IF TG vorhanden (Biomek FX, GeneTitan, Peripherie).
Alle Protokolle und Spezifikationen konnen auf der Herstellerseite bei Thermo Fisher
eingesehen werden:
https://www.thermofisher.com/de/de/home/life-science/microarray-analysis/agrigenomics-
solutions-microarrays-gbs/axiom-genotyping-solution-agrigenomics.htmi

c) Auswertung der Daten

Die Datenanalyse erfolgte fur die diploiden Apfelgenotypen mit der Axiom Analysis Suite
(AXAS) Software mit den Default Einstellungen des Herstellers und fir die polyploiden
Apfelgenotypen mit einem R-Skript von Thermo Fisher ebenfalls mit den Default Einstellungen
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des Providers (Polyploid dosage estimation in Axiom data using R and Fitpoly). Fir die
Erstellung der Genotypen Tabelle fir die polyploiden Apfelgenotypen wurde ein hauseigenes
Skript der SGS IF TG Bioinformatik verwendet.

Auch wurde eine Duplikat-Analyse mit einem eigens bei SGS IF TG fur die Haplotypen- und
Fingerprintanalyse entwickelten Skript durchgefihrt. Hier wurden die genetischen Fingerprints
der Sorten Uber alle Marker verglichen und jedem unterschiedlichen Fingerprint eine
eindeutige ID zugewiesen. Genotypen (Sorten) mit gleichem Fingerprint tragen die gleiche ID.
Im vorliegenden Datensatz ist nur die Auswertung diploider Proben sinnvoll, da die bei den
triploiden Proben die heterozygoten Allelzustande teilweise nicht eineindeutig zugeordnet
werden kénnen. Daher, konnten nur die 950 diploiden Apfelgenotypen entsprechend tber das
Skript analysiert werden. Die Duplikat-Analyse der triploiden Samples wurde herkémmlich
anhand einer Verwandtschaftsanalyse vorgenommen. Die Verwandtschaftsanalyse und eine
Hauptkomponentenanalyse wurden fur beide Ploidiestufen mit NTSYS durchgefiihrt.

5. Ausfiuhrliche Darstellung der Ergebnisse
Auswahl der SNP Marker fiir den neuen 50k Axiom Array

In enger Zusammenarbeit mit Dr. Andreas Peil vom Institut flr Zichtungsforschung an Obst
des Julius Kihn Instituts wurden die Marker nach folgenden Kriterien ausgewabhit:

e gute und gleichmaRige Abdeckung des aktuellen Apfelgenoms (HFTH1)

e Vergleichbarkeit mit dem 20K Infinium und dem 480K Axiom SNP-Array

e Integration von merkmalsbezogenen und mditterlich vererbten SNP Markern
e Integration von Malus-Wildartspezifischen Markern

Fur die gute und gleichmaRige Abdeckung des Apfelgenoms mit SNP Markern und um die in
der Genomsequenzversion GDDH13 bestehenden Licken zu fillen, wurde das neue
Referenzgenom HFTH1 verwendet. Zu diesem Zweck wurde ein neues Sample Panel zur
Ausrichtung auf HFTH1 definiert. Entsprechende Apfelsorten wurden aus verschiedenen
Clustern einer Hauptkomponentenanalyse ausgewahlt, um eine mdglichst hohe Diversitat
sicherzustellen. Auch wurden eine Reihe von Malus-Wildartenakzessionen von M. baccata,
M. orientalis, M. sieversii, M. sylvestris und M. x robusta fir die Neuausrichtung auf HFTH1
ausgewahlt um mdgliche Introgressionen dieser Wildarten bei domestizierten Arten
identifizieren zu kénnen.

Fur die Abdeckung des neuen Apfelgenoms HFTH1 wurden sogenannte Haploblocke definiert,
wobei jeder Haploblock sich tber 125 Kilobasen erstreckte. Zusatzliche Blocke wurden an den
Chromosomenenden, die eine hdhere Rekombination aufweisen, definiert. Jeder Block sollte
durch acht SNP Marker in einem Fenster von 10 Kilobasen reprasentiert werden. Bei einer
geschatzten GrolRe des Apfelgenoms von 651 Megabasen wurden dafur mindestens 41.800
SNPs berechnet. Die verbliebenen SNPs wurden fir Malus-Wildart-spezifische SNPs und fur
SNPs im Zusammenhang mit ziichterisch interessanten Merkmalen (z. B. Resistenz, Qualitat,
Selbstinkompatibilitat) sowie fir maternal vererbte SNPs aus den Plastidengenomen reserviert
(s. Tab. 1). Die physikalische Verteilung der Marker ist in Abb. 1 zu sehen.

Die finale Liste der ausgewahlten SNP Marker wurde dann in der entsprechenden Vorlage fir
das Assay Design an Thermo Fisher Gbergeben. Fir die Analyse von 1128 unterschiedlichen
Genotypen wurden drei 384er Arrays bestellt, die zusammen mit allen notwendigen

Seite4von 11



Informationen (Annotation und Analyse-Files), Verbrauchsmittel und Reaktionschemie von

Thermo Fisher geliefert wurden.

Tab. 1. Anzahl Marker je Gruppe, die letztendlich geeignet waren fur das Assay Design und

im Annotation File zu finden sind

Gruppe

20K/480K kompatible Marker

neue Haploblock spezifische Marker
Wild Arten spezifische Marker
Marker fiir S-Allele
Merkmals-spezifische Marker
Maternal vererbte Marker

Summe

CHRO1

CHRO02 CHRO3 CHRO4 CHRO05 CHRO6 CHRO7 CHRO08 CHRO09 CHR10 CHR11 CHR12

Anzahl

37450
7573
2945

112
54
4

48138

CHR13 CHR14

Abb. 1: Physikalische Karte des Apfelgenoms. Auflésung 1

Gesamtlange 651.861.844 Basen

CHR15

Marker / 100.000 Basen,

CHR16

CHR17
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DNS Extraktion

Aus den von der DGO gelieferten Blattproben wurde nach einem optimierten Protokoll die DNS
der Genotypen erfolgreich extrahiert und auf Agarosegelen auf Qualitaét und Quantitat
Uberprift (Abb. 2).
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Abb. 2: Agarosegelbild der DNS Qualitat. Platte 5 mit 95 Genotypen und der laufenden
Wasserkontrolle an Position A5 (obere Reihe von links nach rechts: die Reihen A und
B in der Mikrotiterplatte, darunter fortlaufend bis Reihe H)

Axiom Analyse

Die DNS der Genotypen wurde anschlielend fur die Axiom Analyse entsprechend des
Herstellerprotokolls auf 20ng/ul verdinnt und auf dem Biomek FX weiterbearbeitet. Die
Kontrolle der Hybridisierung zeigte hochste Qualitat, so dass die Proben fir die eigentliche
Arrayanalyse auf dem GeneTitan fortgefihrt und abschlielend die CEL Files in der AXAS
analysiert werden konnten.
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Abb. 3: Axiom Cluster Analyse mit der AXAS Software. a) diploide und triploide Genotypen
zusammen, b) nur diploide Genotypen, c) nur triploide Genotypen
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Zunachst wurden alle Genotypen ungeachtet ihrer Ploidiestufe zusammen analysiert (Abb.
3a). Anhand der Clusteranalyse ausgewahlter SNP Marker konnten die Angaben der DGO
bezlglich der Ploidie Uberprtft und die Proben anschlie3end entsprechend geteilt und separat
analysiert werden (Abb. 3b und c). Die diploiden Proben wurden in der AXAS Software und die
triploiden Proben mit dem R-Skript abschlieRend analysiert und die entsprechenden
Genotyptabellen erstellt.

=
|

Abb. 4: Axiom Cluster Analyse mit dem R-Skipt. a) qualitativ hochwertiger Marker, b) Marker
mit ungleichmafiger Allel-Verteilung, ¢) Marker mit ungentigender Trennung der
Klassen

Alle 1128 unterschiedlichen Apfelgenotypen konnten erfolgreich analysiert werden. Es wurden
950 Genotypen als diploid und 178 Genotypen als triploid identifiziert. Die entsprechenden
Call Rates fur die qualitative Einordnung der Ergebnisse fur jeden Genotypen sind in den
jeweiligen Genotypen-Tabellen enthalten. Die qualitative Zuordnung der Marker zu
sogenannten ,Conversion Types® kdénnen nur der Genotypen-Tabelle fiir die diploiden
Samples entnommen werden. Fir die triploiden Samples ist eine solche Einordnung der
Marker nicht méglich, da die Analyse mit einem R-Skript durchgefiihrt wurde, welches diesen
Parameter so nicht ausgibt. Hier muss im Einzelfall die Qualitdt des Markers anhand einer
Balkengrafik abgeschatzt werden, die nach Bedarf aus dem Skript ausgegeben werden kann
(Abb. 4).

Die Qualitat der Analyse der diploiden Genotypen ist sehr hoch. Uber 78% der Marker wurden
dem hochwertigsten Conversion Type ,PolyHighResolution® zugeordnet. Zusammen mit
ausgewahlten Markern aus den anderen Gruppen konnen dber 87% der Marker fur die
molekulargenetische Charakterisierung der Apfelgenotypen empfohlen werden (Parameter
und Grenzwerte: FLD Score Uber 5, HomFLD Score Uber 10, Call Rate tiber 90). Die Call Rate
uber alle Samples lag bei 99,0 die Ubereinstimmung der 12 Duplikate der Kontrollprobe
SNPO0042 lag bei 99,7 Uber alle Marker — wobei fast 90% der Abweichungen auf nur eine der
12 Kontrollproben zuriickzufihren war. Méglichweise war bei dieser Probe die DNS Qualitat
nicht optimal, was zu dieser ungewohnlich hohen Abweichung beigetragen haben kénnte.

Die Qualitat der Analyse der triploiden Genotypen ist leider nicht entsprechend genau zu
erfassen. Anders als bei den diploiden Genotypen gibt es hier vier Allel-Klassen - AAA, AAB,
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ABB, BBB - wobei die beiden heterozygoten Allel-Klassen nicht immer gut zu trennen waren
bzw. es nicht immer eindeutig war, ob die heterozygoten Genotypen beide Klassen oder nur
eine der beiden Klassen und wenn ja, welche der beiden reprasentierten (Abb. 5).
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Abb. 5: Axiom Cluster Analyse der triploiden Genotypen mit der AXAS Software. a) Marker
mit moglicherweise ungenltigender Trennung der beiden heterozygoten Allel-Klassen
(AAB und ABB), b) Marker mit moglicherweise nur einer heterozygoten Allel-Klasse

(AAB)

Da die AXAS Software nicht in der Lage war, die vier Allel-Klassen zu handhaben, musste fir
die Analyse der triploiden Genotypen wie beschrieben das R-Skript verwendet werden. Die
Analyse mit diesem Skript liel3 eine mit der Analyse der diploiden Proben vergleichbare
Qualitatseinschatzung der Marker nicht zu. Auch kann mittels des Skriptes keine Genotyp-
Tabelle des gewohnten SGS IF TG Formats erstellt werden. Das Ergebnis des Skriptes war
eine Langtabelle, die zundchst mit Hilfe einer exklusiv fir diese Anwendung entwickelten
Software der Bioinformatischen Arbeitsgruppe der SGS IF TG in eine entsprechende
Genotyptabelle umgewandelt werden musste (Abb. 6).
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Abb. 6: Auswertung der triploiden Proben. a) Kopf der Langtabelle des R-Skripts von Thermo
Fisher und b) gewohntes Format der Genotyp-Tabelle der SGS IF TG
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Die Identifizierung der Duplikate bei den diploiden Samples wurde wie oben beschrieben mit
dem von SGS IF TG entwickelten Skript zur Haplotypenidentifizierung durchgefihrt. Daflr
wurden anhand der beschriebenen Qualitatsparameter (Call Rate, FLD Score) 16.197 beste
Marker aus dem gesamten Markerset von 48.138 ausgewahlt, um eine mdoglichst
vertrauenswuirdige Analyse zu gewahrleisten und den technischen Fehler bedingt durch
Fehlklassifizierungen bei Markern geringerer Qualitdt so klein wie mdéglich zu halten. Das
Skript wurde fur diese Analysen eigens modifiziert und optimiert. Es identifiziert Gber alle
ausgewahlten Marker den entsprechenden genetischen Fingerabdruck jeder Akzession.
Dieser Fingerabdruck wird anschlieRend zwischen allen Akzessionen abgeglichen, identische
Muster identifiziert und einem Haplotypen zugeordnet. Jedem unterscheidbaren Haplotyp wird
eine eindeutige Bezeichnung — Haplotypen ID — zugewiesen. Die Haplotypen ID jeder
Akzession wurde dann in der Genotypentabelle vermerkt und die Daten entsprechend sortiert.
Akzessionen mit gleicher Haplotypen ID wurden farbig markiert (Abb. 7). Da das Skript
aufgrund der teils unklaren Allelzustande nur fir diploide Spezies sinnvoll angewendet werden
kann, konnten nur die 950 diploiden Apfelgenotypen entsprechend analysiert werden.
Insgesamt wurden bei den diploiden Apfelgenotypen 717 unterschiedliche Haplotypen
identifiziert.
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Abb. 7: Ausschnitt aus der Genotypentabelle. Die gelbe und orange Markierung der
Haplotypen zeigt die Samples mit jeweils identischem Fingerabdruck. Die
Kontrollproben sind griin markiert.

Fur die Identifizierung der Duplikate bei den triploiden Samples wurde eine
Verwandtschaftsanalyse mit letztendlich 9.248 ausgewéahlten Markern durchgefuhrt. Sollte
aufgrund zusatzlicher Ergebnisse zukinftig auch eine Duplikate-Analyse fiir triploide Proben
mittels des bioinformatischen Skriptes mdglich sein, reichen wir diese Daten nach. Insgesamt
wurden bei den triploiden Apfelgenotypen 126 unterschiedliche Haplotypen identifiziert.

In Unkenntnis des Materials und der Situation in der Obstbaumziichtung, kénnen die
Ergebnisse unsererseits nicht seriés geprift werden. Es wurden die Kontrollen und einige
gleichlautende Apfelgenotypen jeweils einem Haplotypen zusammen zugeordnet. Die weitere
Einschétzung der jeweiligen Zuordnung kann nur vom JKI vorgenommen werden.
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6. Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse

Die Markerzusammenstellung fur den optimierten Array ist erfolgreich durchgeftihrt worden.
Der neue Array bietet jetzt ein qualitativ hochwertiges Werkzeug fur die reproduzierbare
Charakterisierung von Apfelgenotypen in den kommenden Jahren. Durch die Einbindung von
Markern von den beiden Vorganger Arrays 20K Infinium und 480K Axiom kénnen auch bereits
vorhandene Datensatze, die mit diesen beiden Arrays erzeugt worden sind, in die aktuellen
Analysen mit eingebunden werden. Die 6ffentliche Verflgbarkeit des neuen Arrays bietet die
Chance fir eine vielféaltige Kooperation bei Forschungs- und Entwicklungsprojekten weltweit
und der gemeinsamen Verwertung der Ergebnisse.

Die Genotypisierungsarbeiten der 1128 Apfelgenotypen wurden ebenfalls erfolgreich
durchgefuhrt. Es wurden qualitativ sehr hochwertige und reproduzierbare Ergebnisse erzielt
und die Duplikate der Kontrolle zuverlassig identifiziert. Den voraussichtlichen Nutzen und die
genaue Verwertbarkeit der Ergebnisse kann nur vom Auftraggeber beurteilt werden, da die
genauen Eigenschaften des zu untersuchenden Materials SGS IF TG unbekannt sind.

7. Zusammenfassung

Ziel des Projekts war die Entwicklung eines optimierten, kostengiinstigen Apfel SNP-Marker
Arrays mit etwa 50.000 Markern fir die Analyse von Apfelgenotypen auf der Axiom Plattform
von Thermo Fisher und die molekulargenetische Charakterisierung von 1128 di- und triploiden
Apfelgenotypen, von denen 954 aus der Deutschen Genbank Obst (DGO) stammten. Alle
1128 Genotypen wurden mit dem Array erfolgreich analysiert, es wurde ein qualitativ
hochwertiger Datensatz sowohl der di- als auch der triploiden Apfel-Genotypen erzeugt. Uber
87% der Marker kdnnen fur die Analyse zumindest von diploidem Material empfohlen werden.
Die Analyse des triploiden Materials lasst nur eine eingeschrankte Empfehlung bezlglich
Markerqualitdt zu, sie muss anhand von Balkendiagrammen individuell fir jeden Marker
bestimmt werden. Die Duplikaten-Analyse des Materials ergab bei den diploiden Genotypen
insgesamt 717 unterschiedliche Haplotypen und bei den triploiden Genotypen 126.

8. Gegenlberstellung der urspriinglich geplanten zu den tatsachlich erreichten Zielen;
ggf. mit Hinweisen auf weiterfiihrende Fragestellungen

Ziel des Projekts war die Entwicklung eines optimierten SNP Marker Arrays fir die Analyse
von Apfel Genotypen auf der Axiom Plattform und die molekulargenetische Charakterisierung
von di- und triploiden Apfelgenotypen. Erreicht wurde sowohl die Entwicklung des Arrays als
auch die vertrauenswirdige Charakterisierung der Apfelgenotypen mittels dieses Arrays
anhand von qualitativ hochwertig isolierter DNS.
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9. Literaturverzeichnis

Polyploid dosage estimation in Axiom data using R and Fitpoly. Thermo Fisher (PDF File)

10. Liste und kurze Beschreibung der Daten auf der DVD

e Axiom Library Files: alle relevanten Files, die von Thermo Fisher fir die Analyse der
Axiom Arrays zur Verfugung gestellt wurden - inklusive des Annotation Files mit allen
Informationen zu den SNP-Markern wie Sequenz und Allel-Zuordnung

e Berichte: Abschlussbericht und Kurzfassungen (deutsch und englisch)

e CEL-Files: Roh-Daten fiir die Analyse/Auswertung mit der AXAS Software

e Genotyp-Tabellen: Genotyp-Tabellen fur die 950 diploiden und 178 triploiden Apfel-
Genotypen

e Platten-Layout: Layout und Bilder der Platten bzw. der DNS QC (Agarosegele)

o R-Skript: R-Skript, Packages und Anleitungen fiir die Analyse von Axiom Daten
polyploider Genotypen (von Thermo Fisher)

e R-Skript Apfel Plots Triploide: Balkengrafiken der SNP-Marker fur die triploiden
Apfel-Genotypen aus dem R-Skript von Thermo Fisher

e Link AxAS.docx: Link zum Download der AXAS Software von Thermo Fisher
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