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WELOVERWOGEN KEUZES

Inleiding
Mijnheer de Rector, zeer gewaardeerde toehoorders,

De moderne mens in de westerse samenleving heeft
heel wat voor het kiezen. Het hoge welvaartsniveau
biedt een overstelpend aantal keuzemogelijkheden in
het leven van alle dag. Praktisch alle keuzes die we
daarin maken zijn in te delen in twee categorieén, nl.
de keuzes met een voorspelbaar resultaat en de keuzes
waarvan de consequenties in hoge mate onzeker zijn.
Het keuzeprobleem "Wat zullen we vanavond eten?”
valt in de eerste categorie. Is ’s ochtends aan de
ontbijttafel de keus gevallen op een eenvoudige doch
voedzame maaltijd, dan is het in de meeste gezinnen
zo goed als uitgesloten om ’s avonds te worden
verrast met exquise gerechten. Of het omgekeerde,

’s ochtends besluiten tot haute cuisine en ’s avonds
stamppot nuttigen, even onwaarschijnlijk is, valt te
betwijfelen. Minder triviale keuzes dan die over het
avondeten vragen wikken en wegen. Naarmate de
consequenties minder goed te overzien zijn, zal er
meer gewikt en gewogen worden. Soms zelfs zullen
we een deskundige willen raadplegen. Dat kan tot
complicaties leiden: een keuzeprobleem van de tweede
orde zogezegd; er zijn vandaag de dag deskundigen te
kust en te keur. Welke deskundige zal ons het best
adviseren?

In sommige beroepen moet meer en vaker worden
gekozen dan in andere. Het succes van ondernemers,
bondscoaches en personeelschefs is in hoge mate
afhankelijk van hun vaardigheid in het kiezen.
Vaardigheid in het uitkiezen, het selecteren, is 00k in
de plantenveredeling uitermate belangrijk. Het vervolg
van deze voordracht gaat dan ook over selectie-
methodes in de plantenveredeling, over het gebruik
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van kennis en gereedschap om keuzes te onderbouwen
en over wetenschappelijke vooruitgang die van belang
is voor doelmatige selectie. Ik zal daarbij de
resistentieveredeling, het andere aandachtsveld in mijn
leeropdracht niet onvermeld laten.

Veredeling en selectie

Verreweg de meeste nieuwe rassen worden verkregen
door kruisingsveredeling, die, om het contrast met
genetische modificatie aan te geven, ook wel klassieke
kruisingsveredeling wordt genoemd. Het maken van
kruisingen is de meest toegepaste manier om
genetische variatie te creéren. In een kruisings-
nakomelingschap worden nieuwe combinaties van
genen, en daarmee ook van eigenschappen gevormd,
waaruit de veredelaar via selectie en eventueel verder
kruisen een nieuw ras hoopt te ontwikkelen. Kennis
over de manier waarop eigenschappen overerven, de
genetica, is hierbij van groot nut. Wanneer het
contrast tussen de kruisingsouders berust op een
enkele genetische factor, is het verervingspatroon
relatief simpel en is ook de selectieprocedure
eenvoudig.

Helaas vertonen de meeste landbouwkundige eigen-
schappen geen eenvoudig verervingspatroon.
Eigenschappen als vroegheid, opbrengst, gehaltes van
inhoudsstoffen, en oogstzekerheid zijn kwantitatief
genetische eigenschappen. Dit betekent dat kruisings-
nakomelingschappen ten aanzien van zulke eigen-
schappen een continue variatie vertonen en niet zijn in
te delen in enkele discrete klassen, zoals dat wel kan
bij b.v. een eenvoudig bloemkleurcontrast. De
oorzaak van deze continue variatie is tweeledig. In de
eerste plaats zijn kwantitatieve eigenschappen
polygeen; meerdere genen spelen een rol, die elk
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slechts voor een deel bijdragen tot de verschillen
tussen de extremen. De tweede oorzaak is dat deze
eigenschappen veelal gevoelig zijn voor milieu-
invioeden en toevallige ontwikkelingsfluctuaties.

Zo is de kleur van een tulp nagenoeg onafhankelijk
van de standplaats; de opbrengst van een aardappelras
daarentegen, kan zelfs binnen Nederland behoorlijk
uiteenlopen tussen de verschillende grondsoorten. In
de meeste gevallen zijn we zo goed als onwetend over
de precieze wijze waarop verschillen in opbrengst
tussen rassen tot stand komen. Om deze onwetendheid
te verbergen zeggen we dan, liefst op gewichtige
toon: "Het fenotype is het gezamenlijk resultaat van
genetische en milieu invloeden”. Verschillen in
fenotype, dat wat we waarnemen, berusten deels op
verschillen in genetische aanleg en deels op
verschillen in uitwendige omstandigheden. Anders
gezegd: verschillen in genetische aanleg worden
versluierd door milieu-invloeden. En daar wringt de
schoen als we willen selecteren: we zijn uit op een
superieur genotype, maar een uitblinkend fenotype
staat daarvoor geenszins garant. De centrale vraag bij
selectie in de plantenveredeling, en overigens ook in
de veefokkerij, is dan ook: "Hoe herken ik superieure
genotypen?”, of: "Hoe herken ik individuen die
superieure nakomelingen leveren?”

Er komt nog een uitermate vervelende complicatie bij.
Niet elk genotype is even gevoelig voor milieu-
invloeden; het ene ras is nu eenmaal dankbaarder voor
wat extra stikstof dan het andere. Deze genotype-
milieu interactie kan tot gevolg hebben dat een
bepaald genotype in een beproeving in het ene jaar als
beste uit de bus komt, terwijl dat zelfde genotype in
een volgend jaar als 4° of 5% of zelfs nog lager
eindigt.



Dit alles is geen nieuws. Ik heb er slechts mee willen
aangeven dat de onzekerheden waarmee selectie in de
plantenveredeling gepaard gaat, een degelijke,
kwantitatieve aanpak noodzakelijk maken. Ontwerp en
analyse van proeven met deugdelijk statistisch
gereedschap zijn een eerste vereiste. Dat geldt ook
voor veld- en kasproeven met genetisch gemodificeerd
materiaal. Willen we echt weten wat transgenen buiten
het laboratorium, als gewas, waard zijn, dan zijn goed
opgezette veldproeven en een ter zake kundige analyse
nodig. Iets wat plantenbiotechnologen in het verleden
in hun euforie wel over het hoofd zagen.

Een van de belangrijkste, maar ook lastigste vragen in
de kruisingsveredeling is: welke genotypen, welke
lijnen, te gebruiken als kruisingsouders? Het aantal
mogelijke oudercombinaties is vaak vele malen groter
dan het aantal kruisingen dat een kweker daad-
werkelijk kan maken en beoordelen. Hij moet hier een
keus maken, en liefst een weloverwogen keus. Het
probleem van ouderkeuze heeft vaak trekjes van een
dilemma: als de genetische basis van de verschillen
tussen potentiéle ouders bekend zou zijn, was de
keuze niet zo moeilijk. Echter, die genetica kan alleen
opgehelderd worden door daadwerkelijk kruisingen te
maken en de nakomelingschappen nauwkeurig te
analyseren door meten en tellen. Dit kan verrassingen
opleveren. De resultaten zijn vaak niet generaliseer-
baar, omdat het verervingspatroon van kruising tot
kruising kan verschillen. Om verervingspatronen en
verschillen in verervingspatronen goed te kunnen
interpreteren, is kennis van de genetica onontbeerlijk.
Een deel van het onderzoek van de vakgroep
Plantenveredeling heeft het probleem van ouderkeuze
en het doen van voorspellingen over oudercombinaties
als thema. Daarbij worden moderne hulpmiddelen
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ingezet, te weten componentenanalyse, kunstmatige
intelligentie en DNA-merkers. (Overbodig te zeggen
dat hierbij ook menselijke intelligentie te pas komt.)
Naast landbouwkundige eigenschappen worden DNA-
merkers gebruikt om de genetische afstanden tussen
potentiéle ouders te bepalen; deze afstanden zouden
voorspellend kunnen zijn voor wat een bepaalde
oudercombinatie oplevert en wat de perspectieven zijn
voor selectie in de nakomelingschap. Dit onderzoek
gebeurt met modelstudies en verificatie-experimenten
aan koolgewassen en zomergerst. Of de resultaten van
dit onderzoek te zijner tijd overdraagbaar zijn naar
andere gewassen, is niet met zekerheid te zeggen,
maar gezien de universele principes waarop deze
benadering is geént, heb ik daar goede hoop op.

Een andere, zeer praktische, maar ook zeer
fundamentele vraag bij het kiezen van kruisingsouders
1S: hoe breed moet de genetische basis zijn van het
kweekmateriaal. De genenvoorraad waaruit kan
worden geput is voor de meeste gewassen vele malen
groter dan de voorraad waaruit kwekers daadwerkelijk
putten. Dit is goed verklaarbaar vanuit economische
overwegingen. Het maken van kruisingen tussen een
bestaand ras en exotisch materiaal, met het doel het
bestaande ras genetisch te verrijken, vereist vele
generaties van terugkruising en selectie. Dit laatste om
de ongewenste eigenschappen uit de onaangepaste
exoot weer kwijt te raken. Vandaar dat deze vorm van
introgressie bijna uitsluitend wordt toegepast voor het
inkruisen van relatief eenvoudig overervende eigen-
schappen, zoals monogene resistenties. Men kan zich
echter afvragen of het mondjesmaat benutten van de
genenvoorraden op termijn wel zo verstandig is. Ik
kom daar over enkele minuten op terug, wanneer ik
kom te spreken over de mogelijkheden die DNA-



merkers in dit opzicht bieden.

Er zijn een aantal factoren die het selecteren in de
praktijk lastiger maken dan het op het eerste gezicht
lijkt. Een uitputtende opsomming zal ik hier niet
geven, maar wil toch een paar complicaties noemen,
vooral omdat er vandaag de dag meer mogelijkheden
zijn dan voorheen om deze het hoofd te bieden.

In de eerste plaats is er de al genoemde genotype-
milieu interactie. Dit maakt vele beproevingen, op
meerdere lokaties, in meerdere herhalingen en over
een reeks van jaren, noodzakelijk. Goede analyse-
methoden waarmee we patronen van genotype-milieu
interactie kunnen herkennen en interpreteren, kunnen
hier uitstekende diensten bewijzen, niet alleen bij het
ontwikkelen van rassen, maar ook in het gebruiks-
waardeonderzoek ten behoeve van de rassenlijsten.”
In de tweede plaats dient de kweker voortdurend te
letten op een veelheid van eigenschappen tegelijker-
tijd. Gevoeligheid voor ziekten, vroegheid, bewaar-
baarheid van het produkt, afwezigheid van kwalijke
stoffen: het zijn allemaal zaken die de raswaardigheid
kunnen beinvloeden. Niet alle eigenschappen zijn even
gemakkelijk vast te stellen; sommigen vergen dure
chemische analyses, terwijl voor anderen met een
visuele beoordeling te velde kan worden volstaan.
Soms zijn er lastige correlaties, wat bijvoorbeeld kan
betekenen dat een vooruitgang in vroegheid gepaard
gaat met een daling in opbrengst. Wanneer dergelijke
ongewenste correlaties berusten op associatie van de
betrokken genen en niet op een fysiologisch
mechanisme, kunnen ze doorbroken worden. Gebruik
van moleculaire merkers biedt hier een uitstekend
perspectief: we kunnen de planten waarin die
associatie is doorbroken beter herkennen.



Duurzame resistentie

Het andere aspect van mijn leeropdracht heeft te
maken met duurzaamheid, en wel duurzame resistentie
tegen ziekten en plagen. De roep om duurzame
resistentie is overigens niet van vandaag of gisteren.
Het probleem met duurzame resistentie begint al met
de definitie. Duurzaamheid kan namelijk alleen
achteraf worden vastgesteld. Veldtoetsen, ook
wanneer uitgevoerd over meerder seizoenen, zijn in
dit opzicht eenzijdig: blootstelling aan ziektedruk kan
hoogstens de afwezigheid van duurzaamheid aan het
licht brengen; zij kunnen nooit duurzame weerstand
aantonen. Het is inherent aan deze retrospectieve
definitie dat we de toekomstige prestaties van een ras
niet kunnen voorspellen. Maar we kunnen wel lering
trekken uit het verleden van de resistentieveredeling.
Wat er te leren valt is het volgende. Het niet-
duurzaam zijn van resistenties is welbeschouwd een
kwestie van evolutie en natuurlijke selectie in de
populaties van pathogenen en belagers. Bij niet-
duurzame resistentie gaat de opgebouwde weerstand
niet verloren, maar wordt ineffectief doordat het
pathogeen evolueert. De vaak gehoorde opvatting dat
resistenties verloren zouden gaan als gevolg van
kweekarbeid, berust op slordig denken. Dit slordig
denken kan leiden tot uitspraken als de volgende: "Die
moderne rassen van tegenwoordig zijn allemaal veel
en veel te ver door-veredeld en hebben daardoor hun
natuurlijke oer-weerstand verloren.” Het zijn helaas
niet alleen leken, gezeten aan de borreltafel, uit wier
mond ik deze uitspraak heb moeten optekenen.

Het inzicht dat niet-duurzaamheid van resistenties
gelegen is in de evolutie van ziekteverwekkers
betekent dat de ontwikkeling van wel-duurzame
resistenties primair gericht moet zijn op beinvloeding
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van de evolutie van pathogenen en plagen. Het
uitgangspunt is niet zo zeer het zoeken en vinden van
nieuwe resistenties of resistentiemechanismen, maar
het beheersen van de genetische variatie in pathogeen-
populaties. Nieuwe of niet eerder geéxploiteerde
vormen van resistentie kunnen hierbij een rol spelen.
Niet-waardplant resistentie en genetische manipulatie
waarmee de intieme relatie tussen plant en pathogeen
op slinkse wijze wordt verstoord, kunnen van belang
zijn. Maar worden ze gevonden of ontwikkeld, dan
zullen we ons ook moeten afvragen of we daarmee
inderdaad de pathogeen-evolutie blijvend kunnen
beheersen. Die vraag is gemakkelijker gesteld dan
beantwoord. Maar één ding is zeker: om enigszins te
kunnen beoordelen of een bepaalde vorm van resisten-
tie zal bijdragen tot duurzaamheid, is kennis nodig
over de ecologie, de populatiedynamica en de
populatiegenetica van de ziekteverwekker. Qok inzicht
in de mate waarin waardplant en pathogeen elkaars
evolutie tot op heden hebben beinvioed, de mate van
co-evolutie, is hierbij van belang.

Onderzoeksvragen rond duurzame resistentie kunnen
vele integratieniveau’s bestrijken: van molecule tot
ecosysteem. Het is dan ook een thema dat bij uitstek
geschikt is om binnen de Landbouwuniversiteit een
vermeende verwijdering tussen moleculair en
ecologisch gericht onderzoek te logenstraffen.?

Ontwikkelingen

Bij de vraag waar het de komende jaren heen gaat met
selectiemethodes in de plantenveredeling is het goed
om vast te stellen dat het hier gaat om een methoden-
leer, een genericke wetenschapstak die zich in haar
ontwikkeling niet of nauwelijks laat sturen door
maatschappelijke behoeften. In de plantenveredeling
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kunnen veranderingen in maatschappelijke behoeften
weliswaar het selectiedoel doen veranderen, maar niet
de methode waarmee dat doel wordt bereikt. Ontwik-
kelingen in de selectiemethodes worden primair
aangestuurd door vooruitgang in technische en
wetenschappelijke mogelijkheden.

Er zijn heel wat nieuwigheden te noemen die in
meerdere of mindere mate de doelmatigheid van
selectie verhogen. In vitro vermeerdering en de
inductie van haploiden en verdubbelde haploiden,
bijvoorbeeld, maken het mogelijk om genotypische
contrasten scherper waar te nemen, en om die reden
kunnen zij de selectie van gewenste genotypen
versnellen. Er is één ontwikkeling die wat meer
aandacht verdient; dat zijn de moleculaire merkers of
DNA-merkers. De reden hiervoor is dat moleculaire
merkers, meer dan de andere technische snufjes,
aanleiding vormen om wezenlijk nieuwe methoden van
selectie te ontwerpen en toe te passen in de
kruisingsveredeling. Moleculaire merkers vormen een
krachtig hulpmiddel voor de genetica, en kennis van
de genetica is ten alle tijde nuttig te gebruiken in de
plantenveredeling. Het gaat tenslotte om genetische
verbetering van gewassen.

De kern waar alles om draait bij moleculaire merkers,
is de relatie tussen zichtbaar gemaakte variatie in
DNA en de variatie in landbouwkundige eigenschap-
pen. Om die relatie te kunnen leggen is het nodig om
op populatie-niveau, met grote aantallen planten,
associaties op te sporen tussen merker-varianten en
fenotypische variatie. Dat gaat relatief eenvoudig
wanneer het te bestuderen kenmerk kwalitatief is en
een nakomelingschap uiteenvalt in slechts twee
categorieén, b.v. doodzieke tegenover kerngezonde
planten. Het principe is verrassend eenvoudig: hoe
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groter de associatie tussen kenmerk en DNA-merker,
hoe dichter het gemarkeerde DNA zich binnen een
chromosoom bevindt bij het verantwoordelijke gen.
Met dit principe kunnen we merkers en genen, maar
ook merkers onderling, in kaart brengen, d.w.z.
lineair rangschikken op chromosomen, of genen-
kaarten.

Het genetisch in kaart brengen van kwantitatieve
eigenschappen is heel wat lastiger. Hierbij valt een
nakomelingschap niet uiteen in enkele discrete
groepen, maar zien we een continue variatie. Omdat
veel landbouwkundige eigenschappen in deze categorie
vallen, is het van belang om ook de kwantitatieve
eigenschappen genetisch te kunnen karteren. Het
genetisch karteren van loci met een kwantitatief effect,
"quantitative trait loci” (QTLs), is een geavanceerd
specialisme geworden, waarmee ook Wageningse
onderzoekers mondiale aandacht hebben weten te
trekken. De bijdragen op dit terrein van mijn
voormalige CPRO-medewerkers Dr. Ritsert Jansen en
Dr. Johan van Ooijen zijn meer dan alleen het
vermelden waard.

Een fraai voorbeeld van een moderne kwantitatief-
genetische analyse heeft betrekking op het kenmerk
bloeitijdstip (vroegheid) bij de zandraket (Arabidopsis
thaliana), een onkruidje uit de familie der kruis-
bloemigen. Dit onderzoek is het resultaat van samen-
werking tussen het John Innes Centre in Norwich,
Engeland, en CPRO-DLO, waarbij Prof. Koornneef
van de Vakgroep Erfelijkheidsleer een belangrijke rol
speelde als intermediair.”

In een kruisingsnakomelingschap, die een continue
variatie vertoont voor bloeitijdstip, zijn twaalf
afzonderlijke chromosoomsegmenten gelokaliseerd,
elk met een meetbaar effect op bloeitijd. Bovendien is
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vastgesteld welke van deze segmenten hun effect laten
zien in afhankelijkheid van daglengte en vernalisatie,
en welke een effect hebben ongeacht daglengte en/of
vernalisatie. Met andere woorden: die zo vermaledijde
genotype-milieu interactie is hier ten dele ontrafeld.
Niet alleen weten we dat slechts een deel van de
betrokken genen in hun effect milieu-afthankelijk is,
we weten ook waar ze zich op het genoom bevinden!
Het betreft hier een model-studie aan een landbouw-
kundig niet zo belangrijk gewas. Met dezelfde
-benadering is de vakgroep Plantenveredeling op zoek
naar genen betrokken bij de partiéle resistentie tegen
dwergroest bij gerst, om zodoende deze genen
efficiénter te kunnen "stapelen” en daarmee (hopelijk)
duurzame resistentie te verkrijgen. Inmiddels i1s met
andere groepen binnen de onderzoekschool Productie
Ecologie een samenwerking gestart die als doel heeft
de sleutelparameters voor gewasgroei en gewas-
morfologie bij gerst op deze manier genetisch te
ontleden.

Zonder overdrijving kunnen we stellen dat de
kwantitatieve genetica met deze nieuwe technieken in
geheel nieuw vaarwater is gekomen. De tijd dat we
ons moesten behelpen met grootheden als variantie-
componenten en correlaties ligt weldra achter ons. En
dat dient consequenties te hebben voor de manier van
selecteren.

De basisgedachte bij alle vormen van veredeling en
fokkerij met behulp van DNA-merkers is eenvoudig
en voor de hand liggend: in plaats van selectie op
landbouwkundige eigenschappen zelf, zou men de
daarmee geassocieerde DNA-merkers kunnen
gebruiken als aangrijpingspunt. Vooral voor die
kenmerken die een dure chemische analyse of
kostbare veld- en kastoetsen vergen zou dit een
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uitkomst zijn.

Aanvankelijk werd bij het schetsen van de
perspectieven voor indirecte selectie via merkers
vooral gewezen op de mogelijke kostenbesparing op
korte termijn. Vervang een tijdrovende kwaliteits-
bepaling of een kostbare resistentietoets door een
DNA extractie uit een kiemplant en een merker-
bepaling in het lab. Maar dat is slechts één aspect van
de zaak. De echte belofte van veredeling met behulp
van merkers schuilt in de mogelijkheid om doelbewust
en ten volle gebruik te maken van genetische
informatie. Merkertechnologie, gecombineerd met
genkartering maakt het mogelijk om in de kruisings-
veredeling gemarkeerde chromosoomsegmenten te
volgen van de ene op de andere generatie. Maar niet
alleen traceren is mogelijk: door doelbewust kruisen,
recombineren en selecteren op grond van die merkers,
kunnen we, efficiénter dan voorheen, nieuwe
combinaties maken, kunnen we genen stapelen en
nieuwe genotypen ontwerpen en construeren.”
Zodoende wordt het rationele fundament van
plantenveredeling versterkt: te maken keuzes bij
kruising en selectie kunnen beter worden overwogen.
Genkartering met behulp van DNA-merkers heeft
inmiddels geleid tot nieuwe inzichten in de
genoomopbouw van planten, die van fundamenteel én
praktisch belang zijn. Ik wil een drietal noemen.

In de eerste plaats is gebleken dat veel kwantitatieve
eigenschappen weliswaar polygeen zijn, maar dat het
overgrote deel van de genetische variatie in een
kruisingsnakomelingschap is terug te voeren op een
relatief klein aantal chromosoomsegmenten, veelal een
aantal tussen 5 en 15. Het praktische belang hiervan is
dat zulke aantallen goed te overzien zijn in een
merker-gestuurd selectieprogramma. Het fundamentele
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belang is dat we met deze aantallen de interacties
tussen de betrokken genen kunnen bestuderen in
daartoe geconstrueerde lijnen met een homogene
genetische achtergrond. Dit kan verder inzicht
opleveren in de rol die deze genen spelen in de
hiérarchische cascade van de ontwikkeling van een
plant.

Ten tweede heeft vergelijkende kartering van
verwante soorten aan het licht gebracht dat planten-
genomen, evolutionair gezien, redelijk conservatief
zijn. Zo is vastgesteld dat het complete genoom van
rijst, verdeeld in brokstukken, met herhalingen en in
andere rangschikking is terug te vinden in het genoom
van mais. In een weer andere verbrokkeling en
duplicering is het terug te vinden in sorghum, rogge
en tarwe. Binnen de Solanaceae zijn dergelijke
verschillen in genoomopbouw geconstateerd tussen
aardappel, tomaat en paprika. Het fundamenteel-
wetenschappelijk belang van deze bevindingen is dat
z1] inzicht verschaffen in de genoom-evolutie van deze
gewassen. Het praktische belang van deze syntenie,
het broksgewijze behoud van genenvolgorde, is de
mogelijkheid om een eenmaal bij het ene gewas, b.v.
rijst, getraceerd gen snel te kunnen lokaliseren bij
andere graangewassen.

Een derde belangwekkend fenomeen dat ontdekt is
met behulp van moleculaire merkers is de functionele
en genetische clustering van resistentiegenen. Bij
diverse gewassen, 0.a. mais, tarwe, sla en tomaat, is
gevonden dat resistentiegenen binnen het genoom in
clusters voorkomen. Bovendien blijken resistentie-
genen tegen een bepaald pathogeen, b.v. een
schimmel, zich verrassend vaak in de buurt te
bevinden van resistenties tegen heel andere
pathogenen, b.v. een andere schimmelsoort of een
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virus. Dit suggereert dat resistentiegenen leden zijn
van gen-families, geévolueerd en gedivergeerd vanuit
één of enkele gemeenschappelijke voorouder-genen.
Bijzonder interessant en ook van praktisch belang is
de vraag of genen voor onvolledige resistentie al of
niet deel uitmaken van dezelfde gen-families als genen
voor absolute, fysio-specifieke resistentie. De
ontwikkeling van duurzame resistentie is in hoge mate
gebaat bij verder onderzoek naar dit intrigerend
fenomeen.

Plantenveredeling via kruisen en selecteren dateert van
ruwweg het begin van deze eeuw. Dit heeft geleid tot
een enorme verhoging van het opbrengstpotentieel van
vrijwel alle belangrijke gewassen. Met deze werkwijze
verdwenen de oude landrassen en daarmee ontstond
een vernauwing van de genetische basis van veel
gewassen. Dat hoeft op zichzelf geen bezwaar te zijn,
mits de genenvoorraad wordt geconserveerd en zo
beschikbaar blijft voor de veredeling én de veredeling
gebruik blijft maken van de totale genenpool. De
vraag is echter of dat laatste ook gebeurt. Schattingen
van het deel van de genenvoorraad dat daadwerkelijk
wordt benut in de veredeling van een bepaald gewas
zijn niet eenvoudig te maken, maar dat het in veel
gevallen om slechts enkele procenten gaat, staat vast.
In het begin van mijn betoog heb ik al aangegeven
waarom veredelaars slechts mondjesmaat de
genetische bronnen in exotisch en onaangepast
materiaal aanboren om hun kweekmateriaal genetisch
te verrijken. Het vergt moeizaam en tijdrovend
herhaald terugkruisen, alleen toe te passen voor het
inkruisen van monogene resistenties. Welnu, wie zich
bewust is van de mogelijkheid om ook polygenen,
kwantitatieve genen, in exotisch materiaal te
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lokaliseren en te markeren met DNA-merkers, ziet dat
hier nieuwe kansen liggen voor de veredeling.

De Amerikaanse onderzoekers Steve Tanksley en
Charles Stuber hebben een klein jaar geleden op
overtuigende wijze laten zien dat het mogelijk is om
met moleculaire merkers in wilde soorten of exotisch
materiaal te hengelen naar genen met een gunstig
effect op landbouwkundige eigenschappen.>®

Uit enkele in onbruik geraakte inteeltlijnen viste
Stuber chromosoomsegmenten op met een gunstig
effect op de korrelopbrengst van mais. Tanksley en de
zijnen gebruikten een wilde verwant van de tomaat,
die zelf vruchten draagt met het uiterlijk van groene
knikkers, om daaruit genen met een positief effect op
vruchtgrootte op te pikken. Via merker-selectie
werden deze chromosoomsegmenten met succes 1n-
gekruist in bestaand elite materiaal. Met name de
prestatie van enkele maishybriden, ontstaan uit de op
deze manier verrijkte ouderlijnen, was verbluffend:
een opbrengststijging van 8 3 14%.

Dat er in materiaal, dat op zichzelf geen enkele
landbouwkundige waarde heeft, veel nuttigs kan
schuilgaan, waren we ons reeds lang bewust. Dat het
snel en efficiént via kruising en selectie kan worden
overgebracht naar elite kweekmateriaal is een
vooruitgang die voor de plantenveredeling minstens zo
veel, zo niet meer, kan gaan betekenen dan genetische
modificatie en plantenbiotechnologie. Wanneer de
kruisbaarheid zelf geen onoverkomelijk obstakel
vormt, biedt de kruisingsveredeling thans meer kansen
dan ooit tevoren. Dat is dan ook de reden waarom het
ontwerpen van optimale strategie€n voor merker-
ondersteunde veredeling een belangrijk thema is in het
onderzoek van de vakgroep Plantenveredeling

15



Slotopmerking

In mijn betoog heb ik bij herhaling laten
doorschemeren dat mijns inziens de plantenveredeling
gebaat is bij rationalisering: het weloverwogen
gebruik maken van oude en nieuwe kennis. Met deze
uitspraak riskeer ik het verwijt dat ik het belang van
het kwekersoog onderschat en de ontluistering van het
vak zou bepleiten. De ideale bezitter van het
kwekersoog paart gewassenkennis, ervaring en intuitie
aan vindingrijkheid en verheft plantenveredeling
daarmee tot een kunst. Daar is wat mij betreft niets op
tegen, zolang het geen zwarte kunst is, en de keuzes
en beslissingen zijn gebaseerd op rationele over-
wegingen die toegankelijk zijn voor anderen.

Veel empirisch onderzoek naar de doeltreffendheid
van selectiemethodes laten geen eenduidige conclusies
toe. De oorzaak hiervan is dat zulk onderzoek in veel
gevallen is ondergeschoven in lopende veredelings-
programma’s van onderzoekinstellingen, en niet
doelbewust is opgezet als vergelijkend onderzoek.
Enkele jaren geleden werd in North Carolina,
Verenigde Staten, een congres gehouden met als
motto "Plantenveredeling in de jaren negentig”.” Een
van de sprekers, een gerenommeerd onderzoeker en
mais-veredelaar gaf daar een exposé van vrijwel alle
selectiemethodes en hun varianten zoals die door de
jaren heen zijn toegepast in de maisveredeling. Hij
besloot zijn betoog met de opmerking: "Alle
methoden werken, mits toegepast door een goed
maisveredelaar”. Zo’n opmerking mag dan goed zijn
om een gehoor van veredelaars te strelen, zij is
uitermate onbevredigend voor lieden met een
wetenschappelijke attitude. Ik reken mijzelf, dat had
U al begrepen, tot die categorie. Wat niet weten-
schappelijk kan worden verklaard, kunnen we niet
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afdoen met dooddoeners die naar zelfgenoegzaamheid
rieken, maar verdient onderzoek.

Hooggeleerde Sneep,

Toen ik in 1961 besloot mij te laten inschrijven als
student plantenveredeling aan de Landbouwhoge-
school, was U zojuist benoemd tot hoogleraar
plantenveredeling. Dat waren twee goede keuzes. Ik
kon getuige zijn van de hervorming van de studie-
richting die U voortvarend ter hand nam. Ik prijs mij
gelukkig te hebben kunnen profiteren van de degelijke
opleiding die U heeft opgezet.

Door de spontane wijze waarop U mij, nog voor mijn
officiéle benoeming, Uw ambtskleding schonk, wist ik
mij gesteund door iemand die als geen ander de
plantenveredeling binnen en buiten de Landbouw-
universiteit heeft gediend.

Hooggeleerde Van der Veen, beste Jaap,

Mijn promotie-onderzoek bij de vakgroep Erfelijk-
heidsleer stond onder jouw leiding. De denkwijze die
nodig is om de populatie- en kwantitatieve genetica
met vrucht te beoefenen wist jij met geestdrift over te
brengen, zonder daarbij dwingend te zijn.

De vrijheid die jij mij liet, niet alleen bij de keuze van
mijn promotie-onderwerp, maar ook in het onderzoek
in de jaren daarna, zijn kenmerkend voor jouw
opvattingen over wetenschapsbeoefening: dogmatiek
en kneveling zijn de vijanden van creativiteit.

Toen ik van lieverlede meer van je onderwijstaken
overnam, heb ik dankbaar gebruik gemaakt van je
didactische inzichten. Je was een markant en
gewaardeerd docent. Ik ben je dankbaar voor het vele
wat ik in en buiten het vak van je heb geleerd.
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Hooggeleerde collega Jacobsen, beste Evert,

De werkterreinen binnen het vak plantenveredeling
zijn omschreven in onze leeropdrachten. Die
deelgebieden kunnen niet zonder elkaar. Wat zijn
selectiemethodes zonder genetische variatie? En wat is
genetische variatie waard als je er niet verstandig in
kunt selecteren? Het afgelopen jaar is gebleken dat er
voldoende natuurlijke raakvlakken zijn waarmee onze
onderzoeksgroepen wederzijds hun voordeel kunnen
doen. Ook het onderwijs biedt aanknopingspunten
voor gezamenlijke initiatieven.

Het verschil tussen ons beiden wat betreft
wetenschappelijke achtergrond en andere kwaliteiten
staat een collegiale samenwerking binnen de vakgroep
niet in de weg, wanneer die is gebaseerd op weder-
zijdse waardering. Dat is gebleken, en daarmee is een
goede basis gelegd voor de toekomst.

Dames en heren medewerkers van de vakgroep
Plantenveredeling,

Er ging een zekere vanzelfsprekendheid uit van de
soepele manier waarop U mij heeft ontvangen op de
vakgroep. Uw vertrouwen stel ik zeer op prijs.

Kort voor mijn aanstelling werd de vakgroep
geconfronteerd met personele bezuinigingen. Deze in
goede banen te leiden vraagt wijsheid, visie en
overleg. Vernieuwing en accentverschuiving in
onderzoek zijn inmiddels voor een deel tot stand
gekomen. Aan U en mij is de taak hieraan verder
vorm te geven. De vakgroep Plantenveredeling heeft
een naam hoog te houden. Dat kan alleen met de
gezamenlijke inspanning van ons allen.
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Medewerkers van de vakgroep Erfelijkheidsleer en
CPRO-DLO,

De vijf jaren voorafgaande aan mijn benoeming heb ik
mij verdeeld over twee instellingen. Het was een
periode van vruchtbare en collegiale samenwerking;
vanzelfsprekend, ongecompliceerd en vrij van
competitie en competentiekwesties. Mijn dank gaat in
het bijzonder uit naar prof. Maarten Koornneef van de
vakgroep Erfelijkheidsleer en naar de Afdeling
Populatiebiologie van het CPRO. Maartens
Arabidopsis-onderzoek was de aanleiding voor veel
genkartering en het ontwikkelen van gereedschap
daarvoor. Gereedschap dat nu ook in echte gewassen
wordt gebruikt.

De expertise van de populatiebiologie-groep van het
CPRO vormde een natuurlijke aanleiding om na mijn
vertrek de banden tussen de vakgroep Planten-
veredeling en CPRO te verstevigen. Er is een gezonde
basis voor gezamenlijke ontwikkeling van het
vakgebied en ik heb er alle vertrouwen in dat dit in
harmonie zal geschieden.

Dames en heren studenten,

U bent voor mij geen geheel nieuwe doelgroep. Als
docent bij de vakgroep Erfelijkheidsleer heb ik veel
studenten in de plantenveredeling leren kennen. Hun
fenotypischr variatiec was aanzienlijk en zij
kenmerkten zich doorgaans door een goede motivatie
en kritische houding.

Aan mij en mijn medewerkers is de taak om U een
aantal fundamentele inzichten bij te brengen
aangaande de plantenveredeling en de selectie-
methodes in het bijzonder. Selectiemethodes vormen,
dat is mij bekend, voor sommigen van U niet het
gemakkelijkste onderdeel van Uw studie. Bedenkt U
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daarbij dat men de meest waardevolle zaken der aarde
doorgaans niet zonder inspanning in handen krijgt.

Ik hoop dat U tijdens Uw studie voldoende kennis en
inzicht weet te vergaren om de uitdagingen voor de
toekomstige plantenveredeling aan te gaan. Uw
betrokkenheid bij onderwijs en onderzoek van de
vakgroep zal begeleiding van onze kant stimuleren en
Uw ontplooiingskansen vergroten.

Mijnheer de Rector, Dames en Heren,
Ik dank U voor Uw aandacht.
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