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Anforderungen

Pflanzenzüchter*innen und –wissenschaftler*innen benötigen:

Pflanzenbeschreibung (Phänotypisierung)

• Schnell und präzise

• Reproduzierbar und personenunabhängig

• Erschwinglich

Standardisierte Datenspeicherung für schnelle Analyse 

• Kontrolliertes Vokabular

Lanzeitspeicherung der Daten

• Gesichert gegen Manipulation

• Gewährleistung der Urheberrechte
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Was bedeutet Phänotypisierung?

Messung von Eigenschaften eines Organismus, die auf Interaktion zwischen

Genom und Umwelt zurückgehen (Beispiele):

• Pflanzenhöhe

• Anzahl der Samen

• Krankheitsbefall

• Blütenfarbe

• Relativer Wassergehalt

• CO2 - Fixierungsrate

• Prolinkonzentration

Blattrosettendurchmesser

Beispiel:

Anthocyaningehalt

Beispiel:
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Die high-tech-Variante

http://www.lemnatec.com/product/scanalyzer-

3d-plant-phenotyping
www.cropdesign.com/prod_stresstolerance.php

Handelsübliche oder maßgescheiderte

automatische Phänotypisierungslösungen

 Zuchtbetriebe

 Forschungszentren: Canberra, Adelaide, 

Aberystwyth, Wageningen ….

Aber: Für die meisten Forschenden 

unerschwinglich
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Statt dessen: „Phänotypisierung light“

Datenerfassung auf Papier (Feldbuch)

Manuelle Dateneingabe am Computer

Tippfehler?

kompatibel?

sicher?
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Hier muss eine Lösung her...

„Ein Werkzeug für einfache und schnelle Phänotypisierungen in den 

Pflanzenwissenschaften“

„Verbesserung der Trockentoleranz von Stärkekartoffelsorten durch eine 

markergestützte Selektion in der Kartoffelzüchtung (TROST)“ 

Erste Testanwendung bei
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Verbesserte Phänotypisierung light

Büro Büro

Feld/Gewächshaus

Schema

(XML)
Ergebnisse

(XML)

Webanwendung

Phänotypisierungs-
schemata
<XML>

Ergebnis-
dateien
<XML>

Programme zur 
weiteren 

Verarbeitung

Datenbank

(Phänotypisierungsschemata)

Datenbank 

(Ergebnisse, Metadaten)

Workflow

Datenbank

(kontrolliertes Vokabular,

z.B. Plant Ontology)

Phänotypisierungsschemata

überall zugänglich, wo Internet 

verfügbar ist

Transfer von Dateien

Transfer von 

Dateien ODBC
ODBC

PDA



MPI für Molekulare Pflanzenphysiologie: Infrastrukturgruppe Bioinformatik Dr. Jürgen Gremmels

Kontrolliertes Vokabular

• = “standardized, restricted set of defined terms designed to reduce 

ambiguity in describing a concept”.
• Berardini et al. 2004 Functional annotation of Arabidopsis Genome using controlled vocabularies. Plant Phys. 135

• Ontologies:  defined terms and structured vocabularies to describe 
molecular function, biological process, and cellular component
• Gene ontology consortium (2001)Genome Res 11: 1425-1433 

Rosette leaf

Rosette

rosette leaf

Leaf

Leav

Blatt

Blätter

Bl

Blaetter

Rosettenbl

Rosettenbl.

BL

Bl.

http://www.ebi.ac.uk/ontology-lookup
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Entity-Value-Konzept

Planzen-ID 

aus LIMS
Kontrolliertes Vokabular für 

Entitäten (z.B. Organe) und Werte 

Eine einzige Tabelle mit 

sämtlichen gemessenen 

Parametern
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Datenaustausch über XML

Phänotypisierungsschema mit dem 

Namen araminimum:

Wir messen die absolute Breite der 

Rosette in cm.

Ergebnis einer Messung mit dem 

Phänotypisierungsschema

araminimum:

Die Rosette der Pflanze Nummer 

1225802 hat die absolute Breite 5.4 

cm. Messung durchgeführt am 2012-

08-16.
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Entity-Value-Daten in einer Ergebnistabelle

gemessen wurde der Stärkegehalt und das Frischgewicht von 

Kartoffelknollen

XML Ergebnisdatei in ein Tabellenkalkulationsprogramm importiert
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Grafische Nutzeroberfläche

Numerische Werte:

eingeben

Kategorische Werte:

auswählen
Objekt wählen
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Phänotypisierungsschemata erzeugen

numerischer Wert kategorischer Wert
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Kontrolliertes Vokabular verwalten (1)

Neue Objekte und Attribute eingeben

Hochladen von Bildern für 

Parameter/Wert-Kombinationen

Link zum Suchformular des Ontology-Lookup-

Service
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Kontrolliertes Vokabular verwalten (2)

Verknüpfung von Objekten 

mit einem Projekt ermöglicht 

es, den Umfang der 

Auswahllisten zu reduzieren
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Die Sache mit dem Betriebssystem...

Anforderungen an Hardware:

• mechanisch robust

• beständig gegen Feuchtigkeit (Einsatz im Gewächshaus und im Freien)

• leistungsfähiger Barcode-Scanner

 Als die Entscheidung für den Gerätetyp anstand (Anfang 2012), wurden 

diese Anforderungen nur durch sog. Personal Digital Assistents (PDA) 

erfüllt.

 Diese PDAs waren ganz überwiegend mit Windows-Betriebssystemen 

ausgestattet (Windows mobile, Windows CE), Android war so gut wie nicht 

vertreten.

Leider stellte sich bereits gegen Ende des Projekts (Ende 2014) heraus, dass 

Windows CE zumindest in der Version für mobile Geräte nicht mehr weiter 

unterstützt werden würde.
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Plan: Neuimplementierung mit Android (+ iOS?)

 Die vorhandenen Geräte werden zunehmend reparaturbedürftig.

 Inzwischen stehen robuste Smartphones mit leistungsfähigem Scanner zur 

Verfügung.

 Es stellte sich jedoch heraus, dass eine einfache Portierung der Software nach 

Android nicht möglich war.

 Als Übergangslösung wurde eine nicht konfigurierbare Version mit Android 

programmiert.

 Es ist aber geplant, die voll konfigurierbare Software mit einem modernen Design 

mit Android neu zu programmieren. Idealerweise zusätzlich auch mit iOS.
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Danke für Ihre Aufmerksamkeit

Kontakt:

Max-Planck-Institut für Molekulare Pflanzenphysiologie

Jürgen Gremmels

Am Mühlenberg 1

14476 Potsdam OT Golm

www.mpimp-golm.mpg.de


