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1  Einleitung

1.1 Agronomische Bedeutung des Rapses

Raps (Brassica napus) ist eine, im Vergleich mit anderen Kulturarten wie Mais
(Zea mays) oder Weizen (Triticum aestivum), sehr junge Kulturpflanze aus der
Familie der KreuzbllUtler (Brassicaceae, ehemals Cruciferaceae). Die éaltesten
Hinweise der Nutzung von Raps zur Olgewinnung stammen erst aus dem 16. Jhd.
aus den Niederlanden (Toxopeus 1979, vgl. GIRKE 2002). Eine intensive
zuchterische Bearbeitung erfolgt aber erst seit wenigen Jahrzehnten. In dieser
kurzen Zeit hat sich der Raps zu einer der wichtigsten Ol- und EiweiRpflanzen
entwickelt. Mit einer weltweiten Produktion von 56,5 Mio. Tonnen im Jahr 2010
(FAO 2010) rangiert der Raps nach der Sojabohne (Glycine max) an zweiter Stelle
der Olsaaten. In Europa steht er mit einer Anbauflache von 6,9 Mio. ha und einer
Produktionsmenge von ~28 Mio. Tonnen sogar an erster Stelle (BMELV 2010).
Diese rasante Entwicklung war vor allem aufgrund der Zichtung des 00-Rapses
maoglich. Dieser enthéalt praktisch keine Erucasaure und weist einen sehr geringen
Samenglucosinolatgehalt auf, wodurch ein groRer Schritt in der Verwertbarkeit des
Rapsoles als Nahrungsmittel sowie der Verwendbarkeit der Pressriickstande als
Tierfutter gemacht wurde.

Einen weiteren Fortschritt in der Rapsziichtung erbrachte die Entwicklung stabiler
Hybridsysteme. Die grofite Bedeutung haben hierbei das Ogura/INRA cms-
System, welches durch Protoplastenfusion von Olrettich und Raps entwickelt
wurde (RENARD et al. 1997) und das MSL-System, welches auf eine spontane
Mutation und anschlielBende Selektion zurtckzufihren ist (PAULMANN & FRAUEN
1998). Seit kurzem steht auf3erdem ein neues kerngenetisch vererbtes System
von der Firma Syngenta mit dem Namen Safecross™ fiir die Entwicklung von
Hybridsorten zur Verfiigung. Im Gegensatz zum MSL- und Safecross'™-System,
fur die, soweit bekannt, alle Rapsformen als Restorer fungieren, werden flr das

Ogura/INRA cms-System spezielle Restorer-Linien als Bestauber benétigt.

Um auf Dauer einen konstanten Fortschritt in der Pflanzenziichtung gewahrleisten
zu konnen, ist jedoch ein moglichst divergentes Ausgangsmaterial unabdingbar.
Dieses ist im Raps so nicht verfiigbar. Das Zuchtmaterial weist hier einen hohen
Verwandtschaftsgrad auf, wie in einer Reihe von Studien nachgewiesen wurde
(vgl. DIERS & OSBORN 1993, BECKER et al. 1995; KNAAK 1996; Voss et al. 1998;
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LoMBARD et al. 2000, PLIESKE & STRUSS 2001; GIRKE 2002; HASAN et al. 2006). Zu
erklaren ist dies einerseits damit, dass die intensive Zichtung auf bestimmte
Qualitatsmerkmale im Raps zu einer Einengung der genetischen Basis gefuhrt hat
(SEvIs et al. 2001 und 2005; HAsSAN et al. 2004), und andererseits das heutige
Zuchtmaterial vermutlich auf wenige Ausgangspflanzen hybridogenen Ursprungs
zurlckgeht (BECKER et al. 1995).

1.2 Resynthesen

Erst 1833 wurde der Raps botanisch durch METZGER eindeutig vom Rlbsen
unterschieden. Dieser erkannte auch anhand morphologischer Merkmale, dass die
Entstehung des Rapses (Brassica napus; AACC, 2n = 38) auf eine Kreuzung von
Rubsen (Brassica rapa; AA, 2n = 20) und Kohl (Brassica oleracea; CC, 2n = 18)
zurlickgehen muss. Cytogenetische Analysen lieRen MORINAGA (1934) ebenfalls
zu dieser Schlussfolgerung kommen, die durch U (1935) bestatigt wurde.
MORINAGA (1934) und U (1935) belegten durch ihre cytogenetischen
Untersuchungen und Kreuzungsstudien auf3erdem die amphidiploide Struktur des
Genoms von Brassica napus (AACC, 2n=18) sowie den verwandten Arten
Brassica juncea (AABB, 2n = 36), die auf Hybridisation zwischen B. rapa (AA,
2n = 20) und B. nigra (BB, 2n = 16) zurlickgeht, und B. carinata (BBCC, 2n = 34),
die urspringlich aus einer Kreuzung zwischen B. nigra (BB, 2n =16) und
B. oleracea (CC, 2n = 18) entstanden ist.

Aufgrund dieser amphidiploiden Struktur des Rapses ist es moglich durch
artifizielle Kreuzungen von Ribsen und Kohl neue Rapsformen, sogenannte
Resynthesen zu erschaffen. Das diese zur Erweiterung der genetischen
Variabilitdt des Rapsgenpools genutzt werden koénnen, wurde in der
Zuchtungsforschung schnell erkannt (SEyis et al. 2001). Dabei stand zunéchst die
Verbesserung agronomischer Merkmale wie Winterhéarte, Ol- und Kornertrag und
Krankheitstoleranz im Vordergrund (FRIEDT & LUHS 1994). Beispiele hierfur finden
sich unter anderem bei RuUDORF (1951, 1958), HOFFMANN & PETERS (1958);
OLssoN (1960) (vgl. FRIEDT & LUHS 1994). Spater wurden Resynthesen auch
erfolgreich in der Ziichtung eingesetzt. So sind unter anderem die deutsche Sorte
,Rapol’ sowie die schwedischen Sorten ,Panter’ und ,Norde’ aus Kreuzungen mit

Resynthesen hervorgegangen (OLssoN 1986). Die Sorte ,Rapol’ wurde in



Deutschland sogar als Kreuzungselter in der Linienziichtung eingesetzt (BECKER et
al. 1999). Mit der Einfiihrung des 00-Rapses ging die Bedeutung der Resynthesen
als direkte Kreuzungspartner in der Sortenentwicklung zurtick, da sie in der Regel
hohe Glucosinolatgehalte und Erucaséure aufweisen. Dennoch behielten sie eine
gewisse Bedeutung als Quelle von verschiedenen zichterisch interessanten
Eigenschaften wie Krankheitsresistenzen z.B. gegen Kohlhernie (DIEDERICHSEN
1992) und Phoma (MITHEN & MAGRATH 1992) oder extreme Fettsauremuster (z.B.
hohe Erucasauregehalte (LUHS & FRIEDT 1994). Eine umfangreiche Ubersicht
hierzu findet sich bei FRIEDT & LUHS (1994). Auch heutzutage stellen Resynthesen
nach wie vor eine wichtige Quelle fir Resistenzen gegen Schadorganismen dar.
Dies zeigen unter anderem die Arbeiten von HAPPSTADIUS et al. (2003) und
RYGULLA et al. (2007a und b, 2008). In diesen Studien wurden Brassica oleracea-
Akzessionen auf ihre Resistenz gegeniber Verticillum longisporum untersucht.
AnschlieBend wurden die gefundenen resistenten Kohlformen zu Erstellung von
resynthetisiertem Raps genutzt, um die in den Kohlen vorhandenen Resistenzen
in den fur die Rapszichtung zur Verfigung stehenden Genpool zu tberfihren.

Auch fur die Hybridziichtung werden die Resynthesen zunehmend interessant.
GIRKE (2002) konnte zeigen, dass Resynthesen teilweise grol3e genetische
Distanzen zu derzeitigem Zuchtmaterial aufweisen, und dass Testhybriden aus
angepasstem Winterrapszuchtmaterial und Resynthesen eine grol3e Heterosis
zeigen und hohe Ertrage erbringen kdnnen. Auch SEevis et al. (2005) konnten das
hohe Ertragspotential solcher semisynthetischen Sorten auf Basis von

Resyntheselinien aufzeigen.

Bisher wurden zur Erstellung von Resynthesen als Elter fir das C-Genom fast
ausschlie8lich Gemiseformen von Brassica oleracea verwendet. Durch ihre
intensive ziuchterische Bearbeitung, weisen diese eine sehr grof3e Formenvielfalt
auf (vgl. GLAaDIS & HAMMER 1990 und 2003). Daneben gibt es aber auch eine
ganze Reihe Brassica oleracea-Wildformen und nah verwandte Brassica-
Wildarten, die, wie verschiedene Studien gezeigt haben, flr interspezifischen
Kreuzungen mit Brassica rapa verwendet werden konnen (INOMATA 1993 und
2002). Ihr Potential fur die Rapsztchtung ist bisher, mit Ausnahme einer Arbeit

von MITHEN & MAGRATH (1992), nicht untersucht wurden.



1.3 Wildarten der Brassica oleracea-Gruppe

Den Wildarten der Brassica oleracea-Formengruppen wird zunehmend eine grol3e
Bedeutung als Genreservoir fur die Pflanzenziichtung zugesprochen (SEvis et al.
2001). Dies zeigt auch eine weltweite Umfrage bei Genbanknutzern, die ergab,
dass es neben dem Interesse der Nutzer an den verschiedenen Sorten der
wichtigsten Brassica-Arten auch ein grol3es Interesse an den verwandten
Wildarten gibt (MCFERSON et al. 1996; vgl. BECKER 2001).

Nach HANELT (2001) besteht die Gruppe der C-Genom tragenden Brassica-
Wildarten (2n =18) aus zehn Arten, die eine grol3e morphologische Diversitat
aufweisen. Sie kommen mit Ausnahme von Brassica bourgeaui, dem Kanaren-
Kohl und Brassica oleracea, dem eigentlichen Wild-Kohl vor allem im
Mittelmeergebiet vor (vgl. SNOGERUP et al. 1990. LANNER et al. 1997). Viele dieser
Kohlarten sind endemisch in sehr kleinen Gebieten verbreitet. Hierzu gehdren
beispielsweise Brassica macrocarpa, die nur auf den Egadischen Inseln vorkommt
oder auch Brassica hilarionis, die nur von wenigen Stellen auf der Insel Zypern
bekannt ist.

Den absoluten Verbreitungsschwerpunkt stellt die Insel Sizilien dar, auf der
insgesamt vier Arten vorkommen, wahrend die meisten Arten keine
Uberlappenden Verbreitungsgebiete aufweisen (vgl. SNOGERuUP et al. 1990;
LANNER et al. 1997).

Fur einige Wildarten wird angenommen, dass sie an der Entwicklung der Brassica
oleracea-Kulturformen beteiligt waren, so z.B. der Kretische Kohl (Brassica
cretica) (HANELT 2001). Dies ist nicht weiter verwunderlich, da die Arten mehr oder
weniger gut unter einander kreuzbar sind und anzunehmen ist, dass in ihren

Verbreitungsgebieten auch Kohl-Kulturformen angebaut werden.

Wie verschiedenen Diversitatsstudien zeigen konnten, weisen die Brassica-
Wildarten aus der Brassica oleracea-Gruppe nicht nur eine grof3e morphologische
Variabilitdt auf, sondern auch eine grof3e genetische Diversitat (LANNER et al.
1997; LAZARO & AGUINAGALDE 1998; MEI et al. 2010). Diese grof3e Diversitat und
die Tatsache, dass sie fur die Herstellung von resynthetisierten Rapsformen
genutzt werden kénnen, macht sie flr die Rapszichtung aul3erst interessant. Es

ist zu erwarten, dass sie neben der von MITHEN & MARGATH (1992) beschriebenen



Resistenz gegen Phoma (aus Brassica insularis, syn. B. atlantica) viele weitere

zuchterisch interessante Eigenschaften aufweisen.

1.4 Zielsetzung

Wie bereits beschrieben, gibt es in der Brassica oleracea-Gruppe eine Reihe von
Wildarten, die aufgrund ihrer grof3en phanotypischen (vgl. z.B. MITHEN 1987;
VELASCO et al. 1998; VELASCO & BECKER 2000) und genetischen Diversitat (vgl.
LANNER et al. 1997; LAZARO & AGUINAGALDE 1998; MEI et al. 2010) ein grof3es
zlchterisches Potential fir die Rapszichtung erwarten lassen.

Um zu Uberprifen, wie gro3 dieses Potential tatsachlich ist, wurden Wild-
Resynthesen (Resynthesen mit Brassica oleracea-Wildformen oder verwandten
Brassica-Wildarten), die im Rahmen eines vorhergehenden Projektes erstellt
wurden, zusammen mit einer Reihe ,klassischer” Resynthesen (Resynthesen mit
Brassica oleracea-Kulturformen) und einem breitgefachertem Sortiment aus dem
weltweiten Rapszuchtmaterial mittels molekularer Marker charakterisiert.

Des Weiteren wurden die agronomischen Eigenschaften der Wild-Resynthesen in
Feldversuchen untersucht und die qualitéatsbestimmenden Inhaltstoffe ihre Samen
bestimmt.

Da von den Resynthesen hinsichtlich ihrer Ertragseigenschaften keine
Uberragenden Leistungen erwartet werden konnte, wurden Testkreuzungen mit
zwei Testern aus dem angepasstem Winterrapsmaterial angefertigt. Hierfr
wurden zwei mannlich sterile Linien verwendet. Von diesen trug eine das MSL-
System (,MSL 007‘, NPZ) und die andere das Safecross™-System (,RNX 4621,
Syngenta). Diese beiden Systeme fanden Verwendung, da sie durch alle
bekannten Rapsformen restauriert werden kénnen. Das Ogura/INRA cms-System
kam nicht zur Anwendung, da hier spezielle Restorer benétigt werden. Es ist somit
fur Versuche mit Resynthesen nur schlecht geeignet.

Aufgrund der hohen zu erwartenden genetischen Distanz der Wild-Resynthesen
zum Zuchtmaterial war anzunehmen, dass die Testhybriden bei entsprechender
Kombinationseignung der Wild-Resynthesen mit angepasstem Zuchtmaterial
einen hohen Hybridertrag erbringen. Auch die Testhybriden wurden in mehrortigen

Feldversuchen hinsichtlich ihrer agronomischen Eigenschaften geprift. Aul3erdem



wurden nach der Ernte die qualitatsbestimmenden Eigenschaften der Samen

bestimmt.

Das Hauptziel dieser Arbeit war es somit, das bisher ungenutzte Potential der
Wildarten durch ihre Verwendung als Elter fir die Erstellung von Resynthesen fir
die Pflanzenzuchtung verfiugbar zu machen, um auf diesem Wege den fir die
Rapsziuchtung zur Verfugung stehenden Genpool zu erweitern. Die konkreten

Fragestellungen, die sich dabei ergaben waren folgende:

(1) Zeigen Resynthesen die mit Brassica-Wildarten erstellt wurden im
Vergleich zu klassischen Resynthesen eine groRere genetische Distanz
zum angepassten Zuchtmaterial und stellen sie eine Erweiterung des fir

die Rapsztichtung nutzbaren Genpools dar?

(2) Welche agronomischen Eigenschaften weisen derartige Resynthesen auf?

(3) Wie gut ist die Kombinationseignung derartiger Resynthesen in Kreuzun-

gen mit angepasstem Winterrapszuchtmaterial?



2 Material und Methoden

2.1 Pflanzenmaterial

2.1.1 Brassica napus L. - Resynthesen und Zuchtmaterial

Insgesamt wurden 71 resynthetisierte Rapslinien mittels AFLP-Analyse auf ihre
genetische Verwandtschaft zum Zuchtmaterial untersucht. Das besondere
Augenmerk lag dabei auf 44 ,Wild“-Resynthesen, deren Abstammung auf
Kreuzungen von Brassica rapa (A-Genom) mit insgesamt elf verschiedenen, das
C-Genom tragenden, Brassica-Wildarten (B. bourgeaui, B. cretica, B. incana,
B insularis, B. hilarionis, B. macrocarpa, B montana, B. oleracea, B. rupestris,
B taurica und B. villosa) zuriickzufiihren ist. Eine Ubersicht tber diese Wild-
Resynthesen sowie Uber ihre Abstammung ist in Tabelle 2-1 gegeben, weitere
Angaben zu den einzelnen, fir die Erstellung der Resynthesen verwendeten,

Wildkohl-Akzessionen sind aus Tabelle 2-4 zu entnehmen.

Tab. 2-1: Ubersicht tber die Abstammung der Wild-Resynthesen

Resynthese Ausgangselter
Bezeich- Sorte / Akzes- Sorte / Akzes-
Mutter 1 . Vater 1 .
nung Typ sion Typ sion
B. rapa ssp. Yellow . BRA 2998
BOY 1 rilocularis Sarson  RO18 B. bourgeaui WS (= K 9825)
CRL 1 B. rapa ssp. ‘Largo’ B. cretica WS 6346
oleifera Ssp. aegaea
CRY 1 B.rapassp.  Yellow — pqqg B. cretica WS 5971
trilocularis Sarson
B. rapa ssp. Yellow B. cretica
CRY?2 trilocularis Sarson RO18 Ssp aegaea WS 6021
L HRIGRU B. rapa ssp. ‘ )
HIL 1 B. hilarionis WS 12483 oleifera Largo
HIY 1 B.rapassp.  Yellow — pqqg B. hilarionis WS 7344
trilocularis Sarson
B. rapa ssp. Yellow S HRIGRU
HIY 2 trilocularis Sarson AS9 B. hilarionis WS 12483
INL 1 B, rapa ssp. ‘Largo’ B. incana WS 6570
oleifera
INL 2 B.rapassp. . 5rq0 B. incana WS 6572
oleifera
INY 1 B.rapassp.  Yellow  pqqg B. incana WS 6563
trilocularis Sarson
INY 3 B.rapassp.  Yellow g B. incana WS 6569
trilocularis Sarson
B. rapa ssp. Yellow .
INY 4 trilocularis Sarson RO18 B. incana WS 6570
B. rapa ssp. Yellow . BRA 2918
INY'5 trilocularis Sarson RO18 B. incana WS (=K 8118)

Wt = Wildtyp (nur fur B. oleracea verwendet), WS = Wildart/-spezies, TK = traditionelles Kultivar
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Tab. 2-1: Ubersicht Giber die Abstammung der Wild-Resynthesen (Fortsetzung)

Resynthese Ausgangselter
Bezeich- Sorte / Akzes- Sorte / Akzes-
Mutter 1 . Vater 1 .
nung Typ sion Typ sion
B. rapa ssp. Yellow .
INY 6 trilocularis Sarson RO18 B. incana WS CGN18470
ISY 1 B.rapassp.  Yellow  png B.insularis WS 7356
trilocularis Sarson
B. rapa ssp. Yellow . . BRA 2996
ISY 2 trilocularis Sarson RO18 B. insularis WS (=K 8934)
B. rapa ssp. Yellow B. oleracea
J 104 trilocularis Sarson Syn 9 ssp. oleracea WT BRA 259
3112 B_. rapa ssp. Yellow Syn 9 B. oleracea WT BRA 101
trilocularis Sarson ssp. oleracea
B. oleracea .
J 134 ssp. oleracea WT BRA 260 B. rapa ,NPZ 00
3154 B. oleracea WT BRA 260 B'. rapa ssp. Yellow Syn 9
ssp. oleracea trilocularis Sarson
3161 B.. rapa ssp. Yellow Syn 9 B. oleracea WT BRA 259
trilocularis Sarson ssp. oleracea
3166 B. oleracea WT BRA 101 B_. rapa ssp. Yellow Syn 9
ssp. oleracea trilocularis Sarson
B. rapa ssp. Yellow B. oleracea
J32 trilocularis Sarson Syn 9 ssp. oleracea wT BRA 259
J 400 B. oleracea WT BRA101  B.rapa NPZ 00°
ssp. oleracea
J 401 B. oleracea wT BRA260  B.rapa NPZ 00"
ssp. oleracea
3408 B. oleracea WT BRA 260 B_. rapa ssp. Yellow Syn 9
ssp. oleracea trilocularis Sarson
3410 B_. rapa ssp. Yellow Syn 9 B. oleracea WT BRA 101
trilocularis Sarson ssp. oleracea
B. rapa ssp. Yellow B. oleracea
345 trilocularis Sarson Syn 9 ssp. oleracea wWT BRA 108
MAY 1 B.. rapa ssp. Yellow RO18 B. macro- WS 6584
trilocularis Sarson carpa
MOL 1 B, rapa ssp. ,Largo’ B. montana WS K 7220
oleifera
B. rapa ssp. . BRA 2946
MOL 2 oleifera ,Largo B. montana WS (= K 8380)
MOL 4 B. rapa ssp. ,Largo’ B. montana WS 6816
oleifera
MOY 1 B.rapassp.  Yellow ;g B.montana WS 6801
trilocularis Sarson
MOY 2 B.rapassp.  Yellow  pq,g B.montana WS 6816
trilocularis Sarson
MOY 4 B.rapassp.  Yellow  pq,g B.montana WS 6835
trilocularis Sarson
B. rapa ssp. Yellow BRA 2942
MOY'S trilocularis Sarson RO18 B. montana WS (=K 7220)
MOY 6 B. rapa ssp. vellow — po1g B.montana WS CGN18472
trilocularis Sarson
B. rapa ssp. Yellow BRA 2993
MOY'7 trilocularis Sarson RO18 B. montana WS (=K 7223)

'wt = Wildtyp (nur fur B. oleracea verwendet), WS = Wildart/-spezies, TK = traditionelles Kultivar
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Tab. 2-1: Ubersicht Giber die Abstammung der Wild-Resynthesen (Fortsetzung)

Resynthese Ausgangselter
Bezeich- Sorte/  Akzes- Sorte / Akzes-
Mutter 1 . Vater 1 .
nung Typ sion Typ sion
B. rapa ssp. . B. oleracea
OLL1 oleifera Largo ssp. oleracea wT BRA 258
oLY 1 B.rapassp.  Yellow  pqg B.oleracea  WT 7660
trilocularis Sarson
B. rapa ssp. Yellow B. oleracea BRA 1668
OLY?2 trilocularis Sarson RO18 var. selenisia TK (= K 9344)
B. rapa ssp. Yellow B. rupestris
RUY 1 trilocularis Sarson RO18 ssp. hispida WS 6580
B. rapa ssp. Yellow . BRA 2947
TAY 1 trilocularis Sarson  RO18 B. taurica WS (= K 9238)
B. rapa ssp. . . HRIGRU
VIL 1 oleifera ,Largo B. villosa WS 6348

LWT = Wildtyp (nur fiir B. oleracea verwendet), WS = Wildart/-spezies, TK = traditionelles Kultivar

Die Ubrigen 27 Resynthesen (siehe Tabelle 2-2.) basieren auf Kreuzungen
diverser Brassica rapa-Formen mit sehr unterschiedlichen Brassica oleracea-
Kulturformen. Sie wurden zu Vergleichszwecken als Vertreter der ,klassischen®
Resynthesen in das Untersuchungssortiment integriert. Mit Ausnahme der acht
aus der Universitat Giel3en (JLU) stammenden Resynthesen und der Resynthese
RS 8/6 die urspringlich aus der Freien Universitat Berlin (FUB) stammt, wurden all
diese Genotypen in der Arbeit von GIRKE (2002) untersucht.

Tab. 2-2: Ubersicht tiber die Abstammung der Resynthesen mit Brassica oleracea-
Kulturformen (vergl. GIRKE 2002)

Resynthese Ausgangselter
Bezeich- Sorte / Akzes- Sorte / Akzes-
Mutter - Vater 1 .
nung Typ sion Typ sion
Resynthesen aus der GAU®
B. oler. conv. B. rapa ss
G 39 capitata var. ‘SunUp H’ - 1apa Ssp. gelbsamig
. oleifera
capitata
B. olera. conv. B. rapa ss
G50 acephala var. ‘Erfordia’ - 1apa Ssp. gelbsamig
; oleifera
gongyloides
B. oler. conv. B. rapa ssp
H44 capitata var. Eisenkopf pekinensis Ho46
sabauda
B. oler. conv. ¢ .
H 149 capitata var. F\(’: avall’e r Eﬁirrlaepnasiisp. Pak Choi
medullosa ouge
B. oler. conv. B. rapa ssp
H 165 capitata var. Wirsing chinensis Pak Choi
sabauda
B. oler. conv. B. rapa ssp. ‘Hsiao Pai
H 176 capitata var. ‘Praeco’ pekinensis var. Kou Pai
sabauda laxa Tsai’

'GAU = Georg-August-Universitat Goéttingen, FUB = Freie Universitéat Berlin, JLU = Justus-Liebig-Universitat

Giel3en



Tab. 2-2: Ubersicht Giber die Abstammung der Resynthesen mit B. oleracea-
Kulturformen (vergl. GIRKE 2002) (Fortsetzung)

Resynthese Ausgangselter
Bezeich- Mutter Sorte / Akzes- Vater Sorte / Akzes-
nung Typ sion Typ1 sion
B. oler. conv. ‘ :
H355 capitata var. ‘Hybrid 0’ B, Eipa SSP- S_prln,g
capitata pekinensis Giant
B. oler. conv. anf ‘
R 53 capitata var. Wln,ter- B. rspa ssp. Early ,
sabellica kohl pekinensis Hybrid G
B. oler. conv. ‘ : :
R 76 botrytis var. ‘9066-1-4SlI BI' r_?pa SSP- E,sklsehlr
alboglabra oleliera L
B. oler. conv. ‘ .
R 99 capitata var. Ston§ B. Iif"‘pa SSp. China
capitata Head pekinensis Kohl
B. oler. conv.
S39 capitata var. ?-S Cross Eﬁi;izpnzzsp. Pak Choi
capitata apan
Resynthesen aus der FUB*
B. oler. conv.
capitata var.
RS 4/2 B. rapa ‘1 85-326’ sabellica x ‘WS4’
B. oler. conv.
gemmifera
B. oler. conv.
‘ capitata var.
RS 4/6 Béliﬁ]%izfsp' }I.O"YO sabellica x ‘WS4’
P Ing B. oler. conv.
gemmifera
‘ B. oler. conv.
RS 7/6 Béliﬁ]%iz;p' }I.OKYO capitata var. ‘WS14’
P Ing medullosa
B. oler. conv.
‘ capitata var.
RS 8/6 B.rapassp. Tokyo medullosa x B. WS15'
pekinensis King
oler. conv.
gemmifera
B. rapa ssp. Yellow B. oler. conv. Strauch-
RS 10/7 trilocularis Sarson fructicosa kohl
B. oler. conv. .
B. rapa ssp. . : China
RS 13/6 . ; China Kohl botrytis var. .
pekinensis alboglabra Brokkoli
B. oler. ssp _
RS 239 botrytis var. Blumen B_.I rapia ssp. Yellow
botrytis kohl trilocularis Sarson
B. oler. conv.
S13 B. rapa ssp Olriibsen capitata var. Mark-
oleifera 4x medullosa stammbkohl
Resynthesen aus der JLU*
B. oler. conv. ‘ .
B. rapa ssp. . , . Kashirka 50220-
B 1/3.3 oleifera Asko CR 1469 capitata var. 202" 1428
capitata
Bliten- B. oler. conv. ‘ :
FS 94.3 Slieri?eprz SSP- blattloser capitata var. ziéazs,hlrka i’?é;o
Olriibsen capitata
B. rapa ssp. . B. olera. conv. HRIGRU
K 160.1.1 pekinensis China Kohl 13444 acephala Futterkohl 8207
B. rapa ssp. . B. oler. conv. ‘ P BRA
K 199.16.2 chinensis Pak Choi 56515 botrytis var. botrytis Maxima 1398

'GAU = Georg-August-Universitat Gottingen, FUB = Freie Universitat Berlin, JLU = Justus-Liebig-Universitat

Giel3en
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Tab. 2-2: Ubersicht Giber die Abstammung der Resynthesen mit B. oleracea-
Kulturformen (vergl. GIRKE 2002) (Fortsetzung)

Resynthese Ausgangselter
Bezeich- Sorte / Akzes- Sorte / Akzes-
Mutter - Vater 1 .
nung Typ sion Typ sion
B. rapa ssp. . B. oler. conv. p T BRA
K 199.16.2 chinensis Pak Choi 56515 botrytis var. botrytis Maxima 1398
Hoch- B. oler. conv.
S108.1.1 B. rapa ssp. Olsaure 98-39157  botrytis var. ‘Kailan’ CGN
oleifera . 14044
Rubsen alboglabra
B. rapa ssp. . B. oler. conv. HRIGRU
S$228.8.1 chinensis Pak Choi 56515 acephala Futterkohl 8207
B. rapa ssp. . B. oler. conv. ‘ — BRA
S237.201 pekinensis China Kohl 13444 botrytis var. botrytis Maxima 1398
Hoch- HRIGRU
B. rapa ssp. - 98- B. oler. conv. .
S45.2.2 oleifera g:i?su;ﬁ 39188-9 botrytis var. italica Brokkoli 7518

'GAU = Georg-August-Universitat Géttingen, FUB = Freie Universitat Berlin, JLU = Justus-Liebig-Universitat
Giel3en

Neben den 71 Resynthesen wurden aul3erdem 55 Brassica napus-Zuchtformen
(Tabelle. 2-3) mit in die AFLP-Analysen einbezogen. Diese Sorten decken ein
breites Spektrum des bekannten Zuchtmaterials ab. Es finden sich darunter
sowohl aktuellere Winter- und Sommerrapssorten wie ,Favorite’ und ,Siesta’, die
eine 00-Qualitat aufweisen, wie auch zum Teil sehr alte Sorten, die in der Regel
einen hohen Anteil an Erucasaure und Glucosinolaten im Samen (++ -Qualitat)
aufweisen, wie z.B. ,Mansholts Hamburger' oder die alte polnische
Sommerrapssorte ,Zachodni‘. Auch die polnische Sommerrapssorte ,Bronowski’,
auf die der niedrige Samenglucosinolatgehalt der heutigen 00-Sorten
zurUckzufuhren ist, wurde bericksichtigt. Desweiteren beinhaltet das Sortiment
Rapssorten aus China und der Turkei sowie Gemiseformen, beispielsweise die
\Wilhelmsburger Steckribe' oder den Schnittkohl ,Goldgelber Zarter Butter'.

Tab. 2-3: Ubersicht uber die in der AFLP-Analyse untersuchten Rapssorten

Sorte Akzes- Form® Qua- Zichter’ Land® Zulas-
sion (IPK) litat sung

Aphid Resistant Rape CR 167 W,Ge NZ

Alesi w 00 KWS DE 2004

Billy w 00 DSV DE 2005

Campari W, F 00 NPZ DE 1996

Digger w 00 KWS DE

Emerald CR 312 W, F 00 DA IE 1973

w = Winterraps, S = Sommerraps, T= Tirkische Sorte, C = Chinesische Sorte, mS = mannlich sterile Linie,
F = Futterraps, G(K) = Gemuseform (Kohlriibe), G(Sch) = Gemuseform (Schnittkohl); % siehe Tab. | im
Anhang; 3Abk[lrzung entsprechend der international verwendeten Landerkirzel, “DH-Linie der
entsprechenden Sorte
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Tab. 2-3: Ubersicht Giber die in der AFLP-Analyse untersuchten Rapssorten
(Fortsetzung)

Sorte Akzes- Form® Qua- Zichter’ Land® Zulas-
sion (IPK) litat sung
Express 617 W 00 NPZ DE 1993
Favorite W 00 DSV DE 2006
GielRener Hohenraps CR 579 W ++ DE
Jet Neuf CR 662 W 0+ Serasem FR 1977
Ladoga W 00 Limagrain DE 2005
Lembkes Normal w ++ NPZ DE
Mansholt 54* W ++ DE
Mansholts Hamburger CR 754 w ++ Mansholt NL 1899
Mosa W, F 00 Joordens NL 2001
Nikos W, F 00 Euro Grass
Norde CR 3104 wW ++ Svalbv SE 1968
Oase w 00 DSV DE 2004
Samourai 11.4* W 00
Samourai CR 176 W 00 INRA/Serasem FE 1989
Sollux CR 952 w ++ Lisewitz DE 1973
Viking w 00 NPZ DE 2002
MSL 007 W, mS 00 NPZ DE 1999
RNX 4621 w,mS 00 Syngenta DE 2009
Bronowski CR 270 S +0 IHAR PL ~1945
Golden CR 3141 S ++ AG Cda CA 1954
Heros S 00 Raps Gbr DE 2000
Licosmos S 00 DSV DE 1996
Mazowieki CR3165 S ++ IHAR PL ~1945
Mlochowski CR 3117 S ++ IHAR PL ~1945
Nugget CR 3133 S ++ AG Cda CA 1961
Petranova CR 3231 S ++ Petkus DE 1963
Regina, CR 882 S ++ Svaldv SE 1942
Siesta S 00 NPZ DE 2003
Svaloefs Gulle CR 3283 S ++ Svalév SE 1969
Tanka CR 1011 S ++ U. of Man. CA 1963
Tira CR 1016 S ++ Borries DE 1972
Topas CR 3086 S 00 Svalév SE 1981
Westar CR 1054 S 00 AG Cda CA 1982
Zachodni CR 1170 S ++ ZNRio PL ~1945
Eskisehir T TR
Turhal T TR
Yenisehir T TR
Ganyu 3 C ++ CAAS CN 1977
Italy C ++ HAU CN
Linyou 5 C ++ JAAS CN
Zhenyou 11 C ++ ZAU CN
Xiangyou 11 C 00 HAAS CN
87-50182 C ++ WIAS CN
Brauner Schnittkohl BRA 175 G(Sch) DE vor 1945
Goldgelber Zarter Butter BRA 176 G(Sch) DE vor 1945
Griner Schnittkohl BRA 177 G(Sch) DE vor 1945
Mecklenburger Weil3e BRA 1787 G(K) DE
MB6-BRS-039 G(Sch) ES
Wilhelmshb. Steckriibe G(K) DE

Tw = Winterraps, S = Sommerraps, T= Turkische Sorte, C = Chinesische Sorte, mS = ménnlich sterile Linie,
F = Futterraps, G(K) = Gemuseform (Kohlriibe), G(Sch) = Gemiiseform (Schnittkohl); % siehe Tab. | im
Anhang; 3Abkurzung entsprechend der international verwendeten Landerkirzel, *DH-Linie  der
entsprechenden Sorte

12



Um die Kombinationseignung der mit den Brassica-Wildarten erstellten
Resynthesen mit angepasstem Rapszuchtmaterials zu prifen, wurden
Testhybriden hergestellt. Hierzu wurden insgesamt 65 Resyntheselinien als
Pollenspender ausgewahlt. In diesem Sortiment waren, mit Ausnahme der
Genotypen ,HIL 19, HIY 2%, ISY 2, MOL 4 und ,MOY 7, alle in Tabelle 2-1
aufgefuhrten Genotypen enthalten. Komplettiert wurde die Auswahl durch die in
Tabelle 2-2 aufgeflihrten klassischen Resynthesen (ohne ,RS 239°). Als Tester fur
die Erstellung der Testhybriden wurden die mannlich sterilen Linien ,MSL 007‘ und
,RNX 4621° verwendet. Die Linie ,MSL 007‘ stellt eine mannlich sterile Variante der
Sorte ,Express’ dar und wurde von der NPZ zur Verfigung gestellt. Die Linie
,RNX 4621 wurde von Syngenta zur Verfigung gestellt. Beide Linien nutzen
Sterilitatssysteme fur die, soweit bekannt, alle Rapsgenotypen als Restorer
wirken. Die zwei mé&nnlich sterilen Linien wurden auRerdem in den AFLP-Analysen

mit getestet (siehe Tabelle 2-3).

2.1.2 Brassica-Wildarten

Im Herbst bzw. Winter 2009/2010 wurden 40 Wildkohl-Akzessionen von zehn
verschiedenen Arten aus der naheren Brassica oleracea-Verwandtschaft
hinsichtlich ihres Blattglucosinolatgehaltes und —musters untersucht. Die Analysen
wurden von Julia Rudloff im Rahmen ihrer Bachelorarbeit durchgefuhrt. Die
Untersuchten Akzessionen sind zusammen mit den fir die Herstellung der Wild-
Resynthesen verwendeten Akzessionen, in Tabelle 2-4 aufgelistet. Zwanzig der in
den Glucosinolatanalysen getesteten 40 Akzessionen dienten auch als Elter fur

die Resyntheseherstellung.

Tab. 2-4: Ubersicht tiber die Herkunft und Nutzung der Brassica-Wildarten

Art Akzession Quelle® urspriingliche Herkunft  Nutzung®
B. bourgeaui Kuntze  BRA 2998 (= K 9825) IPK La Palma, Spanien RS, GSL
B. cretica Lam. 5971 ESP Griechenland RS, GSL
Bcretlca Lamssp """ BRA 2997 (=K 9689) IPK Ké_ié_rh_él%i-_A_y_di_ﬁ:_'I_'Ej_r_liéi """ RS, GSL
aegaea (Heldr. & Hal) 6021 ESP Eyla, Gnec_henland RS, GSL
Snogerup et al, 6344 ESP Limnos, _Grlec_henlz.i.nd _ GSL
6346 ESP Kusadasi-Aydin, Turkei RS, GSL

142 Duplikate der selben Akzession; 3 CGN = Centre for Genetic Resources, Wageningen, Niederlande, ESP =

Banco de Germoplasma, Universidad Politécnica de Madrid, Spanien, IPK = Genbank des Leibniz-Institut fir
Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung Gatersleben, Deutschland, GBR = Warwick HRI Genetic
Resources Unit, University of Warwick, Grof3 Britannien; *RS = fur Erstellung von Resynthesen, GSL = fir
Analyse der Blattglucosinolate
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Tab. 2-4: Ubersicht tiber die Herkunft und Nutzung der Brassica-Wildarten

bivoniana

(Fortsetzung)
Art Akzession Quelle® urspriingliche Herkunft  Nutzung”
T 7344 ESP Kyrenia-Berge, Zypern RS
B. hilarionis G.E.Post 10\ crU 12483 GBR  Kyrenia-Berge, Zypern RS
BRA 1166" IPK k.A. GSL
BRA 1262 IPK k.A. GSL
BRA 2918 (= K 8118) IPK Sizilien, Italien RS
5974 ESP Krim, Ukraine GSL
6558 ESP Capri, Italien GSL
6560 ESP Capri, Italien GSL
B. incana Ten. 6563 ESP Sorrento, Italien RS, GSL
6564 ESP Sorrento, Italien GSL
6569 ESP Sizilien, Italien RS, GSL
6570 ESP Sizilien, Italien RS, GSL
6572 ESP Sizilien, Italien RS, GSL
HRIGRU 6691 GBR Sorrento, Italien GSL
CGN 18470" CGN k.A. RS, GSL
1952 ESP Turkei GSL
BRA 2996 (= K 8934) IPK Sardinien, Italien RS, GSL
BRA 3050 (= K 9321) IPK Sardinien, Italien GSL
B. insularis Moris BRA 3051 (= K 9338) IPK Sardinien, Italien GSL
7346 ESP Sardinien, Italien GSL
7347 ESP Sardinien, Italien GSL
7356 ESP Korsika, Frankreich RS, GSL
B. macrocarpa Guss 3819 ESP Egad?sche Inseln, Ital@en GSL
) " 6584 ESP Egadische Inseln, Italien RS
BRA 1644 (= K 5457) IPK k.A. GSL
BRA 2942 (= K 7220) IPK k.A. RS, GSL
BRA 2946 (= K 8380) IPK k.A. RS
BRA 2993 (= K 7223) IPK k.A. RS, GSL
B. montana Pourr. BRA 3047 (= K 6675)°  IPK Italien GSL
6801 ESP Toscana, italien RS
6816 ESP Toulon, Frankreich RS, GSL
6835 ESP Gerona, Spanien RS
CGN 18472° CGN Italien RS, GSL
6824 ESP Gran Ville, Frankreich GSL
B. oleracea L. 7660 ESP Spanien_ RS, GSL
7681 ESP Frankreich GSL
_______________________________ 7694 ... ESP____ GroB Britannien ___________GSL
BRA 101 IPK k.A. RS
B. oleracea L. ssp. BRA 108 IPK Gallodoro, Italien RS
oleracea BRA 258 IPK k.A. RS
BRA 259 IPK k.A. RS
BRA 260 IPK k.A. RS
B.rupestris Raf. ssp.  geq) ESP  Sizilien, Italien RS, GSL
hispida
B. taurica Tzelv. BRA 2947 (= K 9238) IPK K.A. RS, GSL
B. villosa Biv. 3821 ESP Itqlign . GSL
I HRIGRUG848 _ _ GBR Sizilien, Italien | RS, GSL _
B.villosa Biv. ssp. g0, ESP  Sizlien, Italien GSL

1+2

Duplikate der selben Akzession; 3 CGN = Centre for Genetic Resources, Wageningen, Niederlande, ESP =

Banco de Germoplasma, Universidad Politécnica de Madrid, Spanien, IPK = Genbank des Leibniz-Institut flr

Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung Gatersleben, Deutschland, GBR

= Warwick HRI Genetic

Resources Unit, University of Warwick, Grof3 Britannien; 4 RS = fiir Erstellung von Resynthesen, GSL = fiur
Analyse der Blattglucosinolate



2.2 Anzucht der Pflanzen und Probenahme

2.2.1 Resynthesen und Rapssorten fur AFLP und Testkreuzungen

Die Anzucht der Rapssorten (Tab. 2-3) und der in den Tabellen 2-1 und 2-2
aufgelisteten Resynthesen erfolgte im Winter 2008/2009 im Gewachshaus. Dazu
wurden jeweils sechs Samen von jedem Genotyp in Multitopfplatten in
Anzuchterde ausgesat und nach erfolgter Keimung fiur vier Wochen im
Gewaéchshaus kultiviert (Bedingungen: 16 h Licht bei 18°C tagsuber und 15°C
nachts). Nach den vier Wochen wurden fur die AFLP-Analysen von jedem
Genotyp 100 mg frisches Blattmaterial geerntet und jeweils in ein 1,5 ml
Reaktiongefal? (Eppendorf) dberfuhrt und in flissigem Stickstoff bei -196°C
tiefgefroren. Bis zur weiteren Aufarbeitung wurden die Proben anschlie3end bei -
20°C in einer Tiefkuhltruhe gelagert. Nach der Beprobung wurden die Resynthese-
Jungpflanzen fur 8 Wochen in einem Kihlcontainer unter Kurztagbedingungen
(10 h Tag, 14 h Nacht) bei 4°C vernalisiert. Nach erfolgter Vernalisation wurden
die Pflanzen aus den Multitopfplatten entnommen, in 13 cm Topfe mit
aufbereiteter Komposterde gepflanzt und im Gewachshaus, unter oben genannten
Bedingungen, fur die Herstellung von Testkreuzungen und zur Samenproduktion
fur die Feldversuche weiterkultiviert. Parallel zur Anzucht der Pflanzen fur die
AFLP-Analysen wurden aufRerdem je 200 Pflanzen der beiden méannlich sterilen
Tester MSL 007 und RNX 4621 fur die Erstellung der Testkreuzungen in der

gleichen Weise angezogen.

2.2.2 Wildkohle fur Blattglucosinolatanalysen

Fur die Blattglucosinolatanalysen wurden im Sommer 2009 Stecklinge von
40°Wildkohlakzessionen, die als adulte bluhfahige Pflanzen vorhanden waren,
genommen. Hierzu wurden von jeweils einer Pflanze pro Akzession drei junge
Seitentriebe entnommen. Diese wurden an ihrem unteren Ende schréag
angeschnitten und anschlieend in mit Anzuchterde beflllte Multitopfplatten
gesteckt und im Gewéchshaus solange kultiviert, bis sie nach ca. 6 Wochen zu
kraftigen Jungpflanzen herangewachsen waren. Es folgte eine 11 wochige
Vernalisation unter Kurztagbedingungen (10 h Tag, 14 h Nacht) bei 4°C. Nach
erfolgter Vernalisation wurden die Kohlpflanzen in 13 cm Topfe die mit
Komposterde geflllt wurden gepflanzt und fir 14 Tage im Gewachshaus
(Bedingungen: 16 h Licht bei 18°C tagsuber und 15°C nachts) weiterkultiviert. Am
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14. bzw. 15. Tag nach dem Topfen (die ersten Pflanzen begannen zu schossen)
wurden von jeder Akzession zwei Pflanzen beprobt. Die genommenen Blattproben
bestanden jeweils aus einem jungen, einem alteren und einem alten stielfreien
Blatt. Es wurde darauf geachtet, dass keines der Blatter beschadigt oder vergilbt
war. Die entnommenen Blattproben wurden umgehend in einen mit flissigem
Stickstoff beflllten Morser dberfuhrt und dort mit einem Pistill zu einem
homogenen Pulver zerrieben. Dieses Pulver wurde unter standiger Kihlung in ein
vorgeklhltes Plastikprobenréhrchen mit Schraubdeckel tberfuhrt und fur einige
Tage bei -20°C gelagert. Anschlieend wurden die tiefgefrorenen Proben
gefriergetrocknet (Gefriertrocknung Christ Delta 1A). Die gefriergetrockneten
Proben wurden bei Raumtemperatur unter Lichtausschluss bis zur

Weiterverarbeitung aufbewahrt.

2.3 AFLP-Markeranalysen

2.3.1 DNA-Extraktion

Die Extraktion der genomischen DNA erfolgte aus jeweils 100 mg tiefgefrorenem
Blattmaterial mit dem Nucleon PhytoPure plant extraction Kit (GE Healthcare,
lllustra™) unter genauer Beachtung der Gebrauchsanweisung. Die Bestimmung
der DNA-Konzentration erfolgte mit dem Fluorescent DNA Quantification Kit (Bio-
Rad Laboratories CA, USA).

2.3.2 AFLP-Analysen

Die Durchfuhrung der AFLP erfolgte nach dem Protokoll von Vos et al. (1995) mit
den bei EckEe et al. (2010) beschriebenen Modifikationen fur die Multiplex-PCR.
Dabei wurden insgesamt 20 Primerkombinationen verwendet, von denen viele
eine hohe Anzahl Polymorphismen erbrachten. Fir die Auswertung wurden
aufgrund des hohen Polymorphiegrades nur die besten drei Kombinationen
(M50/E37, M50/E40 und M50/E42, Tab. 2-5) berlcksichtigt.

Restriktion: 250 ng genomischer DNA wurden in einem Gesamtvolumen von 30 pl,
bestehend aus 1x Restriktions-Ligationspuffer (RL-Puffer; 10 mM Tris HAc, 10 mM
MgAc, 50 mM KAc, 5 mM DTT, pH 7,5) zusammen mit jeweils 4 U der Enzyme
EcoRI (Fermentas) und Msel (New England Biolabs) fur 1,5 h bei 37°C verdaut.
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Ligation: Zu den 30 pl Restriktionsprodukt wurden 10 pl eines Ligationsmixes
hinzugegeben. Dieser bestand aus 1x RL-Puffer mit 5 pmol EcoRI-Adapter,
50 pmol Msel-Adapter (siehe Tab. 2-5), 1 mM ATP und 1 U T4-DNA-Ligase
(Promega). Die Ligation erfolgte nach folgendem Programm: 3 h 10 min bei 37°C
gefolgt von 33,5°C fur 3 min, 26°C fur 4 min und 22°C fir 15 min.

Tab. 2-5: Ubersicht tber die in den AFLP-Analysen verwendeten Primer

Primer Name Sequenz

Adapter Paare (Eurofins MWG Operon)

EA1 5-CTCGTA GAC TGC GTA CC-3
EA 2 5-AAT TGG TAC GCA GTC-3
MA1 5-GAC GAT GAG TCC TGA G-3
MA2 5-TAC TCA GGA CTC AT-3

EcoRl

Msel

selektive Primer (Eurofins MWG Operon)
EcoRI+A EO1 5-CTG CGT ACC AAT TCA-3’
Msel+C MO02 5-GAT GAG TCC TGA GTA AAC-3’

Msel+3-Primer (Eurofins MWG Operon)
Msel+CAT M50 5-GAT GAG TCC TGA GTAACAT-3

EcoRI+3-Primer, fluoreszenzmarkiert (Applied Biosystems)

ECoRI+ACG, markiert mit PET™ (rot) E37  5-CTG CGT ACC AAT TCA CG-3’
EcoRI+AGC, markiert mit 6-Fam™ (blau) E40 5- CTG CGT ACC AAT TCA GC-3’
EcoRI+AGT, markiert mit NED™ (gelb) E42  5-CTG CGT ACC AAT TCA GT-3'

Praamplifikation: Fur die Praamplifikation wurde das Restriktions-Ligationsprodukt

1:5 mit HPLC-H,O verdiunnt. 8 ul dieser Verdinnung wurden zu 12 ul des
Praamplifikationsmixes, bestehend aus 1x PCR-Puffer (10 mM Tris-HCL, 50 mM
KCL, pH 8), 3,125 mM MgCl,, 0,45 mM dNTPs, 10 pmol EcoRI+1 Primer, 9 pmol
Msel+1 Primer (Tab. 2-5), und 2,5U Taq DNA-Polymerase (FIREpol, Solis
Biodyne) gegeben, so dass ein Gesamtreaktionsvolumen von 30 ul entsteht. Die
PCR-Reaktion wurde in einem Biometra T1 Thermocycler (Biometra GmbH)

durchgefuhrt. Das verwendete PCR-Programm geht aus Tabelle 2-6 hervor.

Tab. 2-6: PCR-Programm fir die PrAamplifikation

Schritt Temperatur Zeit Wiederholungen
Start 94°C 30s

Denaturierung 94°C 30s

Annealing 56°C 30s 20 Zyklen
Elongation 72°C 1 min

Ende 72°C 5 min

Aufbewahrung 4°C 0
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Hauptamplifikation: Fur die Hauptamplifikation wurden EcoRI-Primer und Msel-

Primer mit jeweils 3 selektiven Basen (Tab. 2-5) verwendet. Insgesamt wurden 20
verschiedene Primerkombinationen gescreent, von denen letztlich drei
Kombinationen (M50/E37, M50/E40 und M50/E42, siehe Tab. 2-5) fur die
Analysen genutzt wurden. Die PCR-Reaktion fand in einem Gesamtvolumen von
20 yl, bestehend aus 6pul des mit HPLC-Wasser 1:10 verdinnten
Praamplifikationsproduktes und 14 pl des Hauptamplifikationsmixes statt. Der
Hauptamplifikationsmix bestand aus 1x PCR-Puffer (10 mM Tris-HCL, 50 mM
KCL, pH 8), 3,125 mM MgCl,, 0,36 mM dNTPs, 8 pmol des Msel-Primers M50,
2 pmol des mit dem Fluoreszensfarbstoff PET™ markierten EcoRI+3 Primers E37,
4 pmol des mit dem Fluoreszensfarbstoff 6-Fam™ markierten EcoRI+3 Primers
E40 und 2 pmol des mit dem Fluoreszensfarbstoff NED™ markierten EcoRI+3
Primers E42 sowie 1U Taq DNA-Polymerase (FIREpol, Solis Biodyne). Das

verwendete PCR-Programm ist in Tabelle 2-7 beschrieben.

Detektion: Die Auftrennung und Detektion der AFLP-Fragmente erfolgte mit einem
ABI PRISM 3130 Genetic Analyser (ABI) mit einem 36 cm Kapillar-Array. Als
GroRRenstandard wurde GeneScan-500 LIZ (Applied Biosystems) verwendet. Das
Maker Scoring erfolgte als halbautomatisches Scoring mit dem Programm
GeneMapper v.4.0 (Applied Biosystems). Vorhandene Fragmente wurden mit 1,

nicht vorhandene mit O gekennzeichnet.
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Tab 2-7: PCR-Programm flr die Hauptamplifikation

Schritt Temp. Zeit Temp Zeit Temp Zeit Wiederholungen

Denaturierung 94°C 30s

94°C 30s 65,0°C 30s 72°C 1 min
94°C 30s 64,3°C 30s 72°C 1 min
94°C 30s 63,6°C 30s 72°C 1 min
94°C 30s 62,9°C 30s 72°C 1 min
94°C 30s 62,2°C 30s 72°C 1 min

High 94°C 30s 615°C 30s 72°C 1min
tLOOW 94°C 30s 60,8°C 30s 72°C 1min
Temp. 94°C 30s 60,1°C 30s 72°C 1min

94°C 30s 59,4°C 30s 72°C 1 min
94°C 30s 58,7°C 30s 72°C 1 min
94°C 30s 58,0°C 30s 72°C 1 min
94°C 30s 57,3°C 30s 72°C 1 min
94°C 30s 56,6°C 30s 72°C 1 min

Denaturierung 94°C 30s

Annealing 56°C 30s 25 Zyklen
Elongation 72°C 1 min

Ende 72°C 5 min

Aufbewahrung 4°C 0

2.3.3 Auswertung der AFLP-Daten

Fir die statistische Auswertung wurden die Daten in eine 0-1 Matrix umgewandelt,
dabei wurden nur polymorphe Marker beriicksichtigt. Die genetische Ahnlichkeit
(GA) aller moglichen Paarvergleiche wurde, wie fir dominante Marker empfohlen

(LINK et al. 1995), nach dem Jaccard-Koeffizienten (JACCARD 1908) berechnet:

— ij
GA]accard - (n; + 7y +ny))
dabei entspricht:
n; der Anzahl der Banden die nur bei Genotyp i vorhanden sind
n; der Anzahl der Banden die nur bei Genotyp j vorhanden sind
Njj der Anzahl der Banden die sowohl bei Genotyp i wie auch bei

Genotyp j vorhanden sind
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Die genetischen Distanzen (GD) wurden aus den genetischen Ahnlichkeiten (GA)
wie folgt errechnet:

GD]accard =1- GA]accard

Die graphische Darstellung der Ergebnisse als Dendrogramm basiert auf der
UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean) -Clusteranalyse.
Zur Uberprifung des gefundenen Dendrogramms wurde die cophenetische
Korrelation nach SNEATH & SOKAL (1973) berechnet. Weiterhin wurde fir die
gefundenen genetischen Ahnlichkeitswerte eine Hauptkoordinatenanalyse
(BACKHAUS ET AL. 1990) durchgefuhrt. Die Ergebnisse dieser Hauptkoordinaten-
analyse werden als Plot der ersten drei Hauptkoordinaten dargestellt.

Alle statistischen Analysen wurden mit den Softwareprogrammen FreeTree
(HAmPL et al. 2001) und NTSYSpc 2.1 (Exeter Software, ROHLF 2000)
durchgefuhrt. Die Darstellung und die graphische Aufarbeitung des
Dendrogramms erfolgten mit dem Programm TreeView (PAGE, 1996). Die
statistische Absicherung der mit der UPGMA-Clusterung gefundenen Cluster
erfolgte mit der Bootstrap-Analyse nach FELSENSTEIN (1985). Nach HiLLis & BuLL
(1993) kénnen Aste im Dendrogramm die im Bootstrap einen Wert gréRer 70 %
erhalten, als statistisch gut abgesichert gelten.
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2.4 Feldversuche

2.4.1 Erstellung von Testkreuzungen

Die Erstellung von Testkreuzungen erfolgte im Versuchsjahr 2008/2009 in
Isolierkabinen bei den Zuchtfirmen NPZ und Syngenta sowie in kleinem Umfang
im Gewachshaus der Abteilung Pflanzenztichtung der Universitat Goéttingen. Dabel
wurden die Testkreuzungen mit dem Tester MSL 007 bei der NPZ in Malchow und
die mit dem Tester RNX 4621 bei Syngenta in Biemsen erstellt. Im Gewachshaus
in Gottingen wurden Testkreuzungen mit beiden Testern hergestellt.

Bei den Zuchtern wurden die Tester fur die Testkreuzungen zur Aussaat 2008 in
jeweils zwei Doppelreihen ausgesat, wahrend die fur die Kreuzungen
vorgesehenen 65 Resyntheselinien (siehe 2.1.1 Brassica napus L. — Resynthesen
und Zuchtmaterial) im Winter 2008/2009 im Gewé&chshaus angezogen und, nach
erfolgter achtwochiger Vernalisation, im Marz 2009 zwischen den entsprechenden
Testern ausgepflanzt wurden. Um Fremdbestaubungen zu vermeiden wurde zu
Bluhbeginn Uber jeder Kreuzungsparzelle (bestehend aus vier Reihen des
mannlich sterilen Testers und den dazwischen gepflanzten Resynthesen) ein
engmaschiges Gazezelt aufgebaut. Um den Bestaubungserfolg innerhalb der
Zelte zu erhdhen, wurden bei der NPZ Rote Mauerbienen und bei Syngenta
Fliegen als Bestauber eingesetzt. Im Gewachshaus in Goéttingen wurden fur jede
vorgesehene Testkreuzung jeweils drei Pflanzen pro Resynthese-Genotyp mit drei
Pflanzen des jeweiligen Testers zusammengestellt. Bei Blihbeginn wurde dann,
um unerwiinschte Fremdbestaubungen zu vermeiden, jeweils eine Resynthese-
Pflanze zusammen mit einer Tester-Pflanze mit einer Crispack-Tute Gberzogen. In
regelmanigen Abstédnden wurden die Tuten geschuttelt um den Bestaubungserfolg
zu erhbéhen. In einigen wenigen Fallen wurden auch Handkreuzungen

durchgefihrt.

2.4.2 Leistungsprufungen der Testhybriden

Die Leistungsprufungen der Testhybriden erfolgten wéhrend der Anbauperiode
2009/2010 an insgesamt neun Standorten (siehe Tab. 2-8) von denen zwei
aulRerhalb Deutschlands in wintermilderen Regionen lagen. Diese Standorte
waren Ressons sur Matz (noérdlich von Paris) und Impington in der Néhe von

Cambridge in Grof3 Britannien. Bei der NPZ in Hohenlieth gab es zwei
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Leistungsprufungsorte, von denen einer im Herbst 2009 mit dem Fungizid Folicur®

(Bayer CropScience GmbH) behandelt wurde, um die Winterfestigkeit zu erhdéhen.

Tab. 2-8: Ubersicht tiber die Versuchsstandorte

Ziichter Standort LP* BA? BA?
Testhybriden Testhybriden Resynthesen

. DSV Thile X X X
Il Uni-Go Reinshof X X X
1. KWS Einbeck X X X
IV.  KWS (UK) Thriplow X X X
V.  Limagrain Rosenthal X X X
VI.  NPZ (1+2)° Hohenlieth X

VII.  NPZ (3) Grol3 Lusewitz - X X
VIII.  NPZ (UK) Impington X X
IX.  Syngenta Biemsen X X X
X. Syngenta (F) Ressons sur Matz X -

Lp = Leistungsprifungen, ’BA = Beobachtungsanbau, 3(1+2) = am Standort NPZ Hohenlieth gab es zwei
Leistungspriifungen

Der Versuch wurde an allen Orten randomisiert und ohne Wiederholung angelegt.
Insgesamt konnten 42 Prufglieder (39 Testhybriden plus 3 Standards) an allen
neun Standorten angebaut werden; 25 weitere Testhybriden konnten, aufgrund
geringerer vorhandener Saatgutmengen, nur an vier Orten (Einbeck, Hohenlieth 1,
Reinshof, und Resson sur Matz) ausgesat werden, so dass an diesen Standorten
insgesamt 67 Prifglieder (64 Testhybriden plus 3 Standards) gepruft werden
konnten. Als Standards flr die Leistungspriufungen dienten die Hybridsorte ,Visby*
(NPZ, Zulassungsjahr 2007, Qualitat: 00), die fertile Form des Testers MSL 007
(Tab. 2-3) sowie eine als ,Tester Syngenta‘ bezeichnete Mischung aus 70% der
mannlich sterilen RNX 4621(Tab. 2-3) und 30% der zur Ruckkreuzung
verwendeten fertilen Sorte, die als Bestauber zugesetzt wurde. Die Eigenschaften

der einzelnen Versuchsstandorte lassen sich aus Tab. 2-9 entnehmen.
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Tab 2-9 : Eigenschaften der einzelnen Versuchsstandorte

Eigenschaft | T I v Y, VI VIl Vil X X
DSV  Uni- KWS KWS Lim NPZ NPZ NPZ Syn Syn
Go UK (1+2°> (3) UK F
[Hn?]he UberNN 159 150 120 30 70 30 - 20 139 83
langjahriges
Temp.-Mittel 84 87 88 10,5 ; 8,8 - 105 86 108
[QCO] [C°]
Temp. [C°
2009/2010 82 87 86 10,5 - 8,6 - 105 85 10,7
langjahriges
No-Mittol [mm] 850 645 681 593 - 809 - 593 852 662
@ NS [mm]
2009/2010 870 652 630 599 - 891 - 599 798 598
[nglze“engmr-"e 1500 11,25 1800 17,28 1625 1280 - - 1500 13,50
Aussaatstarke oo g5 oo 83 55 ; ; . 50 40
[Samen/m?)
[Ff:?:]‘e”abswnd 220 200 21 240 25 - - - 300 375
Bodenart* sL L L kL sL sL - kL sL kL

'L = Lehm, sL = sandiger Lehm, kL = kalkiger Lehm; 2(1+2) = am Standort NPZ Hohenlieth gab es zwei
Leistungspriifungen

2.4.3 Beobachtungsanbau der Testhybriden

Neben den Leistungsprufungen der Testhybriden fand aul3erdem ein
Beobachtungsanbau der Testhybriden statt. Dieser wurde zur Aussaat im August
2009 an insgesamt acht Standorten (siehe Tab. 2-8) angelegt, von denen spéater
aber zwei Standorte (Grof3 Lusewitz, NPZ und Thriplow, KWS UK) ausfielen, so
dass nur sechs Standorte in die Versuchsauswertung eingingen. Der Versuch
wurde an allen Standorten als randomisierter Blockanalage mit zwei
Wiederholungen angelegt. Ausnahmen bildeten die Orte Thile (DSV) und
Rosenthal (Limagrain) an denen der Versuch ohne Wiederholungen durchgefihrt
wurde. Die Aussaat der Genotypen erfolgte als Doppelreihe in Kleinparzellen. Pro
Wiederholung wurden in der Regel 100 Korn in zwei Reihen angesat. An den
Orten Biemsen (Syngenta), Rosenthal (Limagrain) und Thile (DSV) wurden pro
Genotyp und Wiederholung 200 Korn in vier Reihen ausgesat.

Insgesamt konnten 70 Prufglieder (67 Testhybriden plus 3 Standards) an allen
sechs verbliebenen Standorten gepruft werden; 27 weitere konnten aufgrund
geringer Saatgutmengen zum Aussaattermin nur an vier der sechs Standorte
(Biemsen, Syngenta; Einbeck, KWS; Impington (NPZ UK) und Reinshof, Uni-Go6)

angebaut werden. An den Standorten Einbeck und Reinshof konnten zusatzlich 8
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weitere Testhybriden getestet werden. Als Standards wurden die gleichen drei

Sorten wie bei den Leistungsprifungen verwendet.

2.4.4 Beobachtungsanbau der Resynthesen

Der Beobachtungsanbau der Resynthesen wurde an den gleichen acht Orten
(siehe Tabelle 2-8) wie der Beobachtungsanbau der Testhybriden angelegt. Auch
hier fielen die Standorte Grof3 Lisewitz (NPZ) und Thriplow (KWS UK) aus. Das
Versuchsdesign entsprach dem fir den Beobachtungsanbau der Testhybriden
beschriebenen.

Insgesamt konnten 48 Prufglieder (38 Resynthesen + 10 Standards) an allen
sechs verbliebenen Standorten geprift werden, 32 weitere konnten, aufgrund
geringer Saatgutmengen nur am Standort Reinshof (Uni-G6) angebaut werden.
Als Standards dienten die fertile Form des Testers MSL 007 (NPZ), eine als
,Tester Syngenta‘ bezeichnete Mischung aus 70% der mannlich sterilen RNX 4621
und 30% der zur Rickkreuzung verwendeten fertilen Sorte sowie die Winterraps-
Liniensorten ,Alesi* (KWS, 2004), ,Favorite' (DSV, 2006), ,Ladoga’ (Limagrain,
2005), ,Lorenz' (NPZ, 2005), ,Oase’ (DSV, 2004) und die Winterraps-Hybridsorten
,Elektra® (RAPS GbR, 2002), ,Trabant’ (NPZ, 2004) und ,Visby‘ (NPZ, 2007).

2.4.5 Merkmalserfassung
Folgende Merkmale wurden wahrend der Vegetationsperiode 2009/2010 in den
Feldversuchen bonitiert:

Entwicklung vor Winter (VW) Boniturnote 1 = schlecht, 9 = gut
Entwicklung nach Winter (NW) Boniturnote 1 = schlecht, 9 = gut
Blihbeginn (BB) als Tag im Jahr

Wuchshohe (Hohe) in cm, gemessen nach Blihende in der

Parzellenmitte
Lager nur fur die Leistungsprufungen,

Boniturnote 1 = gut, 9 = schlecht

Zur Ernte wurde fir die Leistungsprifungen aul3erdem der Kornertrag durch
Méahdruschernte erfasst. Die Angabe der ermittelten Werte erfolgt in Dezitonnen

pro Hektar [dt/ha] bei 91% Trockenmasseanteil. Weiterhin wurde fur alle
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Feldversuche nach der Ernte das Tausendkorngewicht (TKG) ermittelt. Die
Angabe erfolgt in Gramm [g].

Die Boniturnoten fir ,Entwicklung vor Winter* (VW) und ,Entwicklung nach Winter*
(NW) wurden selber nicht in die Auswertungen aufgenommen, aus lhnen wurde
aber das Merkmal Winterfestigkeit (WF) als Differenz errechnet.

Umso Kleiner die errechnete Zahl fur die Winterfestigkeit ausfallt, desto

winterfester ist der entsprechende Genotyp.

2.5 Analysen der Inhaltsstoffe

2.5.1 Probenaufarbeitung

Fir die Qualitdtsanalysen der Samen wurden ausschlieBlich Mischproben
verwendet. Hierzu wurden im Juli 2010 von jedem Prufglied der
Beobachtungsanbauten der Resynthesen und der Testhybriden zehn offen
abgeblihte Haupttriebe pro Prifglied geerntet. Diese wurden gedroschen, und das
gewonnene Saatgut gereinigt und fur die NIR-Spektroskopie fir einen Tag bei
40°C im Trockenschrank getrocknet. Die Parzellen der Leistungsprufungen
wurden mit Parzellenméahdreschern beerntet. Auch hier wurden Saatgutproben fir
die NIRS gezogen.

Fir die Bestimmung der Glucosinolat- und Fettsduremuster mittels HPLC (high
performance liquid chromatography) bzw. GC (Gaschromatographie) wurde
jeweils 1 g Samenmaterial mit einer lka®-Muhle feingemahlen. Das entstandene
Rapsmehl wurde anschlieRend in Schnappdeckelglaschen gefillt und bis zur

weiteren Verwendung unter Ausschluss von Licht bei Raumtemperatur gelagert.

2.5.2 Nahinfrarotspektroskopie (NIRS)

Der gro3te Teil der Qualitdtsanalytik erfolgte mittels NIRS-Messung (REINHARD
1992) auf einem NIRS 6500-Gerat (Foss GmbH). Dabei wurde zur Bestimmung
von Ol-, Protein-, Glucosinolat-, Linolens&aure- und Erucasaure-Gehalt die von der
VDLUFA herausgegebene Kalibrierung fir 2010 verwendet. Zur Bestimmung des
Gesamtphytosterolgehaltes sowie der Anteile der einzelnen Phytosterole
(Avenasterol, Brassicasterol, Campesterol, Sitosterol, Stigmasterol) wurde die von
AMAR et al. (2009) entwickelte Kalibrierung verwendet. Die Gehalte der

Sinapoylverbindungen im Samen wurden unter Nutzung der von zum FELDE et al.
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(2007) entwickelte Kalibrierung ermittelt. Eine Ubersicht (ber alle mit NIRS
ermittelten Merkmale findet sich in Tab. 2-10.

Tab. 2-10: Ubersicht tiber die mit NIRS ermittelten Merkmale und die Einheiten in
denen sie angegeben werden

Merkmal Einheit

Olgehalt in % bei einen Trockenmasseanteil von 91 %
Linolensaure (C 18:3) in % des Gesamtfettsduregehalts

Erucaséaure (C 22:1) in % des Gesamtfettsduregehalts
Proteingehalt in % bei einen Trockenmasseanteil von 91 %
Glucosinolatgehalt pmol/g bei einen Trockenmasseanteil von 91 %
Avenasterol mg/kg Samen

Brassicasterol mg/kg Samen

Campesterol mg/kg Samen

Sitosterol mg/kg Samen

Stigmasterol mg/kg Samen

Gesamtphytosterolgehalt mg/kg Samen

Sinapin mg/g

Sinapoylglucose mg/g

andere Sinapinsaureester mg/g (berechnet als Sinapinsaureaquivalente)
Gesamtsinapinsauregehalt mg/g (berechnet als Sinapinsaureaquivalente)

2.5.3 Gaschromatographie (GC) zur Bestimmung der Fettsauremuster

Vor der Erstellung der Testhybriden wurde das Fettsauremuster der fur die
Testkreuzungen vorgesehenen Resynthesen (siehe Tab. 2-1 und 2-2) mittels
Einzelkorn-GC uberpruft. Hierzu wurde je ein Samenkorn von jedem Genotyp in
eine Vertiefung einer 96 Well Mikrotiterplatte (Greiner) gelegt und unter Zugabe
von 50 pl Iso-Oktan:lso-Propanol (9:1, v:v) mit einem Metallkamm zermahlen.
Nach abdampfen des Losungsmittels bei Raumtemperatur wurden 100 pl Natrium-
Methylat (0,5 mol/l MeOH) hinzugegeben. Es folgte eine 20 minitigen
Inkubationszeit. Danach wurden zu jeder Probe 150 pl Iso-Oktan pipettiert. Nach
einer 20 mindtigen Extraktionsszeit wurde die fettsauremethylesterhaltige Iso-
Oktanfraktion in Probengldschen (Septum-Vials) fur den Autosampler der GC
Uberfuhrt.

Weiterhin wurde, zusatzlich zur Olgehalts- und Fettsdurebestimmung der

Ernteproben aus den Feldversuchen mittels NIRS, fur die Samenproben aus dem
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Beobachtungsanbau der Testkreuzungen in Gottingen sowie fur den
Beobachtungsanbau der Resynthesen in Impington (UK) eine gaschromato-
graphische Analyse der Fettsauremuster durchgefihrt. Fir Genotypen von denen
fur diese Standorte keine Samenproben vorhanden waren, wurden im Fall der
Testkreuzungen Samenproben vom Standort Einbeck, im Fall der Resynthesen
Samenproben vom Standort Gottingen analysiert.

Die Proben wurden fir die Analysen wie folgt aufgearbeitet:

200 mg feingemahlener Rapssamen wurden in ein 3 ml Probenréhrchen
eingewogen. Anschlieend wurde 1 ml Natrium-Methylat (0,5 mol/l MeOH)
hinzugegeben und gut mit dem Rapsmehl vermischt. Es folgte eine 20 minitige
Inkubation, wobei die Proben nach 10 min erneut aufgeschittelt wurden. Danach
wurden jeder Probe 500 pl Iso-Oktan sowie 200 pl 5%ige NaHSO,4-Losung
hinzugegeben und das Ganze fir 3 min auf dem Schuttler geschuttelt. Es folgte
eine kurze Zentrifugation. Anschliel3end wurden 450 pl der Iso-Oktanfraktion in ein
Septum-Vial Uberfuhrt. Die gaschromatographische Analyse aller Proben erfolgte
mit einem Perkin-Elmer 8600 Gaschromatographen unter folgenden technischen
Bedingungen: 25 m x 0,25 mm Saule I[.D. FFAP (Machery - Nagel), 0,25 um
Filmdicke; Saulentemperatur 210°C; Split 1:70; Tragergas: Wasserstoff, Druck 120

kPa, Injektor- und Detektortemperatur 230°C; FID (Flammenionisationsdetektor).

2.5.4 HPLC (high performance liquid chromatography) zur Bestimmung der
Glucosinolatgehalte und der Glucosinolatmuster
Neben der NIRS-Bestimmung der Gesamtglucosinolatgehalte der Samenproben
aus den Feldversuchen, erfolgte fir die Samenproben aus dem
Beobachtungsanbau der Testkreuzungen in Gottingen sowie flr den
Beobachtungsanbau der Resynthesen in Impington (UK) zusatzlich eine
Bestimmung der Gesamtglucosinolatgehalte sowie der Glucosinolatmuster mittels
HPLC. Fur Genotypen fir die von diesen Standorten keine Samenproben
vorhanden waren, wurden im Fall der Testkreuzungen Samenproben vom
Standort Einbeck, im Fall der Resynthesen Samenproben vom Standort Gottingen
analysiert. Desweiteren wurden im Rahmen der Bachelorarbeit von Julia Rudloff
die Blattglucosinolatgehalte und die Blattglucosinolatmuster einer Reihe
verschiedener Brassica-Wildarten (siehe Tab. 2-4) unter Nutzung der HPLC

analysiert. Dazu wurden die Proben wie folgt aufgearbeitet:
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Jeweils 200mg feingemahlener Samen bzw. feingemahlenes und
gefriergetrocknetes Blattmaterial wurden in ein 13 ml Probenréhrchen
(100 x 16 mm, PP) eingewogen. Dann wurden die Probenréhrchen in ein auf 75°C
erwarmtes Wasserbad uberfihrt und dort fir eine Minute erhitzt. Anschliel3end
wurden die Proben mit je 3 ml 70%igem Methanol (Roth) und 200 pl des internen
Standards Glucotropaeolin (Glucotropaeolin TMA-Salz, isoliert aus Lepidium
sativum) versetzt und grundlich gemischt. Es folgte eine zehnminltige Extraktion
bei 75°C im Wasserbad, wobei die Proben mehrfach aufgeschittelt wurden. Im
Anschluss daran wurden die Proben fur funf Minuten bei 2400 g zentrifugiert
(Varifuge F, Heraeus Sepatech). Der Uberstand wurde jeweils in ein 5 ml
Reagenzrohrchen (70 x 12 mm, PP) dekantiert und die Pellets mit je 2 ml
10%igem Methanol aufgeschiittelt und fir weitere 10 min bei 75°C im Wasserbad
inkubiert. Nach erneuter funf mindtiger Zentrifugation bei 2400 g wurden die
erhaltenen Uberstande vereinigt und durch Schitteln gemischt. Die Pellets wurden
verworfen. Je 500 ul der erhaltenen glucosinolathaltigen Losung wurden auf eine
20 mg DEAE-Sephadex®A-25-Saule (Pharmacia) gegeben und mit 2 x 1 ml
entionisiertem H,O auf die Saule gespdult. AnschlielRend wurden 100 pl einer 1:2,5
verdunnten Sulfatase-Stammlésung (0,33%ige Losung von Sulfatase Typ H1 aus
Helix pomatia; Sigma®) hinzugegeben und die Proben fur 16 h bei 39°C in einem
Trockenschrank (Memmert) inkubiert. Die desulfatisierten Glucosinolate wurden
mit je 3 x 500 pl HPLC-Wasser von den Saulen eluiert und der Durchfluss in 5 ml
Probenréhrchen aufgefangen. Je Probe wurden 700 ul dieses Eluats in ein 0,8 ml
HPLC-Vial mit Deckel (Gilson) pipettiert. Die Auftrennung der so aufgereinigten
Glucosinolate erfolgte mittels Gradienten HPLC und anschlieRender UV-Detektion.
Als Eluenten wurden Acetonitril (AppliChem) und HPLC-Wasser verwendet.

Die HPLC-Analytik wurde unter folgenden technischen Bedingungen durchgefihrt:
Gradient: 0-19min =1-19% Acetonitril in Wasser, 19-22min 19% - 1%
Acetonitril in Wasser, 22 - 30 min equalibrien der S&aule; FlielRgeschwindigkeit:
0,6 ml/min. (Gradientenpumpe Techlab LCP 4100); Autosampler. Waters 717
plus; Saule: 125x 3 mm NUCLEODUR 100-3 C18 ec (Machery-Nagel) ;
Saulenofen K4, Techlab 35° C; Detektionswellenlange: A =229 nm (UV-VIS
Detector L4250 Merck Hitachi) Integrator: C-R 3A, Shimadzu.

Die Benennung der bei den Analysen nachgewiesenen Glucosinolate erfolgt, wie
in Tabelle 2-11 dargestellit.
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Tab. 2-11: Abkilrzungen der Glucosinolate und ihre Bedeutung

Abklrzung Trivialname Seitenkette (chemischer Rest)
IBE Glucoiberin 3-Methylsulfinylpropyl
PRO Progoitrin 2-Hydroxy-3-butenyl

SIN Sinigrin 2-Propenyl

GNL Gluconapoleiferin 2-Hydroxy-4-Pentenyl
RAA Glucoraphanin 4-Methylsulfinylbutyl

RAE Glucoraphenin 4-Methylsulfinyl-3-butenyl
GNA Gluconapin 3-Butenyl

40H 4-Hydroxiglucobrassicin 4-OH-3-indolylmethyl

GBN Glucobrassicanapin 4-Pentenyl

GBC Glucobrassicin 3-Indolylmethyl

NAS Gluconasturtiin 2-Phenethyl, 2-Phenylethyl
4ME 4-Methoxyglucobrassicin 4-Methoxy-3-indolylmethyl
NEO Neoglucobrassicin 1-Methoxy-3-indolylmethyl

2.6 Statistische Auswertung

Die statistische Auswertung der in den Feldversuchen und bei
Inhaltstoffanalysen ermittelten Daten erfolgte mit dem Softwareprogramm
PLABSTAT (Utz 2007). Bei Versuchen, die an den einzelnen Versuchsorten ohne

Wiederholung angelegt wurden, wurde folgendes Model fur die Analyse der

Varianz (ANOVA) genutzt:

xij = p.+gl + lj +gll]

dabei entspricht:

Xij dem Merkmalswert des Genotyps i am Standort |

M dem Versuchsmittelwert
i dem Effekt des i-ten Genotyps
l dem Effekt des j-ten Ortes

gl; der Interaktion zwischen dem i-ten Genotyp und dem Ort |

Die Genotypen wurden bei den Analysen als fixiert angesehen, wohingegen die
Orte als zufallige Faktoren in die Analysen einflossen. Der Versuchsfehler ¢ ist bei
Analysen von einjahrigen Versuchen ohne Wiederholungen in der Interaktion von

Genotypen und Orten gl; enthalten.
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Bei Versuchen die an einzelnen Standorten mit Wiederholung und an anderen
ohne Wiederholungen durchgefiihrt wurden, wurde zuerst fur jeden Ort mit

Wiederholung einzeln eine Varianzanalyse mit folgendem Modell durchgefihrt:

dabei entspricht:

Xij dem Merkmalswert des Genotyps i am Standort |
M dem Versuchsmittelwert,

i dem Effekt des i-ten Genotyps

w; dem Effekt der j-ten Wiederholung

gw; der Interaktion zwischen dem i-ten Genotyp und der Wiederholung j

Die Genotypen wurden auch in diesem Fall bei den Analysen als fixiert
angesehen, die Wiederholungen hingegen wurden als zuféllige Faktoren
angesehen.

Die bei der ANOVA berechneten Mittelwerte der Genotypen fur die einzelnen
Merkmale an den einzelnen Orten wurden anschlieRend genutzt um eine
Varianzanalyse Uber alle Versuchsorte zu rechnen. Diese entsprach dem oben
beschriebenem Modell fir Versuche ohne Wiederholungen. Der Versuchsfehler ¢
fur die Gesamt-ANOVA wurde aus den Einzel-Varianzanalysen der Orte mit

Wiederholung geschatzt.

Korrelationen zwischen den verschiedenen Merkmalen wurden als Pearson
Korrelationen berechnet. lhre Berechnung erfolgte mit PLABSTAT (Utz 2007).
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3 Ergebnisse
3.1 AFLP-Markeranalysen

Die AFLP-Analysen wurden mit Proben von 126 verschiedenen Rapsgenotypen
durchgefuhrt. Dabei wurden drei Primerkombinationen (M50/E37, M50/E40 und
M50/E42) genutzt. Bei der Auswertung dieser drei Primerkombinationen konnten
insgesamt 471 polymorphe Banden identifiziert werden, welche anschlieRend zur

Bestimmung der genetischen Distanzen verwendet wurden.

3.1.1 Genetische Distanzen

Die aus insgesamt 15.750 Paarvergleichen errechnete mittlere genetische Distanz
(GD) uber alle untersuchten Genotypen betragt 0,54. Dabei ist eine Spannweite
der GD zwischen den einzelnen Genotypen von 0,09 bis 0,81 zu beobachten
(Tab. 3-1). Der kleinste Wert (0,09) liegt innerhalb der Materialgruppe der
klassischen Resynthesen (Resynthesen, die mit B. oleracea-Kulturformen erstellt
wurden) zwischen den Genotypen ,J 166° und ,J 400°. Der grofite Wert ist
zwischen der Gruppe der klassischen Resynthesen und der Gruppe der Wild-
Resynthesen (Resynthesen, die das C-Genom einer Brassica-Wildart/Wildform
tragen) zu beobachten. Er findet sich zwischen den Genotypen ,FS 94.3° und
,MOY 2.

Die geringsten mittleren genetischen Distanzen sind innerhalb des Zuchtmaterials
zu beobachten (Tab. 3-1). So betragt die GD innerhalb des Winterrapses im Mittel
0,29 und innerhalb des Sommerrapses 0,28. Die Variation reicht im Winterraps
von 0,12 zwischen den Sorten ,Billy* und ,Oase’ bis 0,42 zwischen der Sorte
,Campari‘ und der DH-Linie ,Mansholt 54‘. Ahnlich sieht es beim Sommerraps aus.
Die Variation liegt hier zwischen 0,19 fur die Sorten ,Golden* und ,Licosmos* und
0,44 zwischen den Sorten ,Bronowski‘ und ,Zachodni‘. Innerhalb der chinesischen
Sorten liegt der mittlere GD-Wert bei 0,37 mit einer Spannweite von 0,29
(zwischen ,ltaly* und ,Xiangyou 11°) bis 0,43 (zwischen ,Linyou 5 und ,Ganyu 3).
Bei den Gemuseformen reicht die Spanne von 0,23 zwischen den beiden
Schnittkohlen ,Brauner Schnittkohl* und ,Goldgelber Zarter Butter' und 0,50
zwischen dem ,Grinen Schnittkohl° und der ,Wilhelmsburger Steckribe‘. Die
mittlere GD liegt hier bei 0,41.

Die beobachtete mittlere GD zwischen den verschiedenen Materialgruppen fallt in

der Regel héher aus, als die innerhalb der Gruppen.
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Tab. 3-1: Mittlere genetische Distanz und Spannweite der genetischen Distanz
innerhalb und zwischen den verschiedenen Materialgruppen

Material n' MW Min Max
Winterraps x Winterraps 506 0,29 0,12 0,42
Winterraps x Sommerraps 437 0,37 0,22 0,51
Winterraps x Chin. Rapssorten 138 0,39 0,26 0,52
Winterraps x Gemuseformen 161 0,34 0,19 0,54
Winterraps x klassische Resynthesen 621 0,50 0,26 0,71
Winterraps x Wild-Resynthesen 1012 0,61 0,44 0,79
Winterraps x Resynthesengesamt 1633 0,57 0,26 0,79
Sommerraps x Sommerraps 342 0,28 0,19 0,44
Sommerraps x chin. Rapssorten 114 0,46 0,33 0,54
Sommerraps x Gemuseformen 133 0,38 0,26 0,50
Sommerraps x klassische Resynthesen 513 0,53 0,33 0,71
Sommerraps x Wild-Resynthesen 836 0,61 0,44 0,76
Sommerraps x Resynthesengesamt 1349 0,58 0,33 0,75
chin. Rapssorten x chin. Rapssorten 30 0,37 0,29 0,43
chin. Rapssorten x Gemuseformen 42 0,41 0,39 0,52
chin. Rapssorten x klassische Resynthesen 162 0,45 0,35 0,69
chin. Rapssorten x Wild-Resynthesen 264 0,62 0,49 0,79
chin. Rapssorten x Resynthesengesamt 426 0,59 0,35 0,79
Gemiuseformen x Gemuseformen 42 0,41 0,23 0,50
Gemiseformen x klassische Resynthesen 189 0,51 0,28 0,70
Gemiuseformen x Wild-Resynthesen 308 0,61 0,44 0,78
Gemiseformen x Resynthesengesamt 497 0,57 0,28 0,78
Zuchtmaterial x Zuchtmaterial 2970 0,35 0,12 0,54
Zuchtmaterial x klassische Resynthesen 1485 0,52 0,26 0,71
Zuchtmaterial x Wild-Resynthesen 2420 0,61 0,44 0,79
Zuchtmaterial x Resynthesengesamt 3905 0,58 0,26 0,79
klassische Resynthesen x klassische Resynthesen 702 0,55 0,18 0,75
Wild-Resynthesen x Wild-Resynthesen 1892 0,59 0,09 0,79
klassische Resynthesen x Wild-Resynthesen 1188 0,61 0,35 0,81
Resynthesengesam: X Resynthesengesamt 4970 0,59 0,09 0,81

'Anzahl der Paarvergleiche

Die geringste mittlere Distanz lasst sich mit 0,34 zwischen der Winterrapsgruppe
und der Gruppe der Gemiuseformen finden. Die grof3ten mittleren genetischen
Distanzen von 0,61 bis 0,62 treten bei den Gruppenvergleichen unter Beteiligung
der Wild-Resynthesen auf (Tab. 3-1). Auch die beobachteten Minimal- und
Maximalwerte liegen im Schnitt hoher als diejenigen der anderen Vergleiche.

Die Vergleiche zwischen den Gruppen des Zuchtmaterials und der Gruppe der
klassischen Resynthesen erbringen ebenfalls mittlere genetische Distanzen, die in
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den meisten Fallen hoher ausfallen, als die zwischen den Gruppenvergleichen
innerhalb des Zuchtmaterials. Sie liegen zwischen 0,45 und 0,53.

Die groldte Variationsbreite zeigt sich innerhalb der Wild-Resynthesen. Sie reicht
hier von 0,09 zwischen den Resyntheselinien ,J 166°‘ und ,J 400° bis 0,79 zwischen
den Linien ,MAY 1° und ,MOL 2‘. Die mittlere GD liegt bei 0,59. Auch die Spanne
der GD bei den klassischen Resynthesen ist grof3. Sie umfasst einen Bereich von
0,18 zwischen den Genotypen ,RS 7/6° und ,H44‘ bis 0,75 zwischen ,S 39° und
,RS 10/7° bei einer mittleren GD von 0,55.

Fur die Gruppe der 65 Resynthesen, die fur die Testkreuzungen verwendet
wurden, wurde eine mittlere GD zu dem Tester ,MSL 007° von 0,56 und zu
,RNX 4621° von 0,57 geschatzt. Die GD zwischen den beiden Testern liegt bei
0,27. Vergleicht man die GD der Resynthesen zu ,MSL 007‘ und zu ,RNX 4621/,

so erhalt man eine sehr hohe signifikante Korrelation (Abb. 3-1).
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o
Ul
o

0’0‘

GD zu MSL 007
o
I
o
@,
*
L 2

o
)
o

0,10

0,00
0,00 0,10 0,20 0,30 0,40 0,50 0,60 0,70 0,80

GD zu RNX 4621

Abb. 3-1: Genetische Distanzen der 65 fiir die Produktion von Testhybriden verwendeten Resynthesen zu
den mannlich sterilen Testern ,MSL 007‘ und ,RNX 4621°; ** = hochsignifikant (P = 0,01)

Teilt man die Resynthesen in klassische Resynthesen und Wild-Resynthesen auf,

lasst sich fur die klassischen Resynthesen eine mittlere GD zu den beiden Testern
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von jeweils 0,50 beobachten. Fir die Wild-Resynthesen liegt sie bei 0,61 zu
,MSL 007‘ und bei 0,62 zu ,RNX 4621".

3.1.2 Hauptkoordinatenanalyse

Fir die aus den Markeranalysen ermittelten genetischen Distanzen wurde eine
Hauptkoordinatenanalyse durchgefiihrt. Diese ermoglicht es zu dberprifen,
inwieweit sich die unterschiedlichen fiur die Untersuchung verwendeten
Materialgruppen genetisch tatsachlich voneinander abgrenzen lassen. Das
Ergebnis ist in Abbildung 3-2 graphisch fir die ersten drei Hauptkoordinaten
dargestellt. Sie erklaren zusammen 21,8 % der vorhandenen genetischen
Variation.

Abb. 3-2:  Hauptkoordinatenanalyse der Verwandtschaftsbeziehungen zwischen 55 Rapssorten und
71 Resynthesen. Hellblau = Winterraps, blau = Gemuseformen, gelb = Sommerraps, orange = chinesische
Sorten, rosa = tirkische Sorten, violett = klassische Resynthesen, hellgrin = Resynthesen mit B. oleracea-
Wildtypen, griin = Resynthesen mit Brassica-Wildarten

Anhand des Ergebnisses der Hauptkoordinatenanalyse (Abb. 3-2) kann das
Untersuchungsmaterial in mehrere klar abgrenzbare Gruppen eingeteilt werden.

Die hellblau gekennzeichnete Gruppe am linken oberen Rand entspricht den
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untersuchten Winterrapssorten. Die Sommerrapssorten (gelb) bilden zusammen
mit den turkischen Sorten (rosa) eine eigene Gruppe. Weiterhin lassen sich zwei
in grin markierte und zwei in hellgriin markierte Gruppen identifizieren. Die grin
markierte Gruppe im mittleren Bereich der Grafik enthélt die Wild-Resynthesen,
die aus Kreuzungen der Winterriibsensorte ,Largo‘ und verschiedenen Brassica-
Wildarten erstellt wurden. In der zweiten grinen Gruppe, am rechten oberen
Rand, finden sich Wild-Resynthesen, die auf Kreuzungen zwischen der
Sommerrubsenform ,Yellow Sarson’ und diversen Brassica-Wildarten basieren.
Die beiden hellgrinen Gruppierungen bestehen aus Wild-Resynthesen, die mit
Wildformen von Brassica oleracea hergestellt wurden, wobei die Genotypen der
kleineren hellgrinen Gruppe (in der Mitte der Abbildung) auf Kreuzungen mit
Winterriibsen zurtickgehen und die der groRere Gruppe (im vorderen rechten
Bereich) auf Kreuzungen mit der Sommerrubsenform ,(Yellow Sarson’
zurUckzufihren sind. Far die chinesischen Sorten (orange) ist nur ansatzweise
eine Gruppenbildung zu erkennen. Sie liegen in der Nahe der Winterrapsgruppe
(hellblau). Die Gemiuseformen (blau) und die klassischen Resynthesen (violett)
bilden keine eindeutigen Gruppierungen. Die Gemuseformen (blau) gruppieren
mehrheitlich zusammen mit den Winterrapssorten, wahrend die klassischen
Resynthesen fast Uber den gesamten Bereich streuen. Die verschiedenen
Gruppen des Zuchtmaterials (Winter- und Sommerraps, chinesische und tirkische
Sorten sowie Gemiseformen) liegen in der Hauptkoordinatenanalyse im linken
Teil der Abbildung nah beieinander. Die verschiedenen Gruppierungen der Wild-
Resynthesen sind von denen des Zuchtmaterials deutlich abgesetzt und finden

sich im mittleren bzw. rechten Teil der Grafik.

3.1.3 Clusteranalyse

Um die Verwandtschaftsbeziehungen zwischen den einzelnen Linien der 126
untersuchten Rapsgenotypen aufzuzeigen, wurde auf Grundlage der geschéatzten
genetischen Distanzen eine Clusteranalyse durchgefihrt. Das Ergebnis ist als
Dendrogramm in Abbildung 3-3 dargestellt. Um die Ubereinstimmung dieses
Verwandtschaftsbaumes mit der Distanzmatrix zu dberprifen, wurde die
cophenetische Korrelation zwischen den mittleren genetischen Distanzen der
Clusteranalyse und den genetischen Distanzen fur die einzelnen Paarvergleiche

berechnet. Die Berechnung ergab eine Wert von r=0,92. Zur statistischen
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Absicherung der in der Clusteranalyse gefundenen Gruppierungen wurde
aulBerdem ein Bootstrapping durchgefuhrt. Die Ergebnisse daflr werden in
Abbildung I im Anhang gezeigt.

Innerhalb des Dendrogramms (Abb. 3-3) lasst sich eine Reihe von Kklar
identifizierbaren Gruppierungen beobachten. Zur besseren Ubersicht wurden
diese mit verschiedenen Buchstaben gekennzeichnet. Die ersten drei Cluster von
oben, gekennzeichnet mit den Buchstaben W', ,S* und ,C’, bilden zusammen ein
groReres Cluster. In diesem sind alle Genotypen des Rapszuchtmaterials mit
Ausnahme der Wilhelmsburger Steckribe’ eingegliedert. Das mit ,W* bezeichnete
Cluster enthalt sdmtliche Winterrapsorten sowie fast alle Gemuseformen und mit
den Linien ,S 13, ,B 1/3.3° und ,S 108.1.1° auch drei klassische Resynthesen.
Cluster ,S‘ vereinigt alle Sommerrapssorten sowie die drei tirkischen Rapssorten,
und Cluster ,C’ beinhaltet die Sorten chinesischen Ursprungs. Die Trennung dieser
drei Gruppierungen voneinander erfolgt im Dendrogramm bei einer mittleren GD
von ~0,37 fur die Cluster W* und ,S‘ bzw. bei einer mittleren GD von ~0,41 flr das
Cluster ,C’ zu den Clustern \W‘und ,S".

Die grof3ten genetischen Distanzen zu den drei Gruppierungen des angepassten
Zuchtmaterials weisen die drei mit WS' bezeichneten Cluster auf. Ihre Abtrennung
erfolgt bei mittleren GD-Werten von ~0,60 fur Cluster WS a‘, ~0,63 flir Cluster
WS b‘ bzw. bei ~0,65 fur das Cluster WS c‘. Diese drei Gruppierungen enthalten
samtliche Wild-Resynthesen, die das C-Genom einer Brassica-Wildart in sich
tragen. Cluster WS a‘ beinhaltet neben den Wild-Resynthesen auf3erdem zwei
klassische Resynthesen (,FS 94.3' und ,R76%). In Cluster WS b' sind drei
klassische Resynthesen (,RS 4/6°, ,RS 10/7° und ,RS 239°) enthalten. Desweiteren
finden sich hier zwei Wild-Resynthesen ( ,OLY 1°und ,OLY 2‘), die mit Wildformen
von Brassica oleracea erstellt wurden. Die meisten der untersuchten klassischen
Resyntheselinien gruppieren sich zwischen den Clustern des angepassten
Zuchtmaterials (W', ,S‘ und ,C‘) und den Wild-Resynthese-Clustern (WS®) ein. Fir
die klassischen Resynthese lassen sich meist nur kleinere Cluster von 3 bis
maximal 5 Genotypen finden. Viele der klassischen Resynthesen stehen im
Dendrogramm mehr oder weniger separiert. Dennoch lassen sich zwei Gruppen
klassischer Resynthesen identifizieren. Diese sind im Dendrogramm mit den
Buchstaben ,RS a‘ und ,RS b‘ gekennzeichnet. In der Gruppe ,RS a‘ ist zusatzlich

zu den Resynthesen noch die Gemuseform ,Wilhelmsburger Steckribe' enthalten.
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Sie clustert als einzige Zuchtform nicht mit dem Uubrigen Zuchtmaterial. Die
Trennung der Resynthesen der Gruppe ,RS a‘ vom angepassten Zuchtmaterial
erfolgt in einem Bereich der mittleren GD von ~0,43 (fur die Genotypen ,G 50° und
,R 99Y) bis ~0,53 (fur die Linie ,H 149°). Die Gruppe ,RS b‘ enthalt neben den
klassischen Resynthesen auch eine Wild-Resynthese (,OLL 1°) die das C-Genom
von einer B. oleracea-Wildform beinhaltet.

Zwischen den beiden Gruppen der klassischen Resynthesen liegen zwei weitere
Cluster (markiert mit \WT'), die Wild-Resynthesen beinhalten, welche aus
Kreuzungen mit Wildformen von B. oleracea hervorgegangen sind. Das Cluster
WT a‘ trennt sich vom Zuchtmaterial bei einer mittleren GD von 0,55. Das zweite
Cluster (WT b‘) bildet zusammen mit den klassischen Resynthesen des Clusters
,RS b* ein gréReres Cluster, welches eine mittlere GD von ~0,58 zum zlchterisch

bearbeiteten Rapszuchtmaterial aufweist.
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3.2 Charakterisierung der Brassica-Wildarten

3.2.1 Fettsauremuster

Fur insgesamt 56 Brassica-Wildart-Akzessionen wurden im Zuge von Einzelkorn-
GC Untersuchungen der Wild-Resynthesen die Fettsauremuster analysiert.

Da fur jede Akzession (im Folgenden mit AZ abgekirzt) jeweils nur ein Samenkorn
analysiert wurde, wurde von einer statistischen Auswertung der Daten abgesehen.
Die Ergebnisse der Einzelkorn-GC sind in Tabelle 3-2 dargestellt. Fur die meisten
Fettsduren lassen sich sowohl innerhalb der einzelnen untersuchten Arten wie
auch artubergreifend grof3e Variationen beobachten.

Fur Palmitinsaure (C 16:0) lasst sich zum Beispiel eine Spanne von 2,56% fur die
B. villosa-AZ 6568 bis zu 7,3% fiur die B. oleracea-AZ 6824 beobachten. Der
Mittelwert betragt 4,5%. Auch fur Olsaure (C 18:1), Linolsaure (C 18:2) und
Linolenséure (C 18:3) sind grof3e Variationen festzustellen. Im Mittel erreichen
diese drei Fettsauren ahnliche Prozentanteile (Olsaure 14,7%, Linolsaure 14,4%
und Linolensaure 12,6%). Welche dieser drei Olsauren den hdchsten Anteil (nach
Erucasaure (C22:1)) aufweist, variiert zwischen den einzelnen Akzessionen stark.
Wahrend es bei den B. cretica-Akzessionen in der Regel die Olsaure ist, dominiert
in anderen Fallen die Linolsdure (z.B. bei der B. oleracea-AZ 6824) oder die
Linolenséure (z.B. bei der B. hilarionis-AZ 7344).

Den hochsten prozentualen Anteil weist bei allen Akzessionen die Erucasaure auf.
Die Spannbreite reicht hier von 27,1% fir die B. insularis AZ-BRA 3050/2 bis zu
57% bei der B. villosa-AZ 6589

Tendenziell scheinen die B. villosa-Akzessionen und die B. rupestris-Akzessionen
im Mittel die hochsten Erucasauregehalte und die geringsten Palmitinsduregehalte

aufzuweisen.
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Tab. 3-2: Ergebnisse der Einzelkorn-GC der Fettsauren fir 56 Brassica-Wildart-Akzessionen

Spezies Akzession® 16:0 16:1 16:2 18:0 18:1 18:2 18:3 20:0 20:1 22:0 22:1
_B.bourgeaui  BRA2998 604 08 000 068 1126 1100 1640 053 402 059 47,72
B. cretica BRA 3092 5,04 0,00 0,00 1,20 17,38 15,03 15,56 0,94 7,75 1,07 36,00
B. cretica BRA 2997 4,87 0,00 0,00 1,34 18,49 13,19 7,86 0,92 5,15 1,13 47,00
B. cretica 6343 4,79 0,51 0,00 1,09 13,32 11,46 13,11 0,82 4,12 1,00 49,61
B. cretica 5971 4,67 0,68 0,00 1,83 19,99 10,51 8,85 1,25 1,95 1,45 48,81
B. cretica aegea 6021 2,77 0,34 0,20 1,01 19,63 12,07 4,03 0,81 6,74 0,70 51,55
B. cretica aegea 6344 3,34 0,40 0,00 0,99 14,80 8,98 12,10 0,71 6,98 0,78 50,45
B.creticaaegea 6346 330 037 014 119 2038 882 642 091 632 112 51,00
B. hilarionis HRIGRU 12483 4,39 0,00 0,00 1,11 21,11 12,56 9,50 0,94 6,24 1,06 43,08
B.hilarionis 7344 517 000 000 08 1769 1394 1953 050 534 084 3548
B. incana 6570 4,66 0,00 0,00 1,06 13,13 14,30 13,63 0,64 2,41 0,82 48,92
B.incana BRA 2918 4,16 0,51 0,00 1,12 16,56 11,64 9,19 0,67 3,11 0,76 52,14
B.incana 6563 5,10 0,57 0,00 0,76 10,53 11,17 14,18 0,55 4,99 0,65 50,89
B.incana 6564 5,34 0,00 0,00 0,82 14,64 14,43 13,90 0,54 1,53 0,32 48,34
B.incana 6569 3,51 0,42 0,00 0,85 12,92 11,75 8,87 0,59 4,87 0,72 54,86
B. incana 6572 4,87 0,69 0,00 0,88 11,50 13,64 7,91 0,61 4,87 0,81 53,45
B. incana CGN 18470 5,12 0,00 0,00 1,12 15,27 13,16 16,74 0,98 2,65 0,23 43,98
B. incana 6558 573 0,00 0,00 1,30 19,63 17,45 11,34 0,66 2,97 0,45 40,33
B. incana 6560 5,80 0,00 0,00 1,11 17,21 17,85 16,01 0,78 2,67 0,58 37,45
B. incana 5974 6,48 0,00 0,00 0,95 18,54 16,44 11,17 0,94 3,48 1,20 40,33
B. incana BRA 1166 6,98 0,00 0,00 1,29 20,03 20,45 12,19 0,65 2,31 0,47 35,22
B.incana BRA1262 686 000 000 145 1399 2122 2083 098 3,57 160 29,10
B. insularis BRA 2996 3,80 0,46 0,00 1,13 14,48 17,38 8,45 0,92 5,17 1,14 46,20
B. insularis BRA 3050 4,14 0,00 0,00 1,16 16,16 13,33 12,23 0,73 3,14 1,03 47,91
B. insularis BRA 3051/1 4,74 0,62 0,00 0,95 13,74 14,32 9,11 0,71 2,74 1,64 51,28
B. insularis BRA 3051/2 3,66 0,40 0,00 1,05 18,92 18,55 15,87 0,78 12,81 0,61 27,13
B. insularis 7346 4,52 0,00 0,00 1,09 16,54 14,31 12,46 0,79 8,45 0,65 41,12
B.macrocarpa 6584 343 000 000 1,03 1420 1229 1082 068 725 070 4956
B. montana 6816 2,98 0,00 0,00 0,78 17,30 14,57 18,00 0,42 10,58 0,40 34,60
B. montana 6817 3,75 0,00 0,00 1,06 9,80 16,98 17,30 1,05 9,93 2,14 38,01

'Akzessionen ohne Buchstabenkiirzel entstammen der Banco de Germoplasma, Madrid (ES); CGN steht fir Centre for Genetic Resources, Wageningen (NL), BRA fir das IPK
(D) und HRIGRU fir Warwick HRI Genetic Resources Unit, University of Warwick (GB)



Tab. 3-2: Ergebnisse der Einzelkorn-GC der Fettsauren fir 56 Brassica-Wildart-Akzessionen (Fortsetzung)

Spezies Akzession® 16:0 16:1 16:2 18:0 18:1 18:2 18:3 20:0 20:1 22:0 22:1
B. montana 6801 3,96 0,00 0,00 0,96 11,41 15,06 11,62 0,81 3,14 0,87 52,09
B. montana 6835 3,52 0,00 0,00 1,13 15,38 15,56 10,88 0,90 9,57 1,01 41,56
B. montana CGN 18472 4,97 0,00 0,00 1,04 16,76 13,96 13,49 0,66 4,32 0,81 43,97
B. montana BRA 2946 3,15 0,00 0,00 0,99 18,68 13,64 10,25 0,70 10,65 0,72 41,05
B. montana BRA 2993 4,25 0,00 0,00 0,86 12,05 12,70 16,17 0,40 3,06 0,96 49,23
B. montana BRA 2942 4,60 0,00 0,00 0,86 11,89 18,84 15,91 0,50 7,05 0,49 39,68
B.montana BRA3O0/M 647 088 __000 098 1808 _ 1586 _ 13,44 064 _ 478 058 3801
B. oleracea 6824 7,32 0,71 0,00 1,02 15,01 21,07 16,20 1,00 7,29 1,08 29,25
B. oleracea 7694 6,99 0,00 0,00 1,35 15,72 18,53 17,86 0,56 6,58 0,89 31,44
B. oleracea BRA 141 4,57 0,00 0,00 0,88 8,68 18,53 17,15 0,60 2,70 1,27 45,60
B. oleracea BRA 258 4,62 0,00 0,00 1,31 20,65 15,83 10,50 0,86 6,55 0,86 38,80
B. oleracea 7681 4,28 0,36 0,17 1,08 14,79 13,50 13,49 0,72 10,56 0,50 40,12
B. oleracea 7660 4,07 0,47 0,00 0,70 8,40 12,74 11,78 0,55 5,45 0,80 54,50
_B.oleraceaselenisia  BRA1668 536 061 000 101 2121 1658 718 059 820 068 37,99
B. rupestris hispida 6580 3,24 0,12 0,00 0,69 12,99 11,25 10,66 0,50 191 1,04 56,11
B. rupestris hispida 6575 3,13 0,00 0,00 0,74 9,65 12,25 13,40 0,61 3,41 1,42 54,70
B. rupestris 6579 4,75 0,00 0,00 1,12 14,41 17,09 12,12 0,88 4,57 1,61 43,41
B. rupestris 6594 2,64 0,00 0,00 0,64 8,74 13,13 11,57 0,60 3,90 1,65 56,45
B-rupestris  BRA2992 430 000 000 112 736 1693 1247 087 325 118 5223
Btaurica  BRA2047 464 055 000 102 1179 1906 1147 067 280 077 47,08
B. villosa bivoniana 6589 2,56 0,00 0,00 0,93 10,47 10,06 13,72 0,84 2,90 1,42 57,00
B. villosa bivoniana 6581 2,83 0,13 0,00 0,70 9,83 14,42 10,16 0,67 4,62 1,41 55,10
B. villosa drepanensis 6926 4,36 0,00 0,00 1,17 11,96 13,96 13,63 0,81 4,23 1,48 47,81
B. villosa 6595 3,28 0,00 0,00 0,69 8,12 15,39 14,79 0,69 2,15 1,20 53,47
B. villosa 6848 2,79 0,00 0,00 1,28 22,40 8,24 512 0,77 5,63 1,34 52,42
B. villosa 6691 3,55 0,56 0,00 0,55 9,93 9,67 15,31 0,53 4,15 0,45 55,54
Mittelwert 4,47 0,20 0,01 1,02 14,74 14,40 12,57 0,73 513 0,95 45,47
Min. 2,56 0,00 0,00 0,55 7,36 8,24 4,03 0,40 1,53 0,23 27,13
Max. 7,32 0,88 0,20 1,83 22,40 21,22 20,83 1,25 12,81 2,14 57,00

! Akzessionen ohne Buchstabenkiirzel entstammen der Banco de Germoplasma, Madrid (ES); CGN steht fiir Centre for Genetic Resources, Wageningen (NL), BRA fir das IPK
(D) und HRIGRU fir Warwick HRI Genetic Resources Unit, University of Warwick (GB)



3.2.2 Blattglucosinolatgehalt und -muster

Im Rahmen einer Bachelorarbeit (Julia Rudloff (2010): ,Charakterisierung von
Brassica-Wildarten und deren Verwendung flr Resynthesen®) wurden die
Blattglucosinolatgehalte und Blattglucosinolatmuster von 40 Brassica-Wildart-
Akzessionen aus 10 Arten mittels HPLC analysiert. Die dabei erarbeiteten
Ergebnisse werden im Folgenden prasentiert.

Bei den HPLC-Analysen der Blattglucosinolate konnten insgesamt
12 unterschiedliche Glucosinolate nachgewiesen werden. Fir anndhernd alle
gefundenen Glucosinolate sowie fur den Gesamtglucosinolatgehalt der Blatter
konnten in der Varianzanalyse hochsignifikante Unterschiede bestétigt werden
(Tab. 3-3). Auch die errechneten Heritabilitaten erreichten in der Regel sehr hohe
Werte von h?2=0,90 (Tab. 3-3). Ausnahmen bildeten die seltener bzw. nur in
geringen Mengen vorkommenden Glucosinolate Glucobrassicanapin (GBN),
4-Methoxyglucobrassicin (40OH) und Neoglucobrassicin (NEO) fur die keine
signifikanten bzw. keine hochsignifikanten Unterschiede und nur sehr geringe
Heritabilitaten vorlagen. Fir Gluconapoleiferin  (GNL) konnten zwar eine
hochsignifikante genotypische Variation nachgewiesen werden, die Heritabilitat ist
aber mit h? = 0,60 eher niedrig.

Tab. 3-3: Ergebnisse der ANOVA fur die HPLC-Analyse der Blattglucosinolatgehalte
und -muster der Brassica-Wildarten. Gezeigt sind die Varianzkomponenten und die
Heritabilitat der einzelnen Merkmale

Varianzursache® Genotyp w GxW h?
Glucoiberin (IBE) 15,7901** -0,0232 1,4846 0,96
Progoitrin (PRO) 223,2595** -0,1700 7,2290 0,98
Sinigrin (SIN) 135,1271** 0,0226 1,7599 0,99
Gluconapoleiferin (GNL) 0,0016** -0,0001 0,0022 0,60
Glucoraphanin (RAA) 41,9859** -0,0324 1,3745 0,98
Gluconapin (GNA) 560,0122** -0,4849 28,3942 0,98
4-Hydroxiglucobrassicin (40H) 12,1021** -0,0028 0,1746 0,99
Glucobrassicanapin (GBN) 0,1162 -0,0136 0,6114 0,28
Glucobrassicin (GBC) 20,6402** 0,0131 2,8462 0,94
Gluconasturtiin (NAS) 7,5785** -0,0049 0,1985 0,99
4-Methoxyglucobrassicin (4ME) 0,0000 0,0000 0,0007 0,12
Neoglucobrassicin (NEO) 0,0674" 0,0008 0,2360 0,36
GSL gesamt 616,6710** -0,2453 48,4547 0,96

W = Wiederholung, GXW = Interaktion zwischen Genotyp und Wiederholung; h® = Heritabilitat;
** * *signifikant bei p = 0,01, p = 0,05 bzw. p = 0,1
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Die Ergebnisse fur die Blattglucosinolatmuster und den Blattglucosinolatgehalt
sind in Abbildung 3-4 graphisch dargestellt. Die genauen Einzelwerte sind
Tabelle Il im Anhang zu entnehmen.

Der Gesamtglucosinolatgehalt der Blatter zeigt eine grof3e Spannweite sowohl
zwischen den einzelnen Arten wie auch zwischen den Akzessionen innerhalb
einer Art. Die ermittelte Grenzdifferenz (p =0,05) far den
Gesamtglucosinolatgehalt betragt 14,1 umol/g. Der niedrigste Blattglucosinolat-
gehalt wurde mit 10,1 umol/g fur die B. montana-Akzession (AZ) BRA 2993
ermittelt, der hoéchste Wert mit 117,5 umol/g zeigte sich bei der AZ 6816, die
ebenfalls der Art B. montana angehoért. B. montana weist damit auch die gré3te
beobachtete Spanne innerhalb einer Art auf. Auch bei den Akzessionen der Arten
B. cretica, B. incana und B. insularis lassen sich grof3e Variationsbreiten innerhalb
der Arten beobachten, wohingegen es zwischen den vier Akzessionen von
B. oleracea keine signifikanten Unterschiede im Blattglucosinolatgehalt gibt. Sie
liegen alle zwischen 31,9 umol/g und 39,3 umol/g.

Betrachtet man die Glucosinolatmuster der einzelnen Akzessionen (Abb. 3-4), so
fallt die groRe Variation auf. Bei den Akzessionen von B. cretica ist Gluconapin
(GNA) mit Prozentanteilen zwischen 64,3% (AZ 6344) und 95,2% (AZ 6021) des
Gesamtglucosinolatgehaltes das Hauptglucosinolat, alle anderen Glucosinolate
kommen gar nicht oder nur in geringeren Anteilen vor. Die Akzessionen von
B. insularis zeichnen sich durch relativ hohe Anteile von Gluconapin (GNA) (bis
>90%, AZ BRA 3050) und Progoitrin (PRO) (bis 67%, AZ 7356) aus. Auch
Guconasturtiin (NAS) ist mit Prozentanteilen bis 21% (AZ BRA 2996) vorhanden.
Einen Sonderfall innerhalb der B. insularis-Akzessionen stellt die AZ 1952 dar. Sie
weist als Hauptglucosinolat Sinigrin (SIN) mit 97% auf, andere Glucosinolate sind
nur in Spuren enthalten. Die Ubrigen Akzessionen weisen zum Teil sehr
heterogene Glucosinolatmuster innerhalb der Arten wie auch zwischen den Arten
auf. So &hneln sich bei B. incana die Muster der Akzessionen BRA 1262, 5974
und CGN 18470. Sie enthalten jeweils gro3ere Anteile Iberin (IBE) und Sinigrin.
Auch die AZ BRA 1166 zeigt ein &hnliches Muster, enth&lt aber anstatt Iberin mehr
Progoitrin. Die ubrigen B. incana Akzessionen enthalten nur wenig oder gar kein
Iberin und Sinigrin. Bei ihnen sind vor allem Glucoraphanin (RAA), Gluconapin und
Glucobrassicin  (GBC) zu finden. Bei B.montana ist Gluconapin das

Hauptglucosinolat der meisten Akzessionen mit Anteilen von 52% (AZ BRA 2942)
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Abb. 3-4: Blattglucosinolatgehalt und —muster der Brassica-Wildarten
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bis 96% (AZ 6816). Hier fallt nur die AZ BRA 1644 heraus, die kein Gluconapin
enthalt. Besonders grol3e Unterschiede zwischen den einzelnen Akzessionen
lassen sich bei den drei untersuchten B. villosa-Akzessionen feststellen. Wahrend
bei AZ 3821 anndhernd nur die beiden Glucosinolate Iberin (34%) und
4-Methoxyglucobrassicin (63%) enthélt, stellt bei AZ HRIGRU 6848 Gluconapin
mit 74% das Hauptglucosinolat. Weiterhin sind Glucobrassicanapin (GNA) mit
14% und Glucobrassicin mit 7% enthalten. Die dritte AZ 6581 beinhaltet zu 97%
Glucoraphanin und zeigt damit ein nahezu identisches Muster wie die B. rupestris
AZ 6580.
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3.3 Agronomische Eigenschaften der Resynthesen

3.3.1 Fettsauremuster des Saatgutes

Im Vorfeld der Testkreuzungsproduktion wurde jeweils ein Samenkorn der flr die
Kreuzungen vorgesehenen Resynthesen hinsichtlich des Fettsauremusters
untersucht. Dies geschah mittels Einzelkorn-GC. Die verwendeten Samen
stammten aus Gewdachshausvermehrungen. Die Ergebnisse dieser Analyse sind

in Tabelle 3-4 dargestellt.

Tab. 3-4: Ergebnisse der Einzelkorn-GC der Fettsauren far die, far die
Testkreuzungen vorgesehenen Resynthesen

16:0 16:1 16:2 18:0 18:1 18:2 18:3 20:0 20:1 22:0 22:1

Genowp  log (o] (%] [%] (%] (%] [%] (%] (%] [%] _[%]
B 1/3.3 2,7 0,2 0,0 1,1 25,0 13,1 10,7 0,7 16,7 0,5 28,6
BOY 1 2,5 0,3 0,0 0,8 11,4 16,1 6,8 0,7 49 1,1 53,7
CRL1 4,0 0,5 0,0 1,6 18,9 13,8 10,8 1,0 11,0 0,8 37,5
CRY 1 2,5 0,3 0,1 1,5 15,5 14,8 3,2 1,3 54 15 52,9
CRY 2 2,2 0,2 0,0 0,8 12,8 14,9 7,6 0,7 5,6 0,8 52,6
FS 94.3 10,2 0,9 0,0 1,3 34,0 31,3 13,6 0,7 3,2 0,5 4,3
G 39 49 0,0 0,0 1,4 17,4 23,4 8,9 0,7 14,8 1,2 26,9
G50 4,2 0,0 0,0 1,9 59,7 20,4 9,8 0,8 1,7 0,5 1,1
H 149 3,1 0,0 0,0 0,7 13,7 12,5 8,6 0,7 9,2 0,7 50,2
H 165 3,4 0,0 0,0 1,2 19,0 17,2 5,9 0,9 15,1 0,8 36,2
H 176 3,7 0,0 0,0 1,0 211 15,6 9,3 0,8 14,2 0,5 33,5
H 355 2,8 0,0 0,0 1,0 14,1 15,0 7,6 0,8 6,8 0,8 51,2
H44 3,4 0,0 0,0 1,2 23,6 14,7 7,2 1,0 9,2 1,0 38,0
HIY 1 2,9 0,3 0,0 0,9 19,4 14,2 3,7 0,8 8,2 0,8 48,1
INL 1 2,7 0,3 0,2 1,0 22,4 17,1 8,8 0,6 11,5 0,4 35,0
INL 2 3,3 0,0 0,0 1,3 215 18,2 10,6 0,9 10,0 1,0 32,6
INY 1 4,2 0,0 0,0 1,3 16,0 20,6 5,8 1,0 7,7 1,6 40,1
INY 4 2,8 0,4 0,0 1,2 15,4 17,2 5,6 1,0 41 15 49,6
INY 5 2,5 0,4 0,0 0,7 9,2 16,9 6,1 0,6 3,5 1,1 58,5
INY 6 3,5 0,0 0,0 0,8 16,7 10,5 11,0 0,7 3,3 1,0 52,3
ISY 1 3,9 0,0 0,0 1,6 21,8 15,8 55 1,3 8,9 1,4 39,0
J 104 3,1 0,0 0,0 1,1 11,9 12,9 8,2 0,9 40 1,6 54,5
J 112 2,1 0,0 0,0 1,0 10,6 12,9 7,0 0,8 2,4 1,0 62,2
J 134 4,2 0,6 0,0 1,7 26,9 24,0 52 1,1 12,1 0,8 23,4
J 154 2,7 0,0 0,0 1,0 17,8 13,1 7,7 0,8 11,1 0,8 445
J 161 2,7 0,0 0,0 0,8 10,8 14,6 8,0 0,7 57 1,3 54,7
J 166 3,3 0,4 0,0 1,0 12,5 17,6 57 0,8 6,4 1,4 50,5
J 32 3,0 0,0 0,0 0,8 9,7 15,0 8,7 0,6 3,9 1,4 56,0
J 401 3,7 0,0 0,0 1,3 29,4 16,5 6,3 0,8 13,7 0,8 27,5
J 408 2,6 0,0 0,0 1,3 15,9 13,6 52 1,1 7,5 1,7 50,6
J 410 2,9 0,0 0,0 1,1 12,9 13,6 7,8 1,0 4.6 1,3 53,5
J 45 57 1,2 0,0 2,4 22,4 18,7 7,3 1,8 42 2,1 34,4
J400 - - - - - - - - - - -

K 160.1.1 4,1 0,0 0,0 1,3 11,0 15,7 10,7 0,6 6,5 1,8 48,3
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Tab. 3-4: Ergebnisse der Einzelkorn-GC der Fettsauren fur die, far die
Testkreuzungen vorgesehenen Resynthesen (Fortsetzung)

16:0 16:1 16:2 180 181 182 183 20:0 20:1 22:0 22:1

GenowP o (o] (%] (%] (%] (%] (%] (%] (%] (%] (%]
K 199.16.2 2,8 0,2 0,1 0,8 12,6 12,3 10,3 0,7 3,7 1,1 54,8
MAY 1 3,0 0,3 0,1 0,8 13,6 20,3 4,1 0,7 8,5 0,8 46,5
MOL 1 3,6 0,0 0,0 1,4 31,3 18,6 6,6 2,5 11,5 1,2 21,8
MOL 2 3,7 0,0 0,0 2,2 37,9 15,0 3,5 1,2 12,8 1,0 22,8
MOY 1 2,2 0,4 0,0 0,6 9,1 16,3 8,0 0,6 2,1 0,9 59,0
MOY 2 41 0,7 0,0 2,4 26,4 16,7 4.8 1,9 8,2 1,6 32,6
MOY 4 2,4 0,0 0,0 1,0 16,3 15,0 51 0,9 9,9 1,2 48,3
MOY 5 2,7 0,0 0,0 1,8 20,6 15,2 2,7 1,6 11,1 15 42.6
MOY 6 3,0 0,0 0,0 2,0 21,0 12,8 3,6 1,7 51 2,6 48,3
OLL 1 3,8 0,0 0,0 1,3 29,8 12,4 8,2 0,7 14,6 0,5 28,8
OLY 1 4,1 0,8 0,0 1,9 21,6 12,7 2,9 1,7 3,9 2,9 47,7
OLY 2 2,9 0,0 0,0 1,4 20,4 14,0 3,5 1,2 8,6 1,6 45,2
R 53 3,5 0,0 0,0 1,2 23,0 14,7 8,5 0,9 13,2 0,6 341
R 76 3,6 0,0 0,0 1,5 29,6 14,8 6,7 1,0 11,2 0,9 30,6
R 99 3,6 0,1 0,0 1,3 22,9 14,8 9,5 0,8 20,0 0,4 26,1
RS 10/7 1,9 0,0 0,0 0,6 11,6 11,4 7,6 0,6 5,2 0,6 59,7
RS 13/6 2,7 0,0 0,0 2,4 31,2 9,8 2,9 1,7 10,8 1,1 37,6
RS 4/2 2,3 0,0 0,0 1,2 14,4 10,5 7,3 1,1 7,5 1,2 54,2
RS 4/6 2,8 0,2 0,0 0,9 18,7 12,1 57 0,8 10,2 0,9 47,6
RS 7/6 3,1 0,0 0,0 1,2 24,9 12,2 4,2 0,9 10,2 1,0 41,7
RS 8/6 3,4 0,0 0,0 1,3 28,2 14,6 6,8 0,8 17,4 0,7 26,8
RUY 1 2,7 0,2 0,0 1,1 13,7 17,1 6,1 1,0 3,9 1,5 51,4

S108.1.1 4,4 0,5 0,0 3,3 36,2 18,2 9,1 14 10,7 0,8 15,2
S$22838.1 3,8 0,0 0,0 14 172 176 11,5 1,0 13,8 11 32,4
$237.201 38 0,5 0,3 1,2 206 12,9 5,6 0,8 6,2 1.3 46,4

S 39 3,7 0,3 0,2 2,5 695 134 4,9 0,9 19 0,5 2,3
S452.2 2,7 0,0 0,0 1,3 18,8 14,2 9,8 0,8 11,9 0,7 38,9
S13 3,0 0,0 0,0 0,8 141 114 8,5 0,8 6,0 0,8 54,1
TAY 1 3,2 0,0 0,0 11 105 175 5,6 12 3,0 3,0 54,0
VIL 1 3,0 0,4 0,0 0,8 135 16,9 139 0,6 9,0 0,5 40,5
Min. 1,9 0,0 0,0 0,6 9,1 9,8 2,7 0,6 1,7 0,4 11
Max. 10,2 12 0,3 3,3 69,5 31,3 139 2,5 20,0 3,0 62,2

Mittelwert 3,3 0,2 0,0 1,3 206 155 7,2 1,0 8,4 1,1 40,9

Fur fast alle Fettsauren lasst sich eine grol3e Variabilitat zwischen den einzelnen
Resynthesen beobachten. So reicht z.B. die Spanne fur Palmitinsdure (C 16:0)
von 1,9% bei ,RS 10/7° bis 5,7% bei ,J 45 bzw. 10,2% bei ,FS 94.3'. Die
Variationsbreiten fur Olsaure (C 18:1) liegt zwischen 9,1% (,MOY 1) und 69,5%
(,S 39) und die fur Linolsdure (C 18:2) zwischen 9,8% und 31,3%. Bei einer
ganzen Reihe Resynthesen liegt der Linolsauregehalt iiber dem Olsauregehalt.
Dies ist vor allem bei den Wildresynthesen zu beobachten (z.B. bei ,MAY 1° mit
13,6% Olsaure und 20,3% Linolsaure). Auch fiur Linolensaure (C 18:3) und
Icosensdure (C 20:1) sind gro3e Spannbreiten zu beobachten. Die
Variationsbreite der Erucasaure (C 22:1) reicht von 1,1% (,G50°) bis 62,2%
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(J 112°. Bis auf wenige Ausnahmen, fir die bekannt war, dass sie annahernd
erucasaurefrei sein sollten, wiesen alle Resynthesen einen mittleren bis hohen

Erucasauregehalt auf.

3.3.2 Merkmale im Beobachtungsanbau

Im Beobachtungsanbau konnten insgesamt 70 Resynthesen zusammen mit
10 Standards getestet werden. Dabei konnte beobachtet werden, dass
insbesondere viele der mit Brassica-Wildarten bzw. Wildformen erstellten
Resynthesen an allen Versuchsstandorten in Deutschland ausgewintert sind. Auch
einige klassische Resynthesen haben den Winter 2009/2010 in Deutschland nicht
Uberlebt. Viele weitere erlitten deutliche Winterschaden. Lediglich am Standort
Impington (GB) haben alle 48 dort angebauten Resynthesen den Winter
Uberstanden. Die dort gepriften Genotypen sind aus der GC- Ergebnistabelle
(Tabelle 3-7) zu entnehmen.

Insgesamt konnten nur 23 Resyntheselinien identifiziert werden, die den Winter an
allen sechs auswertbaren Standorten mehr oder weniger gut Gberstanden haben
(siehe Tab. 3-6, Merkmal Winterfestigkeit (WF)). Die Auswertung der erfassten
agronomischen Merkmale fir diese Resynthesen ist zusammen mit denen der
zehn als Standard verwendeten Winterrapssorten in Tab. 3-6 dargestellt. Fir die
mittels NIRS erfassten Phytosterole und Sinapoylverbindungen werden in Tab. 3-6
jeweils nur die Gesamtgehalte dargestellt. Die Werte fur die einzelnen enthaltenen
Phytosterole und Sinapoylverbindungen sind den Tabellen 11l und IV im Anhang zu
entnehmen. Des weiteren sind zur Vervollstandigung am Ende der Tab. 3-6
14 Genotypen aufgefihrt, die nur am Standort Impington (GB) Uberlebt haben. Sie
sind nicht mit in die Varianzanalyse der agronomischen Merkmale Uber sechs
Standorte (Tab. 3-5) eingeflossen. Die Ergebnisse der Varianzanalyse fir die
agronomischen Merkmale fir den Standort Impington werden daher im Anhang in
Tab. V gezeigt.

Fur alle erfassten Merkmale zeigen sich hochsignifikante genotypische
Variationen (Tab. 3-5). Die Heritabilitaten (Tab. 3-5) fur die einzelnen Merkmale
erreichen sehr hohe Werte. Sie liegen in fast allen Fallen bei =0,90. Eine
Ausnahme bilden die durch Bonituren erfassten Merkmale Winterfestigkeit
(h?=0,62), Blihbeginn (h?=0,83) und Lager (h?= 0,74) sowie die durch Messung

erfasste Wuchshoéhe (h? = 0,82) deren Werte etwas niedriger liegen.
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Die beobachtete Spanne fiir den Olgehalt reicht bei den Resynthesen von 35,6%
(,G 39°) bis 43,1% ( ,H 176° und ,K 199.16.2), und bei den Standards von 42,1%
(,Tester Syngenta‘) bis 45,6% (,Oase’) (Tab. 3-6). Im Mittel liegt der Olgehalt der
Resynthesen bei 40,4%, der der Standards bei 44,2%. Bei den Merkmalen
Erucasaure (C 22:1) und Glucosinolatgehalt (GSL) weisen die Resynthesen
deutlich hohere Gehalte als die Standardsorten auf. Wéahrend die Standards
erucasaurefrei sind, reicht die Spanne bei den Resynthesen von 2,0% bei ,G 50°
bis 33,3% bei ,S13". Beim GSL-Gehalt erreichen die Standards maximal
19,7 umol/g, bei den Resynthesen reicht die Spanne von 41,2 ymol/g fur ,H 176
bis 96,9 ymol/g bei ,H 165°. Fir die in der Tabelle aufgefuhrten Resynthesen vom
Standort Impington (GB) liegen die GSL-Werte zum Teil noch deutlich héher.

Tab. 3-5: Ergebnisse der ANOVA fir den 6-ortigen Beobachtungsanbau der
Resynthesen, gezeigt sind die Varianzkomponenten und die Heritabilitat der
einzelnen Merkmale

Varianzursache® Genotyp Ort GxO  Fehler’ h?
TKG 0,37** 0,23** 0,25** 0,12 0,90
Wuchshdhe 139,46** 128,83** 112,58** 21,28 0,83
Bluhbeginn 6,84** 1,15* 4,46** 0,91 0,82
Winterfestigkeit 1,24** 0,38** 3,89* 0,717 0,62
Lager 1,34** 0,39* 1,43** 0,65 0,74
oL 6,01** 3,82** 1,53** 0,64 0,96
C22:1 111,76** 0,16 18,44* 2,94 0,97
Protein 4,50** 3,26** 1,05** 0,40 0,96
Glucosinolate 677,71** 15,01* 57,55** 15,73 0,99
o Brassicasterol 954,09** 258,89** 319,07** 129,49 0,95
§ Camposterol 27503,76** 2277,42* 5808,06** 1273,35 0,97
& Stigmasterol 0,33* 0,20* 0,11* 0,05 0,95
g Sitosterol 15069,74** 156,25** 4230,38** 790,19 0,96
& Avenasterol 493,25 178,06** 111,36** 37,69 0,96
Phytosterol gesamt 112787,91** 4237,71** 25178,18** 3942,35 0,96
o Sinapoylglucose 0,55* 0,01* 0,16* 0,08 0,95
=) Sinapin 0,37** 0,03** 0,22** 0,10 0,91
g andere SE° 0,19** 0,02* 0,04** 0,02 0,96
2 Sinapinséure gesamt 0,54** 0,05** 0,29** 0,14 0,92

8 GxO = Interakttion zwischen Genotyp und Ort, h? = Heritabilitat; ° Fehler geschétzt aus 4 Orten mit je 2

Wiederholungen; © SE = Sinapinséureester; *,* ** signifikant bei p = 0,1, p=0,05 bzw. bei p=0,01
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Tab. 3-6: Agronomische Merkmale der Resynthesen aus dem 6-ortigen Beobachtungsanbau

Genotyp ol Cc22:1 Protein GSL Phytosterol Sinapinséaure TKG  Hohe
(%] (%] [%]  [umollg]  gesamt[mg/kg]  gesamt[mg/gl®  [g]  [cm] VP BB Lager
B1/3.3 40,7 7,9 20,9 61,3 3573,4 6,9 54 157,4 1,9 117,4 3,4
FS94.3 39,0 21,9 23,9 73,8 32945 6,6 51 178,7 3,5 - 1,3
G39 35,6 13,4 25,0 89,4 3291,0 6,1 4.7 - 5,6 - -
G50 40,0 2,0 20,8 440 3553,4 7,9 4.3 118,2 45 122,6 -
H149 40,3 23,6 21,4 62,6 3193,3 6,2 53 121,5 2,0 116,6 7,3
H165 37,0 24,2 24,9 96,9 3207,2 5,8 5,0 - 6,5 - -
H176 43,1 22,7 20,0 41,2 3354,2 7,3 57 132,5 1.4 117,7 1,7
H355 42,7 32,1 20,9 89,0 3164,7 7,1 5,9 138,9 2,0 121,2 2,0
H44 38,4 15,8 23,5 61,1 3228,8 6,6 59 130,4 52 121,2 1,8
INL2 40,8 10,4 21,7 61,1 3507,6 7,9 57 159,8 3,4 118,1 2,0
INY1 38,1 28,4 23,6 96,8 3279,8 6,0 7,6 126,9 3,0 118,8 -
J134 41,6 15,1 21,0 45,9 3306,8 6,9 51 134,5 4,2 118,2 1,4
K160.1.1 40,8 8,5 21,7 54,7 3552,4 6,3 4.6 129,4 1,8 117,8 45
K199.16.2 43,1 25,9 21,5 58,5 3144,7 7,4 4.8 122,3 3,3 119,7 2,8
OLL1 40,9 15,1 21,3 59,0 34445 7,3 6,1 138,9 4,2 115,4 3,3
R53 41,7 24,8 22,4 57,3 3162,6 7,3 5,2 120,6 2,5 118,9 1,3
R99 42,7 15,2 20,6 46,9 3381,5 6,9 4,3 136,9 1,9 115,7 3,5
RS10/7 37,3 15,6 23,9 91,3 3292,2 6,9 4,6 136,4 6,1 125,2 2,4
RS7/6 40,8 19,2 22,1 81,6 3288,6 6,9 53 161,3 4.0 121,8 3,0
RS8/6 40,3 15,1 21,9 62,7 3418,2 8,0 57 145,0 3,1 119,0 3,3
S108.1.1 40,1 7,8 21,6 57,2 3551,9 7,8 6,0 136,3 4,2 110,3 40
S13 42,7 33,3 21,0 96,2 3142,8 7,1 6,1 134,4 3,1 120,0 3,3
S228.8.1 40,7 16,8 21,7 61,8 3396,5 71 55 131,9 3,2 1185 1,7 _____
Tester Syngenta - 421 03 197 259 38709 78 57 1450 33 1247 33
MSL 007 44,0 0,1 19,4 22,7 3984,3 8,0 53 136,9 15 118,7 1,7

2 Resynthesen, die nur am Standort Impington (GB) tiberlebt haben und daher nicht mit in die Auswertung eingeflossen sind; ° berechnet als Sinapinsauredquivalente



TS

Tab. 3-6: Agronomische Merkmale der Resynthesen aus dem 6-ortigen Beobachtungsanbau (Fortsetzung)

Genotyp ol Cc22:1 Protein GSL Phytosterol Sinapinséaiureb TKG  Hohe WE BB Lager
[%] [%] [%] [umol/g] gesamt [mg/kg] gesamt [mg/g] [9] [cm]

Alesi 43,4 0,1 18,2 20,5 3936,8 7,4 50 140,0 1,3 120,7 1,7
Elektra 44,4 0,0 18,2 20,5 4067,7 8,5 59 143,1 2,0 115,3 1,8
Favorite 44,9 0,0 18,2 18,5 3894,9 7,6 5,7 141,3 2,7 120,3 1,7
Ladoga 44,2 0,0 17,0 20,6 4093,4 8,3 59 140,0 1,3 118,2 1,7
Lorenz 45,4 0,0 17,5 22,8 4164.,4 8,1 5,6 138,1 29 118,7 1,7
Oase 45,6 0,3 18,2 21,5 3911,3 8,5 53 145,6 1,7 120,5 17
Trabant 43,9 0,0 18,9 215 4022,5 8,3 5,7 148,1 1,8 116,8 1,7
Visby 43,5 0,0 17,7 18,7 4178,1 8,6 6,1 150,6 1,3 117,5 1,3
LSD (p = 0,05) 14 4,9 1,2 8,7 181,2 0,6 0,6 15,0 2,5 3,47 2,0
Min. 35,6 0,00 17,0 18,5 3142,8 5,8 4,3 118,2 1,3 110,3 1,3
Max. 45,6 33,26 25,0 96,9 4178,1 8,6 7,6 178,7 6,5 125,2 7,3
MW Resynthesen 40,4 18,03 22,1 67,4 3336,1 7,0 54 137,7 3,5 118,7 2,8
MW Standards 44,2 0,09 18,3 21,3 4012,4 8,1 5,6 1429 2,0 119,1 1,8
BOY1* 37,0 27,4 24,8 116,6 2943,1 59 6,3 - - - -
CRL1% 35,6 13,9 26,0 82,3 3316,9 6,4 6,5 - - - -
CRY1? 37,7 25,0 24,7 101,4 3208,1 49 11,8 - - - -
Hiy1® 37,7 27,7 25,4 104,6 3067,5 5,2 8,7 - - - -
INY3® 34,2 25,1 23,2 90,1 3389,8 2,8 8,7 - - - -
INY4? 37,6 28,5 25,6 112,7 3053,3 4,8 6,2 - - - -
INY5® 40,0 31,4 23,0 100,4 3209,6 6,4 6,3 - - - -
MOY4*? 38,4 31,3 24,3 103,9 3177,0 6,4 7,0 - - - -
MOY5*? 38,2 21,7 24,6 102,1 3350,3 53 5,6 - - - -

2 Resynthesen, die nur am Standort Impington (GB) tiberlebt haben und daher nicht mit in die Auswertung eingeflossen sind; ° berechnet als Sinapinsaureaquivalente
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Tab. 3-6: Agronomische Merkmale der Resynthesen aus dem 6-ortigen Beobachtungsanbau (Fortsetzung)

Genot ol Cc22:1 Protein GSL Phytosterol Sinapinsaure TKG  Hohe WE BB Lager
yp [%] %] [%] [umol/g]  gesamt[mg/kg]  gesamt[mg/gl®  [g] _ [cm] g
oLY2? 35,8 24,7 25,1 67,6 3189,2 55 6,9 - - - -
RUY1? 36,3 26,5 24,2 93,4 3207,2 4,3 9,1 - - - -
$237.20.1° 39,2 25,4 23,9 76,1 3133,8 5,6 8,5 - - - -
S39° 37,4 12,5 23,2 78,0 3510,7 6,4 4,3 - - - -
S45.2.2° 40,9 20,5 22,7 72,7 3316,0 7,4 49 - - - -

# Resynthesen, die nur am Standort Impington (GB) tiberlebt haben und daher nicht mit in die Auswertung eingeflossen sind; ° berechnet als Sinapinsaureaquivalente



Fur die Resynthesen vom Standort Impington (GB) wurden zusétzlich zu den
NIRS-Analysen  Samenproben  mittels GC-Analysen  hinsichtlich  ihrer
Fettsauremuster sowie mittels HPLC-Analysen hinsichtlich ihres
Glucosinolatgehaltes und —musters untersucht. Um mdglichst viele Resynthesen
charakterisieren zu koénnen, wurden einige weitere Genotypen, die nicht am
Standort Impington gepruft werden konnten, vom Standort Gottingen mit in die
Analysen einbezogen. Die Ergebnisse dieser Genotypen sind naturlich nicht direkt
mit den Ubrigen Genotypen vergleichbar, sie sind daher in den
Ergebnisdarstellungen extra gekennzeichnet und sind nicht mit in die statistische
Auswertung der Teilversuche eingeflossen. Die Ergebnisse der GC- Analyse der

Fettsauremuster sind in Tabelle 3-7 dargestellt.

Tab. 3-7 : Ergebnisse der GC-Analyse der Fettsduremuster flr die Samenproben
aus dem Beobachtungsanbau der Resynthesen in Impington (GB)

Genotyp 16:0 16:1 16:2 18:0 18:1 18:2 183 20:0 20:1 22:0 22:1

[%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%]
B1/3.3 3,4 0,3 0,0 1,7 642 16,7 9,3 0,4 2,0 0,2 1,2
BOY1 3,2 0,3 0,1 09 155 16,6 7,8 0,6 8,2 0,7 454
CRL1 4,2 0,3 0,2 16 290 170 1272 0,7 133 0,3 20,7
CRY1 3,5 0,3 0,1 10 203 17,3 8,9 0,7 10,6 0,5 36,5
FS94.3 4,3 0,3 0,1 14 410 180 11,2 0,5 7,1 0,3 153
G39 4,8 0,3 0,2 12 253 21,1 104 0,5 16,6 0,2 18,6
G50 4,7 0,3 0,2 14 271 216 107 05 154 02 17,2
H149 4,0 0,4 0,2 1,1 20,7 13,7 7,9 0,7 12,3 0,5 381
H165 4,0 0,4 0,2 12 23,7 208 7,1 0,7 146 05 26,7
H176 4,4 0,3 0,2 1,8 258 16,8 9,4 0,7 131 04 26,8
H355 52 0,2 0,1 09 136 13,7 11,0 0,6 8,1 0,3 455
H44 4,2 0,3 0,2 14 28,7 200 9,3 0,6 15,6 03 189
HIY1 3,3 0,2 0,2 1,0 17,7 19,7 8,3 0,7 9,1 0,8 38,7
INL2 3,6 0,2 0,1 13 376 17,7 11,2 0,5 13,7 0,2 138
INY1 4,1 0,2 0,1 0,8 18,2 20,3 9,7 0,6 10,3 0,4 352
INY3 52 0,0 0,1 0,4 30,0 20,2 9,2 0,5 6,2 0,2 27,5
INY4 3,9 0,1 0,1 0,7 17,6 18,9 9,7 0,6 9,2 0,4 38,6
INY5S 3,2 0,2 0,1 09 184 179 8,2 0,7 10,7 0,4 39,2
J134 3,8 0,3 0,4 15 366 19,1 7,9 0,6 13,2 0,3 15,7
K160.1.1 51 0,3 0,1 1,7 322 185 123 0,5 8,3 0,3 20,3
K199.16.2 49 0,3 0,1 16 322 182 124 0,5 8,7 0,3 20,7
MOY4 3,4 0,3 0,3 11 17,3 19,0 8,7 0,7 10,2 0,7 37,5
MOY5 3,9 0,3 0,4 12 21,7 193 9,3 0,7 141 05 279
OLL1 3,7 0,2 0,2 13 323 16,8 10,9 0,5 14,2 0,3 194
OLY2 3,5 0,3 0,1 0,9 153 18,7 7,4 0,6 9,2 0,9 425
R53 3,5 0,3 0,2 10 221 133 8,6 0,8 12,8 0,6 36,3
R99 4,1 0,4 0,1 11 360 16,3 8,8 0,6 13,7 0,3 181
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Tab. 3-7 : Ergebnisse der GC-Analyse der Fettsduremuster flr die Samenproben
aus dem Beobachtungsanbau der Resynthesen in Impington (GB) (Fortsetzung)

Genotyp 16:.0 16:1 16:2 18:.0 18:1 18:2 18:3 20:0 20:1 22:.0 22:1
[%]  [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%]
RS10/7 4,7 0,3 0,2 1,8 27,6 18,0 9,8 0,6 15,9 0,3 204
RS7/6 55 0,2 0,1 15 36,6 204 135 0,5 5,8 0,3 150
RS8/6 5,9 0,2 0,1 0,8 398 21,0 14,2 0,5 6,0 0,3 11,0
RUY1 2,9 0,3 0,5 0,9 15,1 18,3 8,4 0,6 8,6 0,8 43,2
S108.1.1 6,6 0,2 0,1 26 459 145 8,4 0,5 8,1 0,3 12,0
S13 3,6 0,3 0,1 1,0 12,7 139 10,3 0,7 9,7 0,4 46,9
S5228.8.1 5,0 0,2 0,2 20 329 164 9,8 0,6 12,2 0,3 19,7
S237.20.1 6,2 0,2 0,1 17 24,7 144 8,5 0,8 12,0 0,6 30,6
S39 5,2 0,2 0,1 14 349 19,6 12,6 0,5 6,1 0,3 184
S45.2.2 4,9 0,3 0,1 15 30,2 18,7 126 0,5 8,8 0,3 214
VIL1 34 0,3 0,3 14 24,6 19,2 9,7 0,6 11,2 0,6 28,7
‘Tester Syngenta 7,3 01 00 1,1 579 162 97 04 34 02 33
MSLO007 4,3 0,1 0,0 0,7 652 179 9,3 0,4 1,2 0,3 0,3
Alesi 55 0,1 0,0 0,7 66,4 16,8 8,3 0,4 1,1 0,2 0,3
Elektra 6,0 0,2 0,0 0,7 60,8 20,2 9,0 0,4 1,3 0,3 11
Favorite 6,4 0,1 0,0 0,7 659 16,3 8,1 0,4 1,3 0,2 0,4
Ladoga 4,6 0,2 0,0 04 625 21,7 8,5 0,4 1,2 0,2 0,2
Lorenz 4,2 0,2 0,0 1,1 62,7 194 9,5 0,3 1,3 0,2 0,9
Oase 4,2 0,2 0,0 0,0 68,7 175 7,3 0,4 11 0,3 0,1
Trabant 54 0,1 0,0 0,6 63,2 189 9,4 0,4 1,2 0,2 0,3
Visby 6,7 0,2 0,0 0,0 59,0 21,4 10,0 0,3 1,4 0,2 0,8
LSD (p =0,05) 15 0,1 0,2 1,0 9,6 2,5 2,0 0,1 31 0,2 9,5
Min. 2,9 0,0 0,0 0,0 12,7 133 7,1 0,3 1,1 0,2 0,1
Max. 7,3 0,4 0,5 26 68,7 21,7 14,2 0,8 16,6 0,9 46,9
MW Resynthesen 4,3 0,3 0,2 1,3 275 17,9 9,9 0,6 10,7 0,4 26,6
MW Standards 55 0,1 0,0 0,6 63,2 18,6 8,9 0,4 15 0,2 0,8
J112t 3,6 0,2 0,3 12 239 185 11,0 0,7 104 0,5 29,3
Jis4t 3,7 0,2 0,1 1,3 27,1 179 9,7 0,6 13,3 0,4 251
Jie1t 3,1 0,2 0,1 1,7 192 19,3 105 0,6 10,9 0,5 33,6
RS4/2 3,8 0,3 0,2 14 156 17,1 9,8 0,9 10,6 0,7 39,0
RS13/6 3,6 0,2 0,1 24 36,2 20,9 8,8 0,7 111 0,3 15,2

lErgebnisse fur diese Resynthesen stammen vom Standort Géttingen und wurden daher nicht zusammen mit
den Ubrigen aufgefuihrten Resynthesen vom Standort Impington (UK) verrechnet.

Fur alle Fettsduren liegt eine hochsignifikante genotypische Varianz vor (Tab.3-8).
Die Resynthesen weisen in der Regel niedrige Olsauregehalte (C 18:1) und
mittlere bis hohe Erucasduregehalte (C 22:1) auf (Tab.3-7). Die Spanne fur
Olsaure reicht von 12,7% (,S 13‘) bis 45,9% (,S 108.1.1°), bei Erucaséure von
11,0% (,RS 8/6°) bis 46,9% (,S 13°). Eine Ausnahme bildet die Resynthese

B 1/3.3' die einen hohen Ols3uregehalt (64,2%) und einen sehr niedrigen
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Erucasauregehalt (1,2%) zeigt. Eine hohe Variationsbreite kann auch flr
Linolsdure (C 18:2), Linolensaure (C 18:3) und Icosensaure (C 20:1) festgestellt
werden (Tab. 3-7). Bei einigen Resynthesen (vor allem Wild-Resynthesen)
ubertrifft der Linolsauregehalt (C 18:2) den Olsauregehalt (C 18:1). Beispiele
hierfur sind die Genotypen ,BOY 1, HIY 1°, INY 19, |INY 4, ,OLY 2‘ und ,RUY 1.
Die Variation der einzelnen Fettsduren innerhalb der Standards féllt deutlich
geringer aus. Sie weisen alle hohe Olsauregehalte und sehr niedrige
Erucasauregehalte auf.

Die in der statistischen Auswertung errechnete Heritabilitdt (Tab.3-8) erreicht fur
alle Fettsauren mit Ausnahme der Stearinséure (C 18:0) hohe Werte von = 0,74.
Fur Olsdure, Icosensdure und Erucasaure werden sogar sehr hohe Werte = 0,95

erreicht.

Tab. 3-8: Ergebnisse der ANOVA fir die GC-Analyse der Fettsdauren der
Resynthesen vom Standort Impington (GB). Gezeigt sind die Varianzkomponenten
und die Heritabilitat der einzelnen Merkmale

Varianzursache®

Genotyp wdh. GxXW h?
16:0 Palmitinsaure 0,82** 0,00 0,57 0,74
16:1 Palmitoleinsaure 0,00** 0,00 0,02 0,77
16:2 0,01** 0,00* 0,00 0,77
18:0 Stearinsaure 0,12* 0,00 0,24 0,50
18:1 Olsaure 291,98* 0,27 22,92 0,96
18:2 Linolsaure 4,06** -0,03 1,53 0,84
18:3 Linolensaure 2,25%* -0,02 1,01 0,82
20:0 Arachinséaure 0,01** 0,00 0,00 0,87
20:1 Icosensaure 22,03** -0,04 2,40 0,95
22:0 Behensaure 0,03** 0,00 0,01 0,80
22:1 Erucaséure 205,72** 0,01 22,25 0,95

#wdh. = Wiederholung, GXW = Interaktion zwischen Genotyp und Wiederholung, h? = Heritabilitat;
** * signifikant bei p = 0,01 bzw. bei p = 0,05

In der HPLC der Samenglucosinolate konnten insgesamt 12 verschiedene
Glucosinolate nachgewiesen werden. Auch hier konnte in der Varianzanalyse
(Tab. 3-9) fur alle Merkmale eine hohe genotypische Variation festgestellt werden.
Der Gesamtglucosinolatgehalt sowie die Glucosinolatmuster der einzelnen

Genotypen sind in Abbildung 3-5 graphisch dargestellt. Die genauen Einzelwerte

sind Tabelle VI im Anhang zu entnehmen. Der Gesamtglucosinolatgehalt zeigt
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Abb. 3-5: Samenglucosinolatgehalt und —muster der Resynthesen des Beobachtungsanbaus am Standort
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eine sehr grol3e Variationsbreite. Er reicht bei den Resynthesen von 43,9 umol/g
(,OLY 2°) bis 182 umol/g (,BOY 1) (Abb. 3-5) und liegt im Mittel bei 93,4 umol/g.
Bei den Standardsorten ist die Variationsbreite deutlich geringer. Die Spanne liegt
hier zwischen 17,7 ymol/g (,Favorite’) und 26,7 pmol/g (,Tester Syngenta‘). Der
Mittelwert betragt 21,5 umol/g. Die hochsten Glucosinolatgehalte (= 120 pumol/g)
werden ausschlief3lich von Wild-Resynthesen erreicht.

Betrachtet man die Glucosinolatmuster, so ist festzustellen, dass das
Hauptsamenglucosinolat der Standardsorten und annahernd aller klassischen
Resynthesen Progoitrin (PRO) ist, wahrend es bei den meisten Wild-Resynthesen
Gluconapin (GNA) ist. Bei vielen der Wild-Resynthesen hat GNA einen Anteil von
mehr als 90% am Gesamtglucosinolatgehalt. Ausnahmen bilden die Genotypen
,BOY 1, ,J134° und ,OLL 1° deren Hauptglucosinolat Progoitrin ist und ,OLY 2°
deren Hauptglucosinolate Sinigrin (SIN) mit 38,6% und Gluconapoleiferin (GNL)
mit 37,2% vom Gesamtglucosinolatgehalt sind. Weiterhin fallen die drei
klassischen Resynthesen ,G 39, ,RS 10/7° und ,S 39' auf, die einen relativ hohen
Anteil (>20%) an GNL aufweisen sowie die Wild-Resynthese ‘CRL 1 und die
Resynthese ,G 50° bei denen Glucobrassicanapin (GBN) deutlich mehr als 10%
des Gesamtclucosinolatgehaltes ausmacht. Auch 4-Hydroxiglucobrassicin (40H)
ist in funf der klassischen Resynthesen (,B 1/3.3°, ,G 50¢, ,H 176, ,K 199.16.2° und
,R99) mit Prozentanteilen > 10% vertreten. Alle weiteren gefundenen
Glucosinolate kommen in den Resynthesen nur in geringen Prozentanteilen < 10%
meist sogar < 5% vor.

Zwischen den Standards gibt es nur geringe Unterschiede in den
Glucosinolatmustern. Hauptglucosinolat ist bei allen PRO mit einem mittleren
Prozentanteil von 45%, an zweiter Stelle folgt 40H mit durchschnittlich 23% und
an dritter Stelle GNA mit 21%. Alle anderen Glucosinolate sind in den Standards
nur in geringen Mengen enthalten.

Teilt man die Glucosinolatgehalte nach ihrer chemischen Gruppenzugehorigkeit in
die Gruppen Alkenylglucosinolate, Indolglucosinolate und phenolische
Glucosinolate auf, so betragt der prozentuale Anteil der Alkenyle bei den
Resynthesen im Mittel 92,1%. Die Indole sind mit 6,6% vertreten und die
phenolischen Glucosinolate mit 1,3%. Bei den Standards ist der prozentuale Anteil
der Alkenyle mit 72,2% deutlich geringer, der der Indole hingegen mit 25,5%

deutlich hoher. Die phenolischen Glucosinolate sind hier mit 1,8% vertreten.
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Tab. 3-9: Ergebnisse der ANOVA fir die HPLC-Analyse der Samen-
glucosinolatgehalte und -muster fur die Resynthesen vom Standort Impington (GB).
Gezeigt sind die Varianzkomponenten und die Heritabilitat der einzelnen Merkmale

Varianzursache® Genotyp wdh. GXW h?
Progoitrin (PRO) 602,4291** 0,2025 37,2433 0,97
Sinigrin (SIN) 9,8225** 0,0086 1,8279 0,91
Gluconapoleiferin (GNL) 43,9648** -0,0187 4,0691 0,96
Glucoraphanin (RAA) 0,8777** -0,0078 0,3731 0,82
Glucoraphenin (RAE) 3,2025** -0,0021 0,5251 0,92
Gluconapin (GNA) 1923,4874** -0,6113 44,6259 0,99
4-Hydroxiglucobrassicin (40H) 2,7886** 0,0215 0,6803 0,89
Glucobrassicanapin (GBN) 10,0558** -0,0134 0,6506 0,97
Glucobrassicin (GBC) 0,0359** 0,0001 0,0251 0,74
Gluconasturtiin (NAS) 0,5028** -0,0006 0,0517 0,95
4-Methoxyglucobrassicin (4ME) 0,0030** 0,0000 0,0007 0,90
Neoglucobrassicin (NEO) 0,0014** 0,0000 0,0006 0,82
GSL gesamt 1713,1915** -0,2639 61,2472 0,98

dWwdh. = Wiederholung, GXW = Interaktion zwischen Genotyp und Wiederholung, h? = Heritabilitat;
** Signifikant bei p = 0,01

Die statistische Auswertung der Ergebnisse der HPLC-Analyse erbrachte fir alle
Glucosinolate hohe Heritabilitaten (Tab. 3-9). Lediglich fur Glucoraphanin (RAA),
Glucobrassicin (GBC) und Neoglucobrassicin (NEO) liegen die Heritabilitatswerte

etwas niedriger.
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3.4 Agronomische Eigenschaften der Testkreuzungen

3.4.1 Erstellung der Testkreuzungen

Die Erstellung der Testhybriden aus Kreuzungen der 65 Resyntheselinien mit den
beiden Testern ,MSL 007° und ,RNX 4621° bei den Zuchtern erbrachte fur die
meisten Hybridkombinationen nur geringe Saatgutmengen, fir einige der
geplanten Hybridkombinationen auch gar kein Saatgut.

Aus lediglich 39 Kreuzungen (davon 18 mit ,MSL 007° und 21 mit ,RNX 4621°)
konnte ausreichend Saatgut fur alle Versuchsteile und —standorte
(Leistungsprifungen: 9 Standorte, Beobachtungsanbau: 8 Standorte) gewonnen
werden. Bei 25 weiteren Testhybriden (12 mit ,MSL 007, 13 mit ,RNX 4621°)
reichten die produzierten Saatgutmengen fir vier Leistungsprifungsstandorte und
den Beobachtungsanbau, so dass in den Leistungsprifungen insgesamt
64 Hybridkombinationen (30 mit ,MSL 007° und 34 mit ,RNX 4621°) gepruft werden
konnten.

Von 36 ,MSL‘-Hybriden und 31 ,RNX‘-Hybriden gab es aul3erdem ausreichend
Saatgut fur alle Standorte des Beobachtungsanbaus. Zusatzlich gab es von
17 ,MSL‘-Kreuzungen sowie 10 ,RNX‘-Kreuzungen fur vier Standorte genug
Saatgut. Bei weiteren acht ,MSL'- sowie zwei ,RNX‘-Kombinationen reichte die
erzielte  Saatgutmenge nur fir einen bzw. 2zwei Standorte des
Beobachtungsanbaus aus. Insgesamt waren somit 104 Testhybriden in den
Beobachtungsanbau integriert.

Bei der Durchfihrung der Testkreuzungen im Gewéachshaus konnte mit Ausnahme
von drei Kombinationen (eine mit ,MSL 007‘ und zwei mit ,RNX 4621°) von allen
der vorgesehenen Kreuzungen Saatgut geerntet werden. Aufgrund des geringen
Umfangs der Testkreuzungsproduktion im Gewachshaus konnten hier jedoch nur

geringe Saatgutmengen produziert werden.
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3.4.2 Merkmale im Beobachtungsanbau

Im Beobachtungsanbau der Testkreuzungen konnten insgesamt 70 Genotypen an
sechs Standorten gepruft werden. Weitere 27 konnten nur an vier Standorten
geprift werden, so dass an diesen vier Standorten insgesamt 97 Genotypen
angebaut wurden.

Im Folgenden werden daher nur die Ergebnisse des umfangreicheren 4-ortigen
Beobachtungsanbaus présentiert. Die Ergebnisse des 6-ortigen Beobachtungs-
anbaus sind den Tabellen IX bis XII im Anhang zu entnehmen.

Annahernd alle Testkreuzungen haben den Winter 2009/2010 gut Uberdauert,
einige wenige wiesen eine geringere Winterfestigkeit auf. Dies zeigt sich auch in
den Bonituren fir die Winterfestigkeit (WF) in Tab.3-10. Die meisten Genotypen
zeigen hier niedrige Werte und somit eine akzeptable Winterfestigkeit. Es gibt aber
auch Ausnahmen wie z.B. die Kreuzungen ,MSL 007 x J 166°, ,MSL 007 x J 410°,
,MSL 007 x J 45" und ,RNX 4621 x J 104‘, die Werte >5 aufweisen und damit
entsprechend grol3e Auswinterungserscheinungen zeigten.

In Tabelle 3-10 sind neben den Werten fur die Winterfestigkeit auch alle weiteren
erfassten agronomischen Merkmale dargestellt. Fir die Phytosterole und
Sinapoylverbindungen werden an dieser Stelle nur die Gesamtgehalte aufgefuhrt.
Die Werte flr die einzelnen enthaltenen Phytosterole und Sinapoylverbindungen
sind den Tabellen VII und VIII im Anhang zu entnehmen.

Fir alle erfassten Merkmale zeigt die Varianzanalyse (Tab. 3-11) eine
hochsignifikante genotypisch bedingte Variation. Des Weiteren werden fur alle
Merkmale hohe bis sehr hohe Heritabilitaten ausgegeben. Ausnahmen bilden hier
nur die Merkmale Winterfestigkeit (h? = 0,56) und Wuchshéhe (h? = 0,71).

Der Olgehalt der Testhybriden weist eine Spanne von 37,5% (,MSL 007 x MOY 6
bis 45,3% (,MSL 007 x RS 7/6°) auf und liegt im Mittel bei 42,4%. Die drei
Standards liegen leicht hoéher mit einem Mittelwert von 43,8%. Fir den
Erucasauregehalt (C 22:1) reicht die Spanne von 0,1% (,RNX 4621 x G 50°) bis
22,5% (,MSL 007 x CRY 1°). Der Mittelwert liegt bei knapp 13%. Die Standards
sind anndhernd erucasaurefrei. Der Gesamtglucosinolatgehalt zeigt zwischen den
Testhybriden eine grof3e Spannbreite. Er reicht von 29,5 umol/g ,MSL x H 176 bis
94,7 ymol/g bei ,MSL 007 x MOY 6 und liegt im Mittel bei 51,6 umol/g. Die
Standards liegen mit einem Mittelwert von 22,5 umol/g deutlich darunter. Auch fur

die anderen Merkmale lassen sich deutliche Variationen beobachten.
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Tab.3-10: Agronomische Merkmale der Testhybriden aus dem 4-ortigen Beobachtungsanbau

Genotyp P Bd A molgl  gesamiimokel  cesam(mgl [l lem WF BB Leoe
MxB1/3.3 42,8 7,6 20,2 63,1 3663,1 7,6 5,2 155,8 1,3 118,5 15
MxBOY1 40,7 20,7 21,9 79,2 3365,5 7,5 6,4 142,0 24 119,0 -
MxCRY1 40,5 17,4 22,5 83,2 3446,2 7,2 10,9 - - - -
MxFS94.3 42,9 1,7 19,1 43,7 3885,7 7,9 5,5 166,7 13 119,0 15
MxG39 42,4 8,8 20,2 61,3 3697,7 7,6 51 163,3 2,8 119,8 2,5
MxG50 43,4 04 19,0 44,5 3976,8 8,6 55 143,3 13 119,0 15
MxH149 44,4 20,2 19,0 54,4 3456,1 7,1 5,2 155,0 12 113,8 2,0
MxH165 43,7 12,1 19,7 44,5 3640,4 7,9 50 140,7 1,8 118,9 15
MxH176 45,3 13,5 18,5 29,5 3651,1 8,1 57 150,0 13 117,8 15
MxH355 43,5 22,2 21,0 61,6 3336,2 8,0 55 136,6 2,7 116,5 14
MxH44 44,5 19,7 20,0 41,9 3427,5 7,1 5,8 143,3 1,0 113,8 15
MxHIY1 40,4 20,2 22,4 85,8 3326,6 7,0 8,0 142,3 3,6 116,8 15
MxINL1 41,4 9,5 20,9 41,2 3663,5 7.9 6,5 152,5 12 118,4 15
MxINL2 41,4 111 211 52,9 3569,3 7,7 57 151,7 13 114,5 15
MXxINY1 38,2 20,5 23,8 83,4 33515 6,3 9,4 - - - -
MxINY4 39,6 19,5 22,9 83,1 3437,4 7,5 8,3 - - - -
MxINY6 40,7 9,8 21,0 61,2 3661,7 7,8 7,1 151,7 1,3 118,7 1,6
MxJ104 41,0 18,4 20,3 57,1 3368,9 7,5 53 127,8 4,3 118,1 15
MxJ112 42,8 7,9 20,1 39,8 3840,6 7,8 6,1 142,3 1,0 116,8 15
MxJ134 42,6 9,7 19,5 36,6 3590,0 7,4 5,6 137,6 2,7 116,4 15
MxJ154 42,0 13,7 20,4 61,7 3579,5 7,6 6,3 136,0 2,8 109,1 15
MxJ161 42,8 18,0 19,8 51,6 3378,7 7,9 51 127,0 49 119,5 -
MxJ166 41,3 16,6 20,9 61,6 3458,8 7,9 6,4 135,5 51 115,6 15
MxJ32 41,8 9,3 20,4 51,1 3657,7 7,8 6,1 143,3 3,7 117,8 15
MxJ400 40,5 16,3 20,5 52,8 3497.8 7,8 58 136,7 50 118,5 15

®berechnet als Sinapinsaureaquivalente
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Tab.3-10: Agronomische Merkmale der Testhybriden aus dem 4-ortigen Beobachtungsanbau (Fortsetzung)

Ol

C22:1

Protein

GSL

Phytosterol

Sinapinsaure

TKG

Hbhe

Genotyp (% (%] [%] [umol/g] gesamt [mgkg] gesamt [mg/g]* [g] [ecm] W BB lager
MxJ401 42.3 10,0 19,7 44.6 3643,5 7,7 6,0 150,8 2,2 115,8 1,5
MxJ408 42,7 17,7 19,7 51,5 3562,4 7,6 55 143,0 2,2 115,9 1,6
MxJ410 41,6 21,0 20,5 57,2 3407,6 7,8 5,6 129,2 53 114,8 1,5
MxJ45 41,8 17,0 19,8 54,7 34422 7,6 52 144,0 3,8 118,0 1,5
MxK199.16.2 44.0 19,4 20,7 56,8 3389,6 7,7 53 145,0 2,7 120,0 1,5
MxMOL1 41,5 10,4 20,6 65,3 3634,6 8,0 5,6 150,8 1,5 117,3 1,5
MxMOL2 40,6 8,0 21,6 66,6 3687,3 7,2 6,0 165,8 1,0 119,0 1,5
MxMQOY2 43,5 8,1 19,5 37,2 3692,8 7,8 53 147,3 2,3 117,5 1,5
MxMOY4 44,0 5,6 18,4 39,5 3779,4 7.8 53 148,6 1,9 116,6 1,5
MxMOY5 41,2 15,7 21,7 67,3 3421,3 6,8 7,8 151,1 2,5 118,0 -
MxMQOY6 37,5 20,7 23,7 94,7 3302,7 6,5 5,8 - - - -
MxOLL1 42,6 8,7 19,8 33,8 3634,7 8,1 59 141,7 2,2 113,5 1,5
MxOLY2 42,4 6,8 20,2 47,9 3653,3 7,3 49 148,0 4,3 117,9 -
MxR53 44,9 19,5 19,9 41,9 3439,0 7,8 54 151,5 1,5 117,8 1,5
MxR99 44,2 6,9 18,9 37,0 3741,2 7,7 50 146,5 1,3 117,6 1,5
MxRS10/7 43,2 18,9 20,8 67,8 3496,9 7,4 6,1 140,8 2,2 118,3 1,5
MxRS13/6 43,6 17,3 20,2 55,5 3327,9 7,2 6,1 140,8 2,5 109,0 1,5
MxRS4/2 43,6 18,7 20,3 52,0 3403,2 7,7 55 155,0 3,0 118,3 1,5
MxRS4/6 44,2 15,9 20,4 45,7 3481,0 7,1 54 154,2 2,0 115,5 1,5
MxRS7/6 45,3 16,4 19,0 37,1 3539,7 7,3 55 145,8 1,7 114,0 1,5
MxRS8/6 44,7 19,9 19,8 49,8 3380,2 7,9 57 164,2 2,3 118,8 1,5
MxRUY1 40,1 16,5 21,9 71,7 3539,4 6,9 6,8 139,4 1,5 117,3 1,6
MxS108.1.1 42,3 6,8 19,9 45,6 3669,9 7,9 5,6 144,8 1,3 112,5 1,5
MxS13 44,9 21,4 19,5 65,9 3444,0 7,5 53 148,3 1,3 117,3 1,5
MxS228.8.1 42,7 11,5 20,4 53,8 3605,6 7,7 54 150,1 2,5 117,1 1,5

®berechnet als Sinapinsaureaquivalente
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Tab.3-10: Agronomische Merkmale der Testhybriden aus dem 4-ortigen Beobachtungsanbau (Fortsetzung)

ol C22:1 Protein GSL Phytosterol Sinapinsaure TKG Hohe

Genotyp (% (%] [%] [umol/g] gesamt [mgkg] gesamt [mg/g]* [g] [ecm] W BB lager
MxS237.20.1 425 19,9 20,5 53,1 3488,0 8,1 55 140,8 2,2 118,0 1,5
MxS45.2.2 42,5 11,5 21,0 52,8 3648,1 8,1 53 141,7 2,7 113,5 1,5
MxVIL1 42.3 8,6 19,9 47.6 3681,4 8,0 6,2 144,2 1,3 117,3 1,5

"RxB133 432 61 189 514 37764 79 56 1585 1,7 1174 15
RxBOY1 41,6 17,9 20,1 63,2 3514,2 7,4 6,2 141,9 1,5 119,1 1,6
RxG39 42,0 4,9 19,5 47,0 3827,1 8,6 54 1575 1,8 118,8 1,5
RxG50 43,9 0,1 17,7 39,7 4016,5 8,7 52 146,7 1,5 119,0 1,5
RxH149 43,7 18,6 18,8 50,3 3495,5 7,5 51 1575 1,7 114,8 1,5
RxH165 42,7 11,0 19,6 38,9 3658,0 7,5 49 138,3 3,2 119,5 2,0
RxH176 43,1 11,9 19,6 35,3 3686,8 7,2 6,0 1475 1,3 118,3 1,5
RxH355 42,1 15,6 20,5 52,7 3474,9 8,3 57 142,5 1,7 117,8 1,5
RxH44 44,3 18,7 19,8 36,1 3518,2 7,2 59 146,7 1,5 114,3 1,5
RxINL1 41,0 7,5 20,2 39,8 3754,9 7,6 6,5 162,5 1,5 118,3 1,5
RxINL2 41,4 8,0 20,5 51,4 3667,9 8,1 59 154,2 1,3 116,5 1,5
RxINY1 42,5 4,4 19,3 39,0 3820,9 7,8 5,6 153,1 1,1 - 1,4
RxJ104 41,8 13,9 19,0 41,9 3728,3 8,1 55 123,5 52 119,9 1,4
RxJ112 40,9 17,6 20,2 59,8 3381,2 7,8 6,3 140,7 3,6 118,8 1,5
RxJ134 42,9 9,2 18,6 34,2 3656,8 7,9 5,6 131,7 2,2 116,5 2,5
RxJ154 41,6 12,1 19,9 53,2 3615,4 8,1 6,4 144,2 1,7 1145 1,5
RxJ161 41,2 16,1 20,3 49,1 3393,6 7,7 4,9 131,9 1,2 118,4 2,5
RxJ166 40,3 12,4 20,7 53,8 3563,9 8,0 6,3 135,2 3,9 117,2 1,5
RxJ32 41,2 16,5 19,3 49,8 3512,6 8,2 55 144 .4 1,5 118,1 1,6
RxJ400 41,8 11,9 19,0 41,9 3614,4 7,9 6,2 141,7 3,2 117,2 1,5
RxJ408 40,7 15,7 20,6 51,3 3481,2 7,8 5,6 133,0 3,8 116,0 1,5
RxJ410 42,2 15,4 18,9 49,4 3652,8 8,0 5,6 135,0 3,3 117,8 1,5

®berechnet als Sinapinsaureaquivalente
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Tab.3-10: Agronomische Merkmale der Testhybriden aus dem 4-ortigen Beobachtungsanbau (Fortsetzung)

R
RxJ45 42,5 14,0 18,7 51,5 3945,0 8,0 51 146,7 2,2 118,5 1,5
RxK160.1.1 42,7 7,5 19,2 40,8 3743,9 8,2 57 156,2 1,7 116,5 1,6
RXMAY1 41,6 6,2 19,5 66,3 3850,4 7,9 6,9 - - - -
RxMOL1 40,9 4.7 20,4 55,0 3748,9 8,3 5,6 162,2 1,7 117,8 1,6
RxMOL?2 40,0 7,3 21,3 61,3 3789,4 7,5 6,0 149,8 0,9 119,1 1,5
RxMOY5 445 9,0 18,2 50,5 3740,0 8,6 4,9 - - - -
RxOLL1 41,5 7,1 19,8 37,1 3643,4 8,4 6,4 148,3 2,3 116,0 1,5
RxR53 43,7 19,3 20,0 41,9 3419,1 7,9 5,6 150,0 1,3 118,5 1,5
RxR76 41,4 12,7 20,5 54,8 3601,8 7,1 57 144,1 1,2 - 1,4
RxR99 44,3 4,2 17,8 33,5 3847,9 7,8 52 151,7 0,8 117,3 1,5
RxRS10/7 42,8 12,1 19,7 56,0 3709,9 7,7 6,2 145,8 1,3 118,0 1,5
RxRS13/6 42,4 15,3 20,1 51,4 3495,1 7,6 6,0 143,3 2,2 116,0 1,5
RxRS4/2 43,5 13,0 18,6 42,2 3685,5 7.8 52 164,7 1,2 118,2 1,5
RxRS7/6 44,1 17,6 19,1 37,8 3596,0 7,5 5,8 150,0 1,5 114,3 1,5
RxRS8/6 42,7 6,5 19,2 37,4 3826,6 8,6 59 158,5 1,0 118,9 1,5
RxS108.1.1 41,6 3,8 19,8 44,8 3762,5 7,9 59 144,2 1,0 110,0 1,5
RxS13 44,8 19,0 17,9 62,0 3571,9 7,6 55 149,2 1,2 117,0 1,5
RxS45.2.2 42,2 7,4 20,1 39,6 3700,7 7,8 52 138,3 1,5 117,5 1,5
RxVIL1 42,5 3,2 19,1 34,0 38945 7,9 6,0 147.,5 1,0 116,9 1,5
‘mMsLoo? 444 00 191 230 39901 78 55 1358 08 1195 15
Tester Syngenta 43,0 0,7 19,0 25,1 39745 7,7 6,1 144,2 1,0 125,1 3,0
Vishy 44,1 0,0 17,4 19,5 4219,3 8,3 6,1 140,8 1,0 118,3 1,5
LSD (p = 0,05) 1,3 4,6 1,2 9,3 149,7 0,5 0,6 13,5 2,2 2,8 0,8
Min. 37,5 0,0 17,4 19,5 3302,7 6,3 4,9 123,5 0,8 109,0 1,4
Max. 45,3 22,2 23,8 94,7 4219,3 8,7 10,9 166,7 53 125,1 3,0
MW Testhybriden 42,4 12,7 20,0 51,6 3600,5 7,7 59 146,3 2,1 117,0 1,6
MW Standards 43,8 0,2 18,5 22,5 4061,3 7,9 59 140,3 0,9 120,9 2,0

®berechnet als Sinapinsaureaquivalente



So ist der Phytosterolgehalt der Testhybriden im Mittel gut 450 mg/kg geringer als
der der Standards, wahrend der Proteingehalt bei den Testhybriden mit 20% leicht
hoher liegt.

Tab. 3-11: Ergebnisse der ANOVA flur den 4-ortigen Beobachtungsanbau der
Testhybriden, gezeigt sind die Varianzkomponenten und die Heritabilitat der
einzelnen Merkmale

Varianzursache® Genotyp Ort GxO  Fehler” h?

TKG 0,73** 0,23** 0,21** 0,09 0,93
Wuchshdhe 56,69** 23,62** 69,52** 33,28 0,71
Blihbeginn 4,59** 2,22%* 1,91** 0,81 0,83
Winterfestigkeit 0,77* 1,63** 1,78** 0,58 0,56
oL 1,99** 4,30%* 0,91** 0,58 0,90
Cc22:1 32,84** 0,57* 11,04** 4,73 0,92
Protein 1,13** 4,57 0,78** 0,50 0,85
Glucosinolate 177,72** 28,84** 44,70%* 18,99 0,94
Brassicasterol 363,41** 525,80** 174,80** 119,61 0,89

% Camposterol 5918,32** 2098,23** 2366,42**  1558,15 0,91
% Stigmasterol 0,08** 0,13** 0,03** 0,02 0,89
§ Sitosterol 5583,65** 437,26** 1937,53*  1296,42 0,92
& Avenasterol 128,59** 141,25** 68,10** 37,06 0,88
Phytosterol gesamt 29799,15* 3580,27* 11543,88**  7600,75 0,91

o Sinapoylglucose 0,37* 0,08** 0,12* 0,09 0,93
% Sinapin 0,39** 0,20** 0,13** 0,12 0,92
& andere SE° 0,07** 0,02* 0,02 0,02 0,92
@ Sinapinsaure gesamt 0,15** 0,02** 0,12 0,13 0,83

8Gx0O = Interaktion zwischen Genotyp und Ort, h? = Heritabilitat; ® Fehler geschatzt aus 4 Orten mit je
2 Wiederholungen; ° SE = Sinapinsaureester; *,*** signifikant bei p = 0,1, p = 0,05 bzw. bei p = 0,01

Fur die Samenproben der Testhybriden vom Standort Géttingen wurden zusatzlich
zu den NIRS-Analysen GC-Analysen der Fettsduremuster und HPLC-Analysen
des Glucosinolatgehaltes und —musters durchgefuhrt. Um mdoglichst viele der
Testhybriden charakterisieren zu konnen, wurden von einigen weiteren
Genotypen, von denen keine Samenproben vom Standort Gottingen zur
Verfigung standen, Proben vom Standort Einbeck mit in die Analysen
einbezogen. Die Ergebnisse dieser Genotypen sind natirlich nicht direkt mit den
Ubrigen Genotypen vergleichbar, sie sind daher in den Ergebnisdarstellungen
gekennzeichnet und sind nicht mit in die statistische Auswertung der Teilversuche
eingeflossen. Die Ergebnisse der GC- Analyse der Fettsduremuster sind in
Tabelle 3-12 dargestellt.

65



Tab. 3-12: Ergebnisse der GC-Analyse der Fettsduremuster flr die Samenproben

aus dem Beobachtungsanbau der Testhybriden in Gottingen

Genotyp 16:0 16:1 16:2 18:0 18:1 18:2 183 20:0 20:1 22:0 22:1
MxB1/3.3 4,7 0,2 0,0 1.3 51,0 155 10,0 05 8,8 0,2 7,7
MxBOY1 4,4 0,4 0,1 1,7 355 184 99 0,5 9,2 0,6 18,6
MxCRL1 4,6 0,2 0,0 1,2 42,3 16,7 11,1 04 11,7 0,2 11,6
MxCRY2 4,0 0,3 0,0 1,8 365 178 87 0,7 114 05 17,5
MxFS94.3 52 0,1 0,0 15 53,8 154 9,7 0,4 6,9 0,2 6,7
MxG39 49 0,2 0,0 1,0 42,3 20,2 10,3 04 11,7 0,3 8,6
MxG50 4,8 0,2 0,0 15 59,2 19,3 10,7 04 2,5 0,1 1,3
MxH149 49 0,2 0,0 1,0 326 16,7 10,7 04 12,4 0,3 20,1
MxH165 4,9 0,2 0,0 1,0 425 199 9,6 0,4 111 0.3 10,1
MxH176 50 0,1 0,0 1,0 40,1 181 11,2 05 10,6 0,3 13,0
MxH355 4,0 0,3 0,7 14 31,7 156 118 0,6 13,3 0,3 20,4
xH44 4,3 0,1 0,0 1,0 33,1 169 95 0,4 135 0,3 20,9
MxHIY1 4,1 0,3 0,1 15 34,8 18,2 8,7 0,6 11,7 0,6 18,7
MxINL1 4,6 0,3 0,1 1,7 45,1 20,2 111 05 8,3 0,4 7,5
MXxINL2 4,8 0,1 0,2 1.4 447 198 110 04 8,6 0,4 8,3
MxINY1 50 0,2 0,1 1,7 50,8 200 110 04 41 0,3 6,0
MxINY3 4,1 0,3 1,0 14 366 16,8 9,6 0,7 10,9 0,2 17,6
MxISY1 6,0 0,3 0,2 1,8 342 204 10,8 0,6 9,8 0,6 14,8
MxJ104 4,7 0,1 0,0 11 32,7 181 9.8 0,4 10,7 0,3 21,7
MxJ134 4,5 0,2 0,0 1,0 45,8 18,0 9.3 0,3 10,9 0,2 9,5
MxJ154 59 0,3 0,2 15 39,2 188 10,6 05 10,0 04 11,8
MxJ161 50 0,2 0,0 2,8 303 175 10,2 11 10,9 1,5 20,3
MxJ32 50 0,0 0,2 14 436 188 11,1 04 8,9 0,3 9,9
MxJ400 51 0,2 0,0 1,0 28,1 19,0 10,7 04 11,7 0,5 22,6
MxJ401 4,8 0,2 0,0 1,0 416 17,7 10,0 0,3 119 0,2 12,2
MxJ408 52 0,2 0,0 11 340 179 97 0,3 9,2 0,3 18,6
MxJ410 4,6 0,1 0,0 11 26,4 176 109 05 126 0,2 25,8
MxJ45 4,6 0,1 0,0 1,0 26,2 185 100 04 119 0.3 26,4
MxK160.1.1 50 0,2 0,0 0,9 352 155 116 04 13,0 0,2 17,8
MxK199.16.2 4,7 0,1 0,0 0,9 325 159 109 05 13,3 0,2 20,8
MxMAY1 4,6 0,3 0,1 1,9 37,2 184 8,8 0,6 11,0 0,5 16,1
MxMOL1 50 0,3 0,2 1,6 400 196 111 05 10,5 0,3 10,5
MxMOL2 4,5 0,3 0,2 15 439 21,1 115 04 9,1 0,4 7,0
MxMOY1 4,3 0,4 0,1 21 352 196 93 0,6 10,5 0,6 15,6
MxMOY4 4,7 0,3 0,1 15 516 196 11,1 05 43 0,2 5,6
MxMOY5 4,6 0,1 0,0 1,2 43,0 19,7 9,0 0,4 8,3 0,2 13,2
MxOLL1 51 0,0 0,2 14 430 191 115 04 9,8 0,4 8,8
MxOLY1 55 0,3 0,2 15 370 21,0 10,3 0,5 9,6 0,4 13,0
MxOLY2 4,7 0,2 0,1 1,8 46,8 19,6 95 0,5 9,5 0,3 6,7
MxRS53 4,3 0,2 0,0 0,9 351 150 108 04 13,2 0,2 19,8
MxR76 4,0 0,3 0,3 1,3 323 17,7 108 0,6 12,7 0,3 18,9
MxR99 51 0,2 0,0 14 548 155 99 0,4 6,9 0,2 5,6
MxRS10/7 4,2 0,1 0,0 0,8 357 171 111 04 10,2 0,2 19,9
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Tab. 3-12: Ergebnisse der GC-Analyse der Fettsdauremuster fir die Samenproben
aus dem Beobachtungsanbau der Testhybriden in Gottingen (Fortsetzung)

Genotyp 16:0 16:1 16:2 18:0 181 182 183 20:0 201 220 221
MXRS13/6 45 02 00 10 399 145 86 05 123 02 184
MXRS4/2 53 02 00 11 466 157 104 05 86 02 111
MXRS4/6 44 02 00 09 382 183 11,3 05 102 02 156
MXRS7/6 45 02 09 14 315 167 11,1 06 128 04 199
MxRS8/6 47 03 02 12 284 193 97 05 123 05 220
MxS108.1.1 51 01 00 14 567 149 98 05 64 03 43
MxS13 50 02 00 08 296 149 11,3 04 161 02 211
MxS228.8.1 52 02 00 15 530 156 96 04 70 02 73
MxS237.20.1 47 03 02 14 441 197 105 06 101 02 74
MxS39 46 02 00 10 442 140 111 05 11,9 03 122
MxS45.2.2 45 03 02 13 338 166 11,6 05 115 04 188
MXVIL1 50 01 02 14 428 194 108 04 96 03 95

RxB133 46 03 04 13 475 184 120 06 108 02 71
RxBOY1 51 02 02 28 454 179 108 05 63 02 96
RXCRL1 56 02 00 11 500 144 135 02 52 03 93
RXCRY2 49 02 01 16 411 167 11,0 05 109 02 122
RXG39 53 02 00 11 458 178 115 04 98 03 79
RXG50 56 02 00 13 559 208 121 04 21 03 13
RxH149 53 02 00 11 363 155 103 03 128 02 179
RxH165 52 02 00 15 395 188 104 05 119 04 112
RXH176 60 02 00 09 386 181 125 03 107 03 124
RxH355 44 03 02 14 373 166 11,5 05 11,1 06 155
RxH44 47 01 00 13 400 159 11,9 04 102 03 139
RxINL1 55 02 00 09 446 184 119 03 89 03 89
RXINL2 50 02 01 16 465 192 106 05 82 02 75
RxINY3 41 03 01 16 308 160 105 06 126 04 224
RxJ104 58 02 02 15 309 172 104 06 11,7 05 206
RxJ112 49 01 02 14 306 176 104 06 123 04 208
RxJ134 50 01 02 16 450 175 109 05 103 02 83
RxJ154 56 01 02 13 368 193 11,6 04 105 03 133
RxJ161 52 01 02 12 419 179 11,2 05 88 03 126
RxJ166 50 02 01 14 549 171 86 05 46 02 76
RxJ400 51 01 00 10 300 183 100 05 133 03 212
RxJ401 51 02 00 12 433 182 112 03 101 03 99
RxJ408 50 02 00 12 339 171 98 04 11,7 02 203
RxJ410 58 01 00 10 51,4 182 103 04 56 02 71
RxK160.1.1 52 02 00 10 483 168 116 03 69 02 93
RxMOL1 49 02 01 18 477 190 102 05 87 02 63
RXMOL2 48 06 00 27 652 86 63 12 56 07 42
RXMOY2 43 02 02 16 337 168 96 06 124 03 196
RxOLL1 48 01 00 11 480 177 107 04 89 02 79
RXR53 47 02 00 10 354 139 120 03 142 03 180
RXR99 52 02 00 12 518 166 106 03 78 02 60
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Tab. 3-12: Ergebnisse der GC-Analyse der Fettsdauremuster fir die Samenproben
aus dem Beobachtungsanbau der Testhybriden in Gottingen (Fortsetzung)

Genotyp 16:0 16:1 16:2 18:0 181 182 183 20:0 20:1 22:0 22:1
RXxRS10/7 52 02 00 09 493 180 115 03 51 03 94
RxRS13/6 48 02 00 10 373 159 111 04 122 03 16,7
RxRS4/2 50 01 00 11 531 174 110 04 55 02 672
RxRS7/6 44 03 01 15 298 165 11,3 06 13,3 05 21,1
RxRS8/6 49 02 01 14 452 186 117 05 84 05 80
RxS108.1. 47 03 03 16 522 162 114 05 62 03 59
RxS13 53 03 02 11 276 158 121 05 142 06 211
RxS237.20.1 53 03 01 15 552 192 113 05 29 03 3,0
RxS45.2.2 50 04 03 15 458 182 121 05 75 04 80
‘Tester Syngenta 4,7 03 02 14 570 198 104 05 26 02 23

MSL007 46 03 02 16 604 191 101 05 20 01 0,7
Visby 48 03 02 14 593 213 104 05 12 02 02
LSD (p = 0,05) 06 01 o1 03 65 18 11 01 28 02 46
Min. 40 00 00 08 262 86 63 02 12 01 02
Max. 60 06 10 28 652 21,3 135 12 161 15 264
MW Resynthesen 49 02 01 13 41,2 176 106 05 98 03 131
MW Standards 47 03 02 15 589 201 103 05 1,9 02 11
MxJ 166 67 0 0 1,39 341 225 112 05 86 03 146
RxVIL1! 46 02 O 1,49 47,6 200 10,1 05 7,7 021 71

lErgebnisse fur diese Resynthesen stammen vom Standort Einbeck und wurden daher nicht zusammen mit
den ubrigen aufgefuihrten Resynthesen vom Standort Gottingen verrechnet.

Wie aus der Varianzanalyse (Tab.3-13) ersichtlich, gibt es fur die einzelnen
Fettsauren hochsignifikante genotypische Variationen und auch die Heritabilitaten
erreichen hohe bis sehr hohe Werte. Besonders grol3e Spannbreiten lassen sich
fur die Merkmale Olsaure (C 18:1), Linolsaure (C 18:2), Linolenséaure (C 18:3),
Icosensaure (C 20:1) und Erucasaure (C 22:1) beobachten. Der Olsauregehalt der
Testhybriden reicht von 26,2% (,MSL 007 xJ45‘) bis 65,2% (,RNX 4621 x
MOL 2). Im Mittel liegt er bei 41,2%. Bei den drei Standards liegt der mittlere
Olsauregehalt bei 58,9 %. Der Linolsauregehalt liegt bei den Testhybriden im
Mittel bei 17,6% und damit etwas niedriger als bei den Standards (20,1%).
Auffallend ist hier der Genotyp ,RNX 4621 x MOL 2‘, der mit 8,6% einen sehr
geringen Gehalt aufweist. Auch beim Linolensauregehalt weist diese Testhybride
mit 6,3% den geringsten Gehalt auf. Im Mittel liegt der Linolensauregehalt bei den
Testhybriden bei 10,6% und bei den Standards bei 10,3%. Icosensaure und
Erucasaure sind in den Standards nur in Spuren enthalten (1,9% bzw. 1,2% im
Mittel). Bei den Testhybriden reicht die Variationsbreite fur lcosensaure von 2,5%
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(,MSL 007 x G 50°) bis 16,1% (,MSL 007 x S 13) und bei Erucasaure von 1,3%
(,MSL 007 x G 50°) bis 26,4% (,MSL 007 xJ 45°). Im Mittel liegt der Wert fir

Icosensaure bei den Testhybriden bei 9,8% und der fur Erucasaure bei 13,1%.

Tab. 3-13: Ergebnisse der ANOVA flr die GC-Analyse der Fettsduren der
Resynthesen vom Standort Gottingen. Gezeigt sind die Varianzkomponenten und
die Heritabilitat der einzelnen Merkmale

Varianzursache®

Genotyp wdh. GxW h?
16:0 Palmitinsaure 0,15** 0,00 0,09 0,78
16:1 Palmitoleinsaure 0,01** 0,00 0,00 0,95
16:2 0,03** 0,00 0,00 0,98
18:0 Stearinsaure 0,13** 0,00 0,03 0,91
18:1 Olséaure 72,63** 0,89** 10,77 0,93
18:2 Linolséaure 3,32** 0,04* 0,82 0,89
18:3 Linolenséaure 0,90** 0,01* 0,30 0,86
20:0 Arachinsaure 0,02** 0,00 0,00 0,91
20:1 Icosensaure 8,62** -0,02 2,00 0,90
22:0 Behensaure 0,03** 0,00" 0,01 0,91
22:1 Erucaséaure 37,71* 0,23* 5,45 0,93

2Wdh. = Wiederholung, GXW = Interaktion zwischen Genotyp und Wiederholung, h® = Heritabilitat;

** x * signifikant bei p = 0,01, p = 0,05 bzw. p = 0,1

In den HPLC-Analysen der Glucosinolate der Testhybriden konnten, wie bei den
Untersuchungen der Resynthesen, zwdlf unterschiedliche Glucosinolate
nachgewiesen werden. In der Varianzanalyse (Tab. 3-14) zeigte sich fur alle
einzelnen Glucosinolate sowie fur den Gesamtglucosinolatgehalt eine
hochsignifikante genotypische Variation. Der Gesamtglucosinolatgehalt und die
Glucosinolatgehalte der Testhybriden sind in Abb. 3-6 fir die MSL 007-Hybriden
und in Abb. 3-7 fir die RNX 4621-Hybriden graphisch dargestellt. Die genauen
Einzelwerte sind aus Tabelle Xlll im Anhang ersichtlich. Die Spannweite des
Gesamtglucosinolatgehaltes  der  Testhybriden reicht von 29,1 umol/g
(,MSL 007 x INY 1°) bis 142,4 ymol/g (,MSL 007 x MAY 1). Im Mittel liegt er bei
61,8 umol/g. Teilt man die Testhybriden nach ihren Testern ein, so liegt der
Mittelwert bei den ,RNX'-Hybriden mit 53,1 umol/g etwa 14 umol niedriger als der
der ,MSL'-Hybriden. Die Standards weisen einen durchschnittlichen
Glucosinolatgehalt von 22,5 umol/g auf. Die hochsten Glucosinolatgehalte werden
mit wenigen Ausnahmen bei Testhybriden mit Wild-Resynthesen beobachtet.

Betrachtet man die Glucosinolatmuster, so zeigt sich, dass das Hauptglucosinolat
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bei fast allen Testhybriden und den Standards Progoitrin (PRO) mit Anteilen von
30,8% bis 76,2% des Gesamtglucosinolatgehaltes ist.

Tab. 3-14: Ergebnisse der ANOVA fur die HPLC-Analyse der Samenglucosinolat-
gehalte und -muster fir die Testhybriden aus dem Beobachtungsanbau am
Standort Gottingen. Gezeigt sind die Varianzkomponenten und die Heritabilitat der
einzelnen Merkmale

Varianzursache® Genotyp Wdh. GxW h?
Progoitrin (PRO) 153,8497** 1,5082* 30,5043 0,91
Sinigrin (SIN) 4,1887** -0,0096 1,3277 0,86
Gluconapoleiferin (GNL) 1,0004 ** -0,0050 0,5673 0,78
Glucoraphanin (RAA) 0,1192** -0,0001 0,0897 0,73
Glucoraphenin (RAE) 0,4928** -0,0003 0,0847 0,92
Gluconapin (GNA) 94,8322** 0,3990" 16,6854 0,92
4-Hydroxiglucobrassicin (40H) 1,1525** -0,0012 0,7428 0,76
Glucobrassicanapin (GBN) 3,2675** -0,0062 0,6392 0,91
Glucobrassicin (GBC) 0,0572** 0,0000 0,0120 0,91
Gluconasturtiin (NAS) 0,1679** 0,0001 0,0464 0,88
4-Methoxyglucobrassicin (4ME) 0,0024** 0,0000 0,0028 0,63
Neoglucobrassicin (NEO) 0,0565** 0,0000 0,0006 0,99
GSL gesamt 471,1816** 3,7257* 79,0937 0,92

*Wdh. = Wiederholung, GXW = Interaktion zwischen Genotyp und Wiederholung, h* = Heritabilitat;

*** * signifikant bei p = 0,01, p = 0,05 bzw. p = 0,1

Ausnahmen bilden die Testhybriden ,MSL 007 x OLY 2', ,MSL 007 x RS 7/6°,
,MSL 007 x VIL 1, ,RNX 4621 x INY 3, ,RNX 4621 xJ400° und ,RNX 4621 x
MOY 2° bei denen Gluconapin (GNA) das Hauptglucosinolat mit Anteilen zwischen
38,6% und 48,6% stellt. Auch eine ganze Reihe weiterer Testhybriden,
insbesondere solche, die mit Wild-Resynthesen erstellt wurden, weisen hohe
GNA-Gehalte auf. Insgesamt reicht die Spanne fir GNA von 4,1%
(L(RNX 4621 x BOY 1) bis 48,6% (,MSL 007 x OLY 2. Far 4-
Hydroxiglucobrassicin  (40OH) reicht die Variationsbreite von 2,8% flr
,RNX 4621 x MOY 2' bis 27,8% fir den Standard ,MSL 007‘. Der Mittelwert der
Standards liegt hier mit 26,6% deutlich Gber dem der Testhybriden (10,8%). Die
Ubrigen Glucosinolate treten nur in geringeren Prozentanteilen von < 10% auf.
Lediglich bei Glucobrassicanapin (GBN) lassen sich einige wenige Genotypen mit
etwas hoheren Anteilen beobachten. Bei diesen handelt es sich mit Ausnahme der
,MSL‘- und der ,RNX‘-Kreuzung mit der Resynthese ,G 50° um Kreuzungen mit

verschiedenen Wild-Resynthesen.
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Abb. 3-6: Samenglucosinolatgehalt und —Muster der ,MSL‘-Testhybriden des Beobachtungsanbaus am
Standort Gottingen; * = Standards, ** = Samenproben vom Standort Einbeck
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Abb. 3-7: Samenglucosinolatgehalt und —Muster der RNX'-Testhybriden Standort Géttingen; * = Standards,
** = Samenproben vom Standort Einbeck
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3.4.3 Leistungsprufungen

Fur 18 MSL'-Hybriden und 21 ,RNX‘-Hybriden konnte zusammen mit drei
Standards (insgesamt 42 Prifglieder) eine 9-ortige Leistungsprufung durchgefihrt
werden. Weitere 12 MSL‘-Hybriden und 13 ,RNX‘-Hybriden konnten nur an vier
der neun Standorte geprift werden, so dass an diesen vier Standorten insgesamt
67 Prufglieder vorhanden waren. Eine Gegenuberstellung der Ergebnisse fur die
4-ortigen und 9-ortigen Leistungsprufungen bezilglich der Parameter Ertrag und
Olgehalt ist in Tabelle 3-15 zu finden.

Tab. 3-15: Ergebnisse der 4-ortigen und 9-ortigen Leistungsprufungen der
Testhybriden fir die Parameter Ertrag und Olgehalt

Mittelwerte tGber 4 Orte Mittelwerte Gber 9 Orte
Genotypen Ertrag [dt/ha] Olgehalt [%] Ertrag [dt/ha] Olgehalt [%]
MxB1/3.3 38,6 44,1 40,5 43,8
MxBOY1 31,6 42,4 - -
MxFS94.3 41,6 43,2 41,7 42,8
MxG39 37,8 42,2 37,9 42,4
MxG50 41,9 43,8 41,7 43,8
MxH149 45,0 45,5 46,6 45,1
MxH165 37,7 44,0 39,2 44,1
MxH176 47,1 45,6 49,5 45,4
MxH44 41,7 45,1 44,2 44,5
MxINL2 34,4 415 - -
MxJ134 39,5 43,1 - -
MxJ154 33,8 42,3 35,8 42,3
MxJ161 34,4 44,2 33,2 43,6
MxJ166 30,4 41,0 - -
MxJ32 38,3 43,1 41,9 42,7
MxJ401 41,5 43,4 - -
MxJ45 37,0 42,9 - -
MxK199.16.2 36,2 43,7 - -
MxMOL1 35,5 42,0 39,4 42,0
MxMOL2 38,8 40,4 449 40,7
MxMOY5 18,4 41,3 - -
MxR53 39,1 45,1 43,2 45,3
MxR99 38,7 43,9 42,4 43,7
MxRS13/6 37,6 44,6 - -
MxRS4/2 38,2 43,9 - -
MxS108.1.1 45,3 43,8 - -
MxS13 45,0 46,2 46,7 46,2
MxS228.8.1 37,8 44,1 - -
MxS45.2.2 40,7 43,8 38,5 43,3
MxVIL1 40,1 42,7 39,4 42,4
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Tab. 3-15: Ergebnisse der 4-ortigen und 9-ortigen Leistungsprufungen der
Testhybriden fur die Parameter Ertrag und Olgehalt (Fortsetzung)

Mittelwerte Uber 4 Orte Mittelwerte Uber 9 Orte
Genotypen Ertrag [dt/ha] Olgehalt [%] Ertrag [dt/ha] Olgehalt [%]
RxB1/3.3 39,6 42,9 39,6 42,5
RxBOY1 38,6 41,6 - -
RxG39 38,7 41,9 40,4 42,0
RxG50 35,7 43,4 42,1 43,3
RxH149 42,6 43,7 46,2 43,9
RxH165 39,9 43,3 38,0 43,1
RxH176 42,7 43,9 47,1 43,8
RxH355 36,3 42,5 - -
RxH44 42,6 45,0 44,3 44,5
RxINL1 42,7 41,5 - -
RxINL2 38,9 41,7 40,7 41,6
RxJ112 38,6 42,9 - -
RxJ134 38,4 42,5 41,5 42,6
RxJ154 39,5 42,9 - -
RxJ161 37,2 42,9 - -
RxJ166 36,1 41,7 40,7 42,6
RxJ401 37,7 42,2 41,5 41,7
RxJ408 36,6 42,2 39,7 42,2
RxJ410 42,9 42,3 - -
RxJ45 38,5 43,3 - -
RxMOY4 43,7 42,5 - -
RxOLL1 36,9 41,5 - -
RxR53 41,7 44,1 44,1 43,9
RxR99 44,1 43,2 46,6 43,1
RxRS10/7 43,7 43,7 - -
RxRS13/6 38,9 44,0 - -
RxRS4/2 43,6 43,5 45,3 43,0
RxRS7/6 41,5 43,3 42,2 43,4
RxRS8/6 42,0 43,2 44,0 43,0
RxRUY1 38,5 43,1 - -
RxS108.1.1 42,3 41,9 44,3 42,1
RxS13 43,4 44,5 47,9 44,5
RxS39 44,5 42,0 44,8 42,1
RxS45.2.2 34,2 42,3 37,6 42,2

‘MsLoo7 3’8 454 378 452

Tester Syngenta 33,7 42,1 38,7 42,0
Visby 49,2 43,6 51,2 43,8
LSD (p = 0,05) 6,3 1,2 49 0,7
Min. 18,4 40,4 33,2 40,7
Max. 49,2 46,2 51,2 46,2
MW Testhybriden 39,2 43,1 42,2 43,2
MW Standards 39,6 43,7 42,6 43,7
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Im Mittel Uber neun Umwelten liegen die Ertrage der Testhybriden und auch der
Standards etwa 3 dt/ha hoher als im Mittel Uber vier Umwelten. Der mittlere
Olgehalt der Testhybriden und auch der Standards ist sowohl (ber neun
Umwelten wie auch tber vier Umwelten annahernd konstant. Auffallend sind die
niedrigen Kornertrage der beiden Standards ,MSL 007° (35,8 dt/ha bzw.
37,8 dt/ha) und ,Tester Syngenta® (33,7 dt/ha bzw. 38,7 dt/ha) wahrend der
Standard ,Visby‘ sowohl Uber vier Orte gemittelt wie auch Gber neun Orte gemittelt
die hochsten Ertrage (49,2 dt/ha bzw. 51,2 dt/ha) erbringt. Der niedrigste Ertrag
Uber vier Orte findet sich bei der Testhybride ,MSL 007 x MOY 5° mit 18,6 dt/ha,
der hdchste bei der Testhybride ,MSL 007 x H 176’'mit 47,1 dt/nha. Uber neun Orte
gemittelt Iasst sich der niedrigste Kornertrag fir die Kreuzung ,MSL 007 x J 161°
mit 33,2 dt/ha beobachten, der hochste fir ,MSL 007 x H 176° mit 49,5 dt/ha. Der
niedrigste Olgehalt ist bei den Testkreuzungen sowohl tber vier wie auch Uber
neun Orte gemittelt fir den Genotyp ,MSL 007 x MOL 2‘ mit 40,4% bzw. 40,7%
festzustellen. Den hochsten Olgehalt insgesamt weist in beiden Fallen die
Testhybride ,MSL 007 x S 13‘ mit jeweils 46,2% auf.

Die Ergebnisse der 4-ortigen Leistungsprufung flr den Kornertrag sowie fur den
Olgehalt der einzelnen Testhybriden und der Standards sind in den Abbildungen
3-8 und 3-10 graphisch dargestellt.

Im Balkendiagramm fir den Ertrag (Abb. 3-8) ist zu erkennen, das mit Ausnahme
der beiden Genotypen ,MSL 007 x MOY 5° und ,MSL 007 xJ 166° alle
Testhybriden auf oder Uber dem Ertragsniveau der beiden Tester MSL 007‘ und
,RNX 4621° liegen. Weiterhin ist zu beobachten, dass die meisten Testhybriden
mit Wild-Resynthesen (in griin und hellgriin dargestellt) geringere Ertréage erbracht
haben als viele Testhybriden mit klassischen Resynthesen (in grau dargestellt).
Ausnahmen sind hier die Genotypen ,MSL 007 x VIL 1°, ,MSL 007 x J 401",
,RNX 4621 x INL 1, ,RNX 4621 x J 410° und ,RNX 4621 x MOY 4, deren Ertrage
bei > 40 dt/ha lagen. Besonders auffallend ist die Testhybride ,MSL 007 x H 176,
deren Ertragsniveau nah an das des Standards ,Visby‘ heranreicht.

Vergleicht man die Ertrage fur die 22 Tester/Resynthese-Kombinationen, die mit
beiden Testern gelungen sind und in den Leistungspriufungen geprift werden
konnten, so erhdlt man eine relativ niedrige signifikante Korrelation von
0,45 (Abb. 3-9).
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Abb. 3-8: Kornertrag der Testhybriden Uber 4 Standorte gemittelt: Hellgrin = Testhybriden mit
Resynthesen, die das C-Genom einer B. oleracea-Wildform enthalten, griin = Testhybriden mit Resynthesen,
die das C-Genom einer B. oleracea-Wildart enthalten, dunkelgrau = Testhybriden mit klassischen
Resynthesen, rot = Standards
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Abb. 3-9: Korrelation der Kornertrage fur Tester/Resynthese-Kombinationen, die mit beiden Testern gelungen
sind. (n = 22); * = signifikant (P = 0,1)

Bei den Olgehalten (Abb. 3-8) weisen vor allem die mit Wild-Resynthesen (in
Abb. 3-8 in grin und hellgrin dargestellt) erstellten Testhybriden niedrige Werte
zwischen ungefahr 40% und 43% auf. Neben wenigen Hybriden mit klassischen
Resynthesen (grau dargestellt) reiht sich hier auch der ,Tester Syngenta’ mit
knapp uber 42% Olanteil ein. Oberhalb von 43% Olgehalt finden sich nur drei
Testhybriden mit  Wild-Resynthesen. Diese  sind ,RNX 4621 x J 45,
,MSL 007 x J 410‘ und ,MSL 007 x J 161¢, die mit knapp Uber 44% Olgehalt den
hochsten Olanteil unter den mit Wild-Resynthesen erstellten Testhybriden
aufweist. Olgehalte (iber 45% erreichen neben dem Standard/Tester ,MSL 007"
nur die Hybriden ,RNX 4621 xH 44‘, ,MSL 007 x H 44‘, ,MSL 007 x R 53,
,MSL 007 x H 149‘ und ,MSL 007 x H 176‘. Ein Olanteil von Uber 46% konnte nur
fur die Kreuzung ,MSL 007 x S 13‘ beobachtet werden.
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Abb. 3-10: Olgehalt der Testhybriden tber 4 Standorte gemittelt: Hellgriin = Testhybriden mit Resynthesen,
die das C-Genom einer B. oleracea-Wildform enthalten, griin = Testhybriden mit Resynthesen, die das
C-Genom einer B. oleracea-Wildart enthalten, dunkelgrau = Testhybriden mit klassischen Resynthesen,

rot = Standards
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Die fur die weiteren agronomischen Merkmale ermittelten Ergebnisse werden im
Folgenden nur fur die 4-ortigen Leistungsprufungen dargestellt (Tab. 3-17), da
diese insgesamt mehr Genotypen umfassten. Die Ergebnisse der 9-ortigen
Leistungsprifungen sind den Tabellen XVI bis XIX im Anhang zu entnehmen.

Fur die Phytosterole und Sinapoylverbindungen werden in Tabelle 3-17 nur die
Gesamtgehalte aufgefuihrt. Die Werte fur die einzelnen enthaltenen Phytosterole
und Sinapoylverbindungen sind aus den Tabellen XIV und XV im Anhang
ersichtlich.

In der Varianzanalyse der Ergebnisse (Tab. 3-16) zeigten sich fur annahernd alle
erfassten Merkmale hochsignifikante genotypische Variationen. Eine Ausnahme
bildete das Merkmal Winterfestigkeit, fir das keine signifikanten Variationen
festgestellt werden konnten. Auch die errechneten Heritabilitaten sind in der Regel
hoch (= 0,75). Lediglich die durch Bonituren erfassten Merkmale Winterfestigkeit
und Lager sowie das die durch Messung erfasste Wuchshohe und der mittels

NIRS erfasste Sinapinsduregehalt weisen niedrigere Heritabilitaten auf.

Tab. 3-16: Ergebnisse der ANOVA fur die 4-ortigen Leistungsprifungen der Test-
hybriden, gezeigt sind die Varianzkomponenten und die Heritabilitat der einzelnen
Merkmale

Varianzursache® Genotyp Ort GxO h?
Kornertrag 14,89** 58,25** 20,19 0,75
TKG 0,08** 0,15** 0,04 0,86
Wuchshoéhe 25,92** 95,84** 59,89 0,63
Blihbeginn 7,31%* 118,52** 4,84 0,82
Winterfestigkeit 0,06 0,35** 1,09 0,16
Lager 0,22** 0,48** 0,98 0,41
oL 1,26** 2,23 0,71 0,88
c22:1 36,82** 33,54** 12,55 0,92
Protein 0,46** 0,60** 0,53 0,78
Glucosinolate 87,62** 1,37 21,84 0,94
Brassicasterol 315,25** 1027,16** 1919 0,83
% Camposterol 4045,37** 4362,20** 2190,78 0,85
{’;’) Stigmasterol 0,06** 0,10%* 0,05 0,80
g Sitosterol 5176,89** 261,70** 1776,49 0,90
& Avenasterol 56,49** 47,99** 43,6 0,80
Phytosterol gesamt 24222 ,47** 4279,74** 9159,79 0,89
o Sinapoylglucose 0,24** 0,09** 0,12 0,85
2 Sinapin 0,22** 0,06** 0,18 0,79
g andere Sinapinséureester 0,04** 0,02** 0,03 0,82
o Sinapinsdure gesamt 0,08** 0,23** 0,23 0,52

4 GxO = Interaktion zwischen Genotyp und Ort, h? = Heritabilitat; ** signifikant bei p = 0,01
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Tab. 3-17: Agronomische Merkmale der Testhybriden aus den 4-ortigen Leistungsprifungen

Genotyp Ertrag ol C22:1 Protein GSL Phytosterol Sinapinséaiurea TKG Ho6he BB WF  Lager
[dt/ha] [%0] [%] [%] [umol/g] gesamt [mg/kg] gesamt [mg/g] [g] [cm]
MxB1/3.3 38,6 44,1 11,7 18,7 49,7 3527,4 6,9 4,2 163,8 116,3 2,5 2,0
MxBOY1 31,6 42,4 16,2 19,8 55,4 3566,8 7,3 4,7 152,5 117,0 35 3,0
MxFS94.3 41,6 43,2 31 18,4 34,3 3770,8 7,7 4,3 166,3 117,3 2,5 2,0
MxG39 37,8 42,2 11,7 20,0 51,7 3515,0 8,0 44  161,3 119,3 25 3,7
MxG50 41,9 43,8 1,7 18,6 38,3 3774,7 8,0 4,3 158,8 1170 2,0 2,3
MxH149 45,0 455 24,5 17,8 44,6 3390,5 7,0 4,3 155,0 1130 2,0 3,0
MxH165 37,7 44,0 13,2 19,2 37,8 3547,9 7,3 4,1 151,3 117,7 3,3 3,0
MxH176 47,1 45,6 16,1 18,1 27,7 3533,6 7,6 45 162,5 1170 25 2,0
MxH44 41,7 45,1 24,9 19,6 32,9 3289,0 7,0 4,6 1525 111,0 2.3 1,7
MxINL2 34,4 41,5 12,8 20,4 44,8 3473,3 7,3 4,9 155,0 1157 23 2,3
MxJ134 39,5 43,1 11,1 19,0 32,8 3413,5 6,9 4,6 1475 1120 2,0 2,7
MxJ154 33,8 42,3 17,7 19,7 53,7 3483,5 7,0 52 148,8 108,3 3,0 2,3
MxJ161 34,4 44,2 19,3 18,2 38,2 3422,8 7,3 4,0 137,5 1153 3,5 4,3
MxJ166 30,4 41,0 19,5 19,9 50,8 3423,5 7,4 49 1450 1140 35 4,7
MxJ32 38,3 43,1 10,7 18,8 35,5 3585,7 7,5 4,6 160,0 1140 2,5 2,3
MxJ401 41,5 43,4 14,2 18,3 32,1 3533,0 7,2 49 1575 1140 25 2,3
MxJ45 37,0 42,9 17,5 18,9 40,2 3520,8 6,9 44 1475 1123 3,5 3,0
MxK199.16.2 36,2 43,7 19,9 194 43,4 3319,6 7,4 41 1575 117,3 2,5 2,3
MxMOL1 35,5 42,0 13,3 19,8 53,3 3501,7 7,6 4,7 162,5 117,3 2,8 2,3
MxMOL2 38,8 40,4 10,7 21,0 55,9 3478,6 6,4 51 168,8 120,3 35 2,0
MxMOQOY5 18,4 41,3 16,4 20,7 55,8 3509,9 6,7 4,5 161,3 114,3 3,0 2,7
MxR53 39,1 45,1 21,6 19,3 35,7 3350,1 7,6 4,5 158,8 1157 23 1,7
MxR99 38,7 43,9 7,3 18,7 30,1 3665,0 7,2 44  158,8 1150 2.3 1,7
MxRS13/6 37,6 44,6 19,9 18,8 42,2 3312,3 7,0 47 151,3 106,7 2,8 2,7
MxRS4/2 38,2 43,9 19,7 19,1 39,7 3409,1 7,3 4,2 163,8 114,3 3,0 3,7

®berechnet als Sinapinsaureaquivalente
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Tab. 3-17: Agronomische Merkmale der Testhybriden aus den 4-ortigen Leistungspriufungen (Fortsetzung)

Genotyp Ertrag ol C22:1 Protein GSL Phytosterol Sinapinséaiurea TKG Ho6he BB WF  Lager
[dt/ha] [%] [%] [%] [umol/g] gesamt [mg/kg] gesamt [mg/g] [g] [cm]
MxS108.1.1 45,3 43,8 53 18,0 35,5 3706,1 7.4 45 156,3 108,7 2,0 1,7
MxS13 45,0 46,2 25,1 18,2 60,2 3393,1 7,0 4,1 1525 1153 2.3 2,7
MxS228.8.1 37,8 44,1 15,5 18,9 39,4 3496,4 7,1 4,3 156,3 1150 2,0 2,3
MxS45.2.2 40,7 43,8 16,1 19,5 41,3 3453,9 7,4 4,1 155,0 111,7 3,8 2,7
MxVIL1 40,1 42,7 12,4 19,2 40,3 3514,8 7.4 49 162,5 1140 25 1,3
"RxB1/33 396 429 112 189 494 3717 14 46 1650 1167 23 23
RxBOY1 38,6 41,6 16,1 19,2 52,7 3471,6 7.4 4,8 160,0 117,7 3,3 2,7
RxG39 38,7 41,9 7,2 19,0 42,6 3673,0 7,6 4,6 166,3 1173 23 2,3
RxG50 35,7 43,4 1,8 17,8 35,5 3858,9 8,1 4,3 155,0 1170 1,8 2,0
RxH149 42,6 43,7 23,3 18,4 46,0 3437,5 7,2 4,6 156,3 111,3 2,3 2,7
RxH165 39,9 43,3 12,7 19,0 34,9 3606,6 7.4 4,1 1488 1180 2,5 3,0
RxH176 427 43,9 12,5 18,0 27,7 3603,8 7,6 4,8 160,0 1163 28 2,3
RxH355 36,3 42,5 16,6 19,5 46,7 3475,4 8,3 49 152,5 115,7 3,0 2,7
RxH44 42,6 45,0 21,3 18,5 29,8 3410,5 7,4 4,7 155,0 1120 2,8 2,3
RxINL1 42,7 41,5 8,7 19,0 314 37273 7,9 5,2 165,0 1170 2.8 2,3
RxINL2 38,9 41,7 11,3 19,4 42,8 3517,6 7,4 4.8 155,0 114,7 1,8 2,3
RxJ112 38,6 42,9 15,3 18,4 36,3 3629,8 7,8 4,6 1475 113,7 3,0 3,3
RxJ134 38,4 425 11,0 18,3 30,2 3534,2 7,2 4,7 146,3 1140 28 3.3
RxJ154 39,5 42,9 8,1 18,0 36,8 3839,4 7,6 4,8 1475 108,3 2,5 2,3
RxJ161 37,2 42,9 11,1 17,7 25,5 3765,4 7,7 4.4 1475 1147 2,0 3,0
RxJ166 36,1 41,7 15,8 18,6 43,5 3604,9 7.4 4,7 150,0 113,3 4,5 4,7
RxJ401 37,7 42,2 11,0 18,5 34,0 3600,9 7.4 53 1575 1150 23 3,0
RxJ408 36,6 42,2 22,0 18,6 42,9 3500,8 7,8 44  150,0 112,7 3,8 50
RxJ410 429 42,3 14,5 18,5 36,1 3659,6 7,1 44 1500 112,3 3,0 3.3
RxJ45 38,5 43,3 10,4 17,6 30,2 3764,1 7,2 44 1525 116,3 3,0 3,0

®berechnet als Sinapinsaureaquivalente
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Tab. 3-17: Agronomische Merkmale der Testhybriden aus den 4-ortigen Leistungsprifungen (Fortsetzung)

n O i i (ol qseemy o] oossetmgler_Tr_fom %2 WF_Lase
RxMOY4 43,7 42,5 6,8 18,7 31,3 3872,6 6,9 4,5 157,5 116,0 2,5 2,0
RxOLL1 36,9 41,5 8,2 19,6 30,1 3586,4 8,5 54 152,5 114,7 3,0 3,7
RxR53 41,7 44,1 20,5 19,0 34,0 3361,4 7,4 4,7 155,0 116,7 1,8 2,3
RxR99 44,1 43,2 52 18,2 27,3 3745,3 7,0 4,4 156,3 115,7 2,3 2,0
RxRS10/7 43,7 43,7 11,4 18,4 40,9 3667,4 7,2 4,8 162,5 1160 2,5 2,3
RxRS13/6 38,9 44,0 15,6 17,9 36,8 3550,6 7.5 4,5 160,0 107,7 1.8 2,0
RxRS4/2 43,6 43,5 115 18,4 30,8 3707,2 7,9 4,3 167,5 115,7 3,0 2,7
RxRS7/6 41,5 43,3 20,5 194 35,4 3408,8 7,6 4,9 156,3 111,3 2,0 2,3
RxRS8/6 42,0 43,2 11,7 19,1 33,0 3654,3 8,1 50 158,8 115,7 2,5 2,3
RxRUY1 38,5 43,1 54 18,2 28,7 3871,9 7,2 4,6 158,8 117,3 2.8 3,0
RxS108.1.1 42,3 41,9 7,6 19,0 35,5 3556,5 7,5 4.8 153,8 108,3 2,8 3,3
RxS13 43,4 44,5 20,2 17,5 48,3 3553,7 7,3 4,5 150,0 116,0 2,0 2,7
RxS39 44,5 42,0 0,9 18,0 18,7 3875,7 7,9 4.4 1475 116,7 2,3 2,3
RxS45.2.2 34,2 42,3 8,4 19,2 32,6 3705,0 7.8 4,2 153,8 113,3 2.3 2,7
MsLoo7 358 454 13 179 169 39293 16 44 1425 1173 18 1,3
TesterSyngenta 33,7 42,1 2,3 18,5 21,6 3792,7 6,5 4.7 150,0 1214 2,3 3,0
Visby 49,2 43,6 0,0 17,0 15,0 4078,1 7.9 4,8 1575 117,0 2,0 1,7
LSD (p=0,05) 6,3 1,2 49 1,0 6,5 154,6 0,8 0,3 10,8 3,6 15 1,6
Min. 18,4 40,4 0,0 17,0 15,0 3289,0 6,4 4,0 137,5 106,7 1.8 1,3
Max. 49,2 46,2 25,1 21,0 60,2 4078,1 8,5 54 168,8 1214 45 50
MW Testhybriden 39,2 43,1 13,5 18,8 38,9 3566,4 7,4 4,6 155,7 1146 2,6 2,7
MW Standards 39,6 43,7 1,2 17,8 17,8 3933,4 7,3 4,6 150,0 1186 2,0 2,0

®berechnet als Sinapinsaureaquivalente



Neben den beschriebenen Variationen beim Ertragsniveau und beim Olgehalt
zeigen sich auch bei anderen Merkmalen grof3e Variationsbreiten (Tab. 3-17).

Der Erucasauregehalt (C 22:1) reicht bei den Testhybriden von 1,7%
(,MSL 007 x G 50°) bis 25,1% (,MSL 007 x S 13) und erreicht im Mittel 13,5%. Die
Standards weisen einen mittleren Anteil von 1,2% Erucasaure auf und sind damit
praktisch erucasaurefrei. Beim Proteingehalt liegt der Gehalt der Testhybriden mit
im Mittel 18,8% leicht hoher als der der Standards (17,8%). Die beobachtete
Spanne reicht bei den Hybriden von 17,5% (,RNX 4621 xS 13) bis 21%
(,MSL 007 x MOL 2°). Bei den Glucosinolaten ist die Variation zwischen den
Genotypen besonders hoch. Sie reicht von 15 pmol/g fir den Standard ,Visby* bis
60,2 umol/g fir die Kreuzung ,MSL 007 x S 13‘. Der Mittelwert der Standards liegt
bei 17,8 umol/g, der der Testhybriden im Mittel bei 38,9 umol/g. Auch fir den
Phytosterolgehalt kann eine groRe Spannbreite festgestellt werden. Die Spanne
reicht hier von 3289 mg/kg (,MSL 007 x H44‘) bis 4078 mg/kg (,Visby‘). Die
hdchsten Werte werden von den Standards erreicht. Der mittlere Phytosterolgehalt
der Standards liegt mit 3933 mg/kg deutlich hoher als der der Testhybriden
(3566 mg/kg). Beim Sinapinsauregehalt unterscheiden sich die Mittelwerte fir
Standards und Hybriden nicht signifikant, es gibt aber Variationen zwischen den
Genotypen. Diese reichen von 6,4 mg/g bis 8,5 mg/g. Den geringsten Gehalt weist
,MSL 007 x MOL 2* auf, den héchsten ,RNX 4621 x OLL 1.

Fir das Merkmal Winterfestigkeit zeigen die meisten Testhybriden niedrige Werte
und weisen somit eine relativ gute Winterfestigkeit auf. Der Mittelwert liegt hier bei
2,6. Der Mittelwert der Standards liegt bei 2,6 und unterscheidet sich damit nicht
signifikant von dem der Testhybriden. Die hochsten Werte und damit die
schlechteste Winterfestigkeit wurden fir die Testhybriden ,RNX 4621 x J 161° mit
4,5 sowie ,MSL 007 x S 45.2.2 und ,RNX 4621 x J 408‘ mit jeweils 3,8 ermittelt.
Fir das Merkmal Lager lassen sich im Mittel ebenfalls keine signifikanten
Unterschiede zwischen den Testhybriden und den Standards beobachten.
Einzelne Genotypen weisen jedoch hohe Neigung zum Lagern auf, wie z.B. der
Genotyp ,RNX 4621 x J 104, der einen mittleren Boniturwert von 5 erreicht, oder
die ,RNX'- und ,MSL'-Hybriden mit ,J 166°, die beide mittlere Boniturwerte fur das

Merkmal Lager von 4,7 aufweisen.
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4 Diskussion

4.1 Markeranalysen

Bei den AFLP-Analysen konnten durch Nutzung von drei Primerkombinationen
insgesamt 471 polymorphe Marker fur die untersuchten Rapsgenotypen
identifiziert werden. Diese Zahl erscheint im Vergleich zu anderen AFLP-Studien
in Brassica napus sehr hoch. So konnten z.B. Yu et al. (2007) in ihrer Arbeit zur
genetischen  Diversitdit in  gelbsamigem Raps unter Nutzung von
18 Primerkombinationen nur 242 polymorphe Marker generieren. Auch LOMBARD
et al. (2000) bendétigten 17 Primerkombinationen um 324 polymorphe Fragmente
zu erhalten. Die deutlich héhere Anzahl Polymorphismen, die in der vorliegenden
Arbeit gefunden werden konnten, lasst sich aber leicht erklaren. Wahrend Yu et al.
(2007) und LomBARD et al. (2000) ausschlie3lich Kulturformen vom Raps
untersuchten, die insgesamt eine sehr enge genetische Basis aufweisen, wurden
in der vorliegenden Studie neben 55 Brassica napus Zuchtformen auch
71 resynthetisierte Genotypen analysiert. Diese Resynthesen zeigen im Vergleich
zum Zuchtmaterial eine deutlich gré3ere genetische Variation (vgl. BECKER et al.
1995; GIRKE 2000). Auch SEvYis et al. (2003) erzielten daher in ihrer Untersuchung
zur genetischen Diversitat von resynthetisiertem Raps im Vergleich mit
Sommerrapssorten eine vergleichbar hohe Anzahl von 467 polymorphen Banden

unter Nutzung von drei Primerkombinationen.

Die angesprochene Enge der genetischen Basis im Rapszuchtmaterial konnte im
Rahmen dieser Untersuchung bestatigt werden. Die genetische Distanz Uber das
gesamte analysierte Zuchtmaterial lag im Mittel bei 0,35. Vergleichbare
Distanzwerte wurden auch in den RFLP-Analysen von DIERS & OSBORN (1993)
und GIRKE (2000) sowie den Untersuchungen mittels SSR-Markern von HASAN et
al. (2006) gefunden. Die engen Verwandtschaftsbeziehungen im Zuchtmaterial
sind darauf zurtickzuftihren, dass Raps entwicklungsgeschichtlich eine relativ
junge Art ist und in der Pflanzenziichtung erst seit wenigen Jahrzehnten eine
groRere Bedeutung hat (BECKER et al. 1995). Ihre Entstehung geht, wie bereits
METZGER (1833) erkannte, auf die spontane Hybridisierung von Ribsen (Brassica
rapa) und Kohl (Brassica oleracea) zurtick. Auch wenn angenommen werden
muss, dass Brassica napus polyphyletischen Ursprungs ist (SONG & OSBORN 1992;

ALLENDER & KING 2010), so ist doch davon auszugehen, dass das derzeitige
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Zuchtmaterial urspringlich auf einigen wenigen interspezifischen Hybridpflanzen
basiert (BECKER et al. 1995). Zu einer weiteren Einengung des Genpools kam es
durch die Fokussierung der Zichtung auf spezielle Qualitatsmerkmale (SEvis et al.
2003; HASAN et al. 2006).

Die Hauptkoordinatenanalyse und die Clusteranalyse erlaubten eine Einteilung
des Zuchtmaterials in die drei klar abgrenzbaren Formenkreise Winter-, Sommer-
und chinesischer Raps. Die gefundenen Gruppierungen wurden so bereits in einer
Reihe von Studien zur genetischen Diversitat im Rapsmaterial unter Nutzung
verschiedener Markertypen nachgewiesen und auch die in den Dendrogrammen
dargestellte Abtrennung der Cluster voneinander erfolgt bei vergleichbaren
Distanzwerten (vgl. DIERS & OSBORN 1994; BECKER et al. 1995; LOMBARD et al.
2000, PLIESKE & STRUSS 2001; GIRKE 2002; HASAN et al. 2006). Die mittleren
genetischen Distanzen innerhalb der drei Cluster stimmen ebenfalls relativ gut mit
den in der Literatur veroffentlichten Werten Uberein. Im Vergleich mit GIRKE
(2002), der in seiner Arbeit ein ahnlich umfangreiches Sortiment mit RFLP-
Markern untersucht hat, liegen die beobachteten Werte im Allgemeinen etwas
hoher. So lag die mittlere genetische Distanz im Winterrapsmaterial in der
vorliegenden Arbeit bei 0,29, innerhalb des Sommerrapses bei 0,28 und im
chinesischen Material bei 0,37. GIRKE (2002) beobachtete fir die entsprechenden
Formenkreise mittlere genetische Distanzen von 0,21, 0,23 bzw. 0,28. Zu
berticksichtigen ist aber, dass die genetischen Distanzen fiur die RFLP-Analysen
nach Dice (1945) und die in den AFLP-Analysen dieser Studie mit dem Jaccard-
Koeffizienten (JACCARD 1908) geschatzt wurden, entsprechend den Empfehlungen
fur kodominante Marker bzw. dominante Marker (LINK et al. 1995).

Das untersuchte resynthetisierte Material wies eine grof3e genetische Distanz zum
Zuchtmaterial auf. Dies entspricht den Ergebnissen anderer Diversitatstudien
unter Einbeziehung von Resynthesen (vgl. SONG & OSBORN 1992; BECKER et al.
1995; Voss et al. 1998; GIRKE 2002). Wahrend sich in den Untersuchungen von
SONG & OSBORN (1992), DIERS & OSBORN (1996); Voss et al. (1998) sowie SEYIS et
al. (2003) nur wenige resynthetisierte Rapsformen finden, verglichen BECKER et al.
(1995) in ihrer RFLP-Studie 17 Resynthesen mit 24 Kulturformen und konnten
dabei eine mittlere genetische Distanz der Resynthesen zum Zuchtmaterial von
0,35 feststellen. Einen fast identischen Wert (0,36) ermittelte GIRKE (2002) in

seinen umfangreichen RFLP-Analysen, bei denen insgesamt 142 Resynthesen
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und 57 Kulturformen untersucht wurden. Die mittlere genetische Distanz der
Resynthesen zum Zuchtmaterial lag in der vorliegenden Studie bei 0,58 und damit
bedeutend hoher als in den Untersuchungen von BECKER et al. (1995) und GIRKE
(2002). Dies ist durch die Zusammensetzung des untersuchten
Resynthesematerials zu erklaren, welches einerseits aus 27 klassischen
Resynthesen (Resynthesen, die mit Brassica oleracea-Kulturformen erstellt
wurden) sowie 44 Wild-Resynthesen (Resynthesen, die mit Wildformen von
Brassica oleracea oder anderen Brassica-Wildarten erstellt wurden) bestand. Bei
der Auswahl der klassischen Resynthesen wurden neben neun Resynthesen aus
der Justus-Liebig-Universitat Giel3en zudem vor allem solche ausgewahlt, die in
der Arbeit von GIRKE (2002) besonders hohe genetische Distanzen aufwiesen.
Betrachtet man nur die klassischen Resynthesen, so liegt ihre genetische Distanz
zum Zuchtmaterial mit 0,52 niedriger als die des gesamten Resynthesematerials.
Interessant ist auch, dass die mittlere genetische Distanz der klassischen
Resynthesen zu den chinesischen Rapsformen mit 0,45 kleiner ist als zu den
Winterrapssorten (0,50) und den Sommerrapssorten (0,53) und einen fast
identischen Wert erbringt wie die mittlere genetische Distanz zwischen
chinesischem Raps und Sommerraps (0,46). Ein Grund hierfur ist moglicherweise,
dass die meisten chinesischen Rapssorten zwar auf europaisches Material
zurlckgehen (BECKER et al. 1999, Hu et al. 2007), im Laufe ihrer zlchterischen
Bearbeitung aber wiederholt asiatische Brassica rapa—Gemiise und —Olformen
eingekreuzt wurden (SERNYNK 1999, QIAN et al 2006; Hu et al. 2007) und der
grodte Teil der klassischen Resynthesen in dieser Studie auf Kreuzungen von
asiatischen Brassica rapa-Gemuseformen (spp. chinensis und ssp. pekinensis)
zurtickgent.

Eindeutige groRRere Cluster lassen sich fir die klassischen Resynthesen im
Dendrogramm nicht finden und auch in der Hauptkoordinatenanalyse zeigen sie
keine eindeutige Gruppierung, sondern streuen fast Uber den gesamten Bereich.
Auch dies entspricht den Beobachtungen von GIRKE (2002). Dennoch sind im
Dendrogramm zwei Gruppierungen zu beobachten, die fast ausschlielich
klassische Resynthesen enthalten (Gruppierung ,RS a‘ und ,RS b‘, Abb. 3.3).
Ausgehend von der grol3en Formenvielfalt der Eltern, die zur Erstellung der

klassischen Resynthesen verwendet wurde, weisen die Resynthesen nicht nur zu
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den anderen Materialgruppen eine sehr grol3e genetische Distanzen auf, sondern
auch untereinander (mittlere GD = 0,55).

Drei der klassischen Resynthesen (,B 1/3.3', ,.S 108.1.1° und ,S 13‘) zeigen eine
auffallig geringe genetische Distanz zum Winterrapsmaterial und clustern im
Dendrogramm sogar mit diesem zusammen. Dies bestatigt fir den Genotyp ,S 13
die Ergebnisse aus den Analysen von BECKER et al. (1999) und GIRKE (2002), in
denen diese Resynthese ebenfalls untersucht wurde. Eine mdgliche Ursache fur
diese Ahnlichkeit zum Winterraps kénnten Einkreuzungen bei der Vermehrung
dieser Resynthesen im Feld sein, insbesondere, wenn die Resynthesen selber
stark selbstinkompatibel sind (GIRKE 2002).

Die untersuchten Wild-Resynthesen stellen ein besonderes und in dieser Form
bisher einmaliges Materialset dar. Sie zeigen die gré3ten mittleren genetischen
Distanzen zu allen untersuchten Materialgruppen (jeweils > 0,60) und weisen auch
untereinander eine sehr hohe genetische Variabilitat auf (mittlere GD = 0,58).
Insgesamt konnten funf Wild-Resynthesecluster gefunden werden, von denen die
beiden, die dem Zuchtmaterial am nachsten stehen (Cluster WT a‘ und WT b,
Trennung bei GD von ~ 0,57) ausschlie3lich Resynthesen mit Brassica oleracea-
Wildformen enthalten. In den anderen drei Clustern sind hingegen mit Ausnahme
zweier auf Brassica oleracea-Wildformen zurtickgehender Resynthesen und funf
klassischer Resynthesen nur die Resynthesen mit anderen Brassica-Wildarten zu
finden. Dabei lassen sich interessante Gruppierungen beobachten. So enthalt das
Cluster WS a‘' Wild-Resynthesen die mit dem Winterribsen ,Largo‘ erstellt
wurden, sowie zwei klassische Resynthesen, die ebenfalls auf
Winterriibsenkreuzungen zurtickgehen. Ein weiteres Cluster, das drei Wild-
Resynthesen mit der Ribsensorte ,Largo’ enthalt, ist das Cluster WS c¢'. Diese
Genotypen haben ihr C-Genom jeweils von einer Brassica montana-Akzession
erhalten. Sie weisen im Dendrogramm die grof3te Entfernung zu allen anderen
Genotypen auf und trennen sich von diesen bei einer genetischen Distanz von
~0,65. Das groflte Cluster WS b’ enthalt mit Ausnahme der klassischen
Resynthese ,RS 4/6° und der Wild-Resynthese ,HIL 1° ausschliellich Wild-
Resynthesen, die auf Kreuzungen mit der Ribsenform ,Yellow Sarson‘ (Brassica
rapa ssp. trilocularis) zurickgehen. Auch die beiden in dem Cluster enthaltenen
klassischen Resynthesen ,RS 10/7° und ,RS 239° entstammen Kreuzungen mit

,Yellow Sarson‘. Eine madgliche Erklarung hierfur konnte sein, dass die
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Rubsenunterart trilocularis’ eine Sonderstellung einnimmt und mdglicherweise
eine, zu anderen Rubsenformen divergente Entwicklung aufweist (SEvis et al.
2001; vgl. u.a. SONG et al. 1990; MCGRATH & QUIROS 1992; DUHOON & KOPAR
1998).

Eine eindeutige Clusterung der Wildresynthesen entsprechend ihrer C-Genom-
Herktinfte ist in den meisten Fallen nicht zu beobachten. Ausnahmen bilden hier
zwei kleine Gruppen, die innerhalb des Clusters WS b’ eigene Subcluster bilden.
Dies sind auf der eine Seite drei Wild-Resynthesen (,HIY 1, ,HIY 2' und ,HIL 1)
die auf Kreuzungen mit Brassica hilarionis zurlickgehen, und auf der anderen
Seite vier Wild-Resynthesen deren C-Genom aus Brassica incana-Akzessionen
stammt (JINY 1°, INY 3, INY 4‘ und ,INY 5%, von denen bekannt ist, dass sie
allesamt urspriinglich aus Sizilien stammen.

Das Wild-Resynthesematerial spiegelt insgesamt die breite genetische Variation
der Brassica-Wildarten aus der Brassica oleracea-Verwandtschaft wieder, welche
z.B. in den Diversitatsstudien von LANNER et al. (1997), LAZARO & AGUINAGALDE
(1998) und MElI et al. (2010) aufgezeigt werden konnte.

4.2 Charakterisierung der Brassica-Wildarten

Die untersuchten Brassica-Wildarten wiesen eine extrem hohe Variabilitat sowohl
in ihren Glucosinolatmustern als auch im Gesamtglucosinolatgehalt ihrer Blatter
auf. Teilweise zeigten die Glucosinolatmuster innerhalb der untersuchten Arten
gute Ubereinstimmungen zwischen den einzelnen Akzessionen, Beispiele hierfir
sind z.B. Brassica cretica und Brassica insularis (mit Ausnahme der Akzession
(AZ) 1952). Bei anderen Arten zeigten sich hingegen auch innerhalb der
Akzessionen einer Art grofRe Unterschiede (z.B. Brassica incana). Diese
Ergebnisse stimmen gut mit den Ergebnissen von MITHEN et al. (1987) Uberein,
die in ihrer Studie ebenfalls grof3e Unterschiede im Blattglucosinolatgehalt und —
muster der verschiedenen Brassica-Arten sowohl zwischen den Arten als auch
innerhalb der Arten nachweisen konnten. Gute Ubereinstimmungen gibt es auch
zwischen den in der vorliegenden Studie gefundenen Glucosinolatmustern und
den bei MITHEN et al (1987) beschriebenen. So beobachten MITHEN et al (1987) fur
Brassica insularis zwei Mustertypen und begrinden dies mit der unterschiedlichen

geographischen Herkunft der Pflanzen. Pflanzen die von Sardinien (ltalien)
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stammten, wiesen als Hauptglucosinolat Progoitrin auf und enthielten auf3erdem
groRere Anteile Gluconapin. Solche die aus Tunesien stammten enthielten fast
ausschlief3lich Sinigrin. Das gleiche Phanomen zeigte sich in den vorliegenden
Ergebnissen. Wahrend die untersuchten Akzessionen sardischer und korsischer
Herkunft vor allem die Glucosinolate Progoitrin und Gluconapin enthielten
unterschied sich die AZ 1952 komplett von den ubrigen Brassica insularis-
Akzessionen. Sie enthielt zu 97% Sinigrin. Laut ECPGR Brassica Database
(MENTING & BAs 2010) stammt diese Akzession aus der Turkei, wo die Art jedoch
nicht einheimisch ist (vgl. LANNER et al. 1997). Vermutlich stammt diese Akzession
daher urspriinglich aus Tunesien. Auch bei den anderen Arten lassen sich
Unterschiede im Glucosinolatmuster ausmachen, die mdglicherweise auf ihre
geographische Herkunft zurickzufihren sind. So &hneln sich z.B. die drei
Brassica oleracea-Akzessionen 6824, 7681 (beide aus Frankreich) und 7694
(Grof3 Britannien) in ihren Mustern, wahrend die AZ 7660 aus Spanien ein deutlich
abweichendes Muster aufweist. Sehr interessant sind auch die drei untersuchten
Brassica  villosa-Akzessionen.  Sie  weisen  extrem unterschiedliche
Glucosinolatmuster auf. Dies ist erstaunlich, da Brassica villosa endemisch auf
Sizilien vorkommt (LANNER et al. 1997, GLAabDis & HAMMER 2003). Da
Wildkohlpopulationen teilweise stark isoliert voneinander wachsen (HORN &
VAUGHAN, 1983), konnte es sein, dass die untersuchten Pflanzen aus sehr
isolierten Vorkommen (z.B. kleine und kleinste Inseln) stammen. Weitere Grinde
konnten Einkreuzungen durch andere Brassica-Arten sein, da auf Sizilien noch
weitere Brassica-Arten wild vorkommen und vermutlich auch Kulturformen
angebaut werden. AuBerdem bestlinde ferner die Méglichkeit einer Vertauschung
der Akzessionen bzw. der falschen Artbestimmung einer Akzession. Dies wére
z.B. fur die Brassica villosa AZ 6581 und die Brassica rupestris AZ 6580, die
annahernd identische Muster aufweisen, in Betracht zu ziehen.

Die beobachteten Variationen im Gesamtglucosinolatgehalt waren sehr grof3.
Wahrend die Werte bei einigen Arten zwischen den Akzessionen vergleichbar
hohe Werte aufwiesen (z.B. Brassica cretica ~50 umol/g TM bis ~70 umol,
Brassica oleracea ~30 pmol/g TM bis ~40 umol/lg TM), gab es bei den
Akzessionen anderer Arten grol3e Unterschiede. Die grofite Spanne war
zwischen den Brassica montana-Akzessionen zu beobachten. Sie reichte von

~10 umol/g TM bis ~120 umol/g TM und deckt damit die gesamte beobachtete
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Variation im Blattglucosinolatgehalt ab. Ahnlich hohe Variationen finden sich auch
fur die von MITHEN et al (1987) untersuchten Wild-Arten. Die angegebenen Werte
reichen von ~2 umol/g bis ~12 umol/g. Sie beziehen sich allerdings auf die
Frischmasse (FM), so dass in der Trockenmasse (TM) vergleichbar hohe Werte
wie in den dargestellten Ergebnissen dieser Studie zu erwarten sind.

Von VELASCO & BECKER (2000) wurden Samenglucosinolate auch bei drei in dieser
Arbeit untersuchten Akzessionen (AZ BRA 1166, AZ BRA 1644 (= K 5457) und
AZ 3821) analysiert. Dabei zeigte sich, dass sich die Blatt- und
Samenglucosinolatmuster deutlich unterscheiden. Wahrend die Samen der
Brassica incana-AZ BRA 1166 67% Sinigrin und 15% Glucoiberin (VELASCO &
BECKER 2000) enthielten, wiesen die Blatter der gleichen Akzession als
Hauptglucosinolat Glucobrassicanapin (48%) auf. Daneben waren 25% Progoitrin
und 17% Sinigrin vorhanden. Bei der Brassica montana—AZ BRA 1644 war das
Hauptsamenglucosinolat mit 53% ebenfalls Sinigrin, daneben kamen vor allem
Glucoiberin und Progoitrin vor, wohingegen die Blatter als Hauptglucosinolate
Glucobrassicin  (30%) und Glucoiberin  (28%) enthielten. Daneben waren
aulRerdem Sinigrin (18%) und Gluconasturtiin (13%) zu beobachten. Bei der AZ
3821 (Brassica villosa ssp. bivoniana) wiesen VELASCO & BECKER (2000) im
Samen 95% Glucoibervirin und 3% Glucoiberin nach, welches in den Blattern der
Akzession gar nicht gefunden wurde. Stattdessen wurde hier 63%
4-Methoxyglucobrassicin und 34% Glucoiberin festgestellt. MITHEN et al. (1987)
findet fur die Blattprobe der gleichen Akzession (unter dem Namen B. drepanensis
inzwischen in B. villosa umbenannt) hingegen 75% Glucoibeverin und 25%
Glucoiberin. Dies wirde im Vergleich zu anderen Beobachtungen fur die AZ 3821
eine erstaunlich gute Ubereinstimmung von Samen- und Blattglugosinolatmuster
bedeuten und lasst vermuten, dass es sich bei den 63% 4-Methoxyglucobrassicin
eigentlich um 63% Glucoibeverin handelt und somit an dieser Stelle vermutlich ein
Zuordnungsfehler bei der Auswertung der HPLC-Chromatogramme aufgetreten
ist. Dass die Glucosinolatmuster in verschiedenen Pflanzenteilen unabh&ngig
voneinander variieren, wurde unter anderem bei RosA et al (1997) und VELASCO et
al (2007) beschrieben. Auch CLEEMPUT & BECKER (2011) konnten derartige
Unterschiede zwischen Blatt- uns Samenglucosinolatmustern feststellen.

Die in der vorliegenden Studie beobachteten Gesamtblattglucosinolatgehalte der

Wildkohl-Akzessionen erscheinen im Vergleich mit der Studie von CLEEMPUT &
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BECKER (2011), die an resynthetisiertem Raps durchgefuhrt wurde, sehr hoch,
korrespondieren aber mit den bei MITHEN et al. (1987) beschriebenen Werten.
Wahrend CLEEMPUT & BECKER (2011) Maximalwerte von 4,75 pumol/g TM finden,
liegen diese in der Studie von MITHEN et al. (1987) bei den Wildarten bei bis zu
12,26 pymol/g FM und in den vorliegenden Untersuchungen bei bis zu
118 umol/g TM. MITHEN et al. (1987) beschreibt aber auch, dass die
Blattglucosinolatgehalte der meisten kultivierten Brassica-Formen deutlich unter
denen der Wildarten liegen. So weisen die in der Arbeit von MITHEN et al. (1987)
untersuchten Brassica oleracea-Kulturformen, mit Ausnahme der Sorte ,J. King’
(~8 pmol/g FM), Gehalte zwischen 0,47 umol/g FM und 1,65 umol/g FM auf. Bei
den untersuchten Brassica rapa-Formen werden fur Wildformen zwischen
4,15 umol/g FM und 10,15 pumol/g FM gefunden. Auch in diesem Fall liegen die
Werte der Kulturformen mit einer Spanne von 0,07 pumol/g FM bis 2,90 pmol/g FM
deutlich niedriger als die der Wildformen. Hier kénnte eine Erklarung fir die
niedrigen, von CLEEMPUT & BECKER (2011) ermittelten Werte liegen, da alle in der
Studie untersuchten Resynthesen auf Kreuzungen von Ribsen- und
Kohlkulturformen zurtickgehen. Ein weiterer Grund ist moglicherweise die Anzucht
des verwendeten Probematerials. Wéahrend dies fur die vorliegende Studie sowie
fur die Studie von MITHEN et al. (1987) im Gewdachshaus geschah, wurden die
Proben fur die Analysen von CLEEMPUT & BECKER (2011) im Feld genommen.
Zumindest fur Samenglucosinolatgehalte wird berichtet, das diese bei
Gewachshausanzucht der Pflanzen hoher ausfallen, als im Feld (BAHRANI &
MCVETTY 2008).

Ein weiterer Aspekt sind die Interaktionen zwischen Glucosinolatgehalt und der
Umwelt. So wiesen CARTEA et al. (2008) in ihrem zweiortigen Versuch mit 36
Brassica napus var. pabularia-Genotypen extreme Unterschiede im
Blattglucosinolatgehalt der einzelnen Genotypen Uber die beiden Orte nach. Im
Extremfall lag der Unterschied zwischen den beiden Orten flr einen Genotyp bei
fast 40 umol/g TM, in vielen anderen Fallen bei gut 20 pmol/g TM.

AuRRerdem kann auch die Probenahme an sich zu Unterschieden im
Glucosinolatgehalt fuhren. Die Proben fur die vorliegende Studie konnten im
Gewachshaus/Labor genommen werden und direkt nach der Probenahme in
flussigem Stickstoff tiefgefroren und spater gefriergetrocknet werden, wodurch der

bei Verletzung der Blatter einsetzen Abbau der Glucosinolate durch das Enzym
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Myrosinase schnell und wirkungsvoll unterbunden wird. Die Proben von CLEEMPUT
& BECKER (2011) hingegen mussten im Feld genommen werden. Sie wurden
anschlieBend fur die Dauer der Probenahme und des Transportes gekuhlt und
danach bei 60°C im Trockenschrank getrocknet. Bei dieser Methode muss mit
einem Glucosinolatverlust um die 40% gerechnet werden (STEPHANI 1985).

Neben den sehr grof3en Unterschieden in den Blattglucosinolatgehalten, fand sich
in den Einzelkorn-GC-Analysen der Wild-Arten auch eine sehr grof3e Variation in
den Fettsauremustern, sowohl innerhalb der Arten als auch zwischen den Arten.
So konnte unter anderem beobachtet werden, dass Brassica villosa- und Brassica
rupestris-Akzessionen tendenziell die hochsten Erucasauregehalte und die
geringsten Palmitinsauregehalte im Vergleich mit den anderen untersuchten Arten
aufwiesen. Bei diesen beiden Arten dominierte auRerdem haufig der Linol- und
Linolens&duregehalt tiber den Olsauregehalt. Da diese Beobachtungen anhand der
Untersuchungen von einzelnen Samen gemacht wurden, ist ihre Aussagekraft
begrenzt. Hier missten weitere Analysen mit mehr Samenmaterial folgen. Die

erzielten Ergebnisse passen aber zu denen von VELASCO et al. (1998).

4.3 Agronomische Eigenschaften der Resynthesen

Die meisten Resynthesen, insbesondere die Wild-Resynthesen erwiesen sich als
schwierig handhabbar. Zu Beginn des Projektes gab es von vielen der
Resynthesen kein oder nur wenig Saatgut. Die Pflanzen, die tber Embryo-Rescue
aus Kreuzungen von RuUbsen und verschiedenen Brassica-Wildarten erstellt
wurden, waren zum Teil schwer vermehrbar. Viele zeigten eine hochgradige
Selbstinkompatibilitat, so dass sie in Handarbeit knospenbestaubt werden
mussten, um die Selbstinkompatibilitdt zu brechen. Selbstinkompatibilitat ist bei
resynthetisiertem Raps, anders als beim auf Selbstfertilitdt selektiertem
Rapszuchtmaterial, ein haufig zu beobachtendes Problem (vgl. AHMADI 1988), da
seine Ausgangsformen in der Regel ebenfalls selbstinkompatibel sind. Eine
Ausnahme hiervon bildet der Rubsentyp ,Yellow Sarson‘. Ein weiteres Problem
war, dass viele der Resynthesen noch amphihaploid waren und auf die
Colchizinbehandlung zur Aufdoppelung ihrer Chromosomensétze nur bedingt

ansprachen, so dass die Behandlung mehrfach wiederholt werden musste. In
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vielen Féllen konnte dabei die Bildung von Chiméren-Pflanzen beobachtet
werden, bei denen die Colchizinierung nur partiellen Erfolg zeigte.

Im Beobachtungsanbau der Resynthesen offenbarten sich weitere Probleme.
Viele der gepriften Genotypen zeigten erwartungsgemal eine nur unzureichende
Winterhéarte, da sie sowohl von der A-Genomeseite als auch von der C-Genomseite
auf Sommertypen zurtckgehen. Besonders betroffen waren davon die mit dem
Sommerriibsen ,Yellow Sarson' erstellten Formen. Wild-Resynthesen, die
hingegen mit dem Winterribsen ,Largo‘ erstellt wurden, zeigten eine deutlich
bessere Winterfestigkeit, obwohl die auf der C-Genomseite verwendeten
Wildkohlarten aufgrund ihrer meist mediterranen Herkunft (vgl. LANNER et al. 1997,
GLADIS & HAMMER 2003) keine oder eine nur sehr geringe Winterfestigkeit
aufwiesen. Einige der Resynthesen neigten zudem zu erhdOhter
Krankheitsanfalligkeit (vgl. GIRKE 2002), insbesondere gegen Phoma lingua.

Die Anzahl der Genotypen im Beobachtungsanbau der Resynthesen schrumpfte
aufgrund der hohen Auswinterungsverluste, die durch den kalten und langen
Winter 2009/2010 noch verscharft wurden, an den in Deutschland gelegenen
Versuchsstandorten stark zusammen. Lediglich an dem Standort Impington in
Grol3britannien Uberlebten alle dort angebauten Genotypen.

Die Ergebnisse der untersuchten agronomischen Merkmale, insbesondere aber
die Ergebnisse der Samenglucosinolatanalysen der Resynthesen vom Standort
Impington (GB) unterstreichen die extreme phanotypische Variationsbreite des
untersuchten Resynthesematerials. Diese spiegelt sich ebenfalls in Form der
genotypischen Variation in den Markeranalysen wieder.

Die Ergebnisse der Einzelkorn-GC, die an Gewachshausmaterial durchgefihrt
wurde, weisen starke Unterschiede zwischen den einzelnen Genotypen nach. Der
Erucasauregehalt liegt z.B. zwischen ~1% und ~62%. Eine hohe Variationsbreite
der Fettsduremuster der Resynthesen konnte auch bei den GC-Analysen fiir den
Standort Impington (GB) sowie den NIRS-Analysen der (brigen Standorte
beobachtet werden. Die Werte fir den Erucasauregehalt liegen hier insgesamt
niedriger. Dabei ist aber zu bertcksichtigen, dass diese Untersuchungen an
Samenmaterial von offen abgeblihten Pflanzen durchgefihrt wurden und die
Fettsduremuster der Samen nicht nur maternal bedingt sind, sondern auch durch
den Genotyp des bestaubenden Pollens beeinflusst werden (Hom 2004). Alternativ

hatte eine Isolation der Blitenstdnde mittels Crispack-Tuten durchgefiihrt werden
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konnen, um die Pflanzen zu selbsten. Dies hatte aufgrund der teilweise hohen
Selbstinkompatibilitatt der Resynthesen den Samenansatz stark verringert.
AulRerdem ist bei der Selbstung unter Crispack-Tuten ein negativer Effekt auf den
Olgehalt der Samen sowie auf die Gesundheit der unter den Tiiten befindlichen
Pflanzenteile zu beobachten.

Im Gegensatz zu den Resynthesen, weisen die Standards (angepasste
Winterrapssorten) ziemlich einheitliche Fettsauremuster auf. Ihr Olgehalt liegt in
der Regel jedoch signifikant hoher, als der der Resynthesen. Diese Beobachtung
deckt sich mit den Ergebnissen von GIRKE (2002) und ENGQVIST & BECKER (1994).
Beim Glucosinolatgehalt weisen die Resynthesen sehr viel héhere Werte als die
Standards auf. Dies liegt vor allem an den in der Regel hohen
Glucosinolatgehalten ihrer Elternarten (vgl. GLAND 1982; VELASCO & BECKER
2000), wohingegen das heutige angepasste Zuchtmaterial durch Einkreuzung der
alten  glucosinolatarmen polnischen Sommerrapssorte ,Bronowski‘ und
anschlieBende konsequente Selektion sehr niedrige Glucosinolatgehalte aufweist
(ROGBBELEN & RAkow 1979). Die Glucosinolatmuster unterscheiden sich ebenfalls
grundlegend von den denen der Standardsorten, die aufgrund der Selektion auf
niedrige Glucosinolatgehalte einen deutlich niedrigeren prozentualen Anteil an
Alkenylglucosinolaten und einen deutlich héheren Anteil an Indolglucosinolaten
aufweisen. Dies erklart sich dadurch, dass die gezielte Selektion auf niedrige
Glucosinolatgehalte vorwiegend gegen die Alkenylglucosinolate gerichtet war
(RUcKkeR & RubLOFF 1992), wohingegen der Indolglucosinolatgehalt konstant blieb
(MITHEN 1992).

Auch untereinander zeigten die Resynthesen eine groe Variation in ihren
Glucosinolatmustern. Es fielen vor allem die Wildresynthesen auf, deren
Hauptglucosinolat in der Regel Gluconapin war, wohingegen die meisten
klassischen Resynthesen Progoitrin als Hauptglucosinolat enthielten. Diese
Unterschiede koénnen unter anderem an der Wahl der, fiur die
Resyntheseerstellung genutzten Eltern liegen. So ist z.B. fir Brassica rapa ssp.
trilocularis, die in vielen Fallen als Mutter bei der Erstellung der Wild-Resynthesen
diente, bekannt, dass sie Gluconapingehalte im Samen von > 90% aufweisen
kann (VELAScCO & BECKER 2000). Es gibt aber bei anderen Rubsen- und
Kohlformen (sowohl Wild- als auch Kulturformen) sehr grol3e Unterschiede in ihren

Glucosinolatmustern (VELASCO & BECKER 2000). Bei Resynthesen wurden
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aulBerdem in Bezug auf die Auspragung ihrer Glucosinolatmuster grol3e
genomische Interaktionen beobachtet, so dass sie in ihren Mustern nicht
zwangslaufig ihren Elternformen entsprechen missen (GLAND 1982).

Insgesamt unterscheiden sich die Resynthesen und ganz besonders die Wild-
Resynthesen in anndhernd allen beobachteten und erfassten Merkmalen extrem

vom angepassten Zuchtmaterial.

4.4 Agronomische Eigenschaften der Testkreuzungen

4.4.1 Erstellung der Testkreuzungen

Die Erstellung der Testkreuzungen mit den Resynthesen erfolgte bei den Zichtern
NPZ und Syngenta, wobei es eine Reihe von Schwierigkeiten gab.

Durch die beschriebene Selbstinkompatibilitat vieler Resynthesen standen fur die
Testkreuzungen in vielen Fallen nur eine geringe Anzahl Pflanzen je Resynthesen
als Pollenspender zur Verfigung. Dies betraf vor allem die Wild-Resynthesen. Ein
weiteres Problem ergab sich aus der geringen Winterfestigkeit der Resynthesen,
die eine Anzucht der Resynthesen im Gewéachshaus erforderlich machte. Die
Resynthesen wurden anschlieBend im Frihjahr 2009 zwischen die bereits im
Herbst 2008 im Feld ausgedrillten mannlich sterilen Tester gepflanzt. Dies hatte
zur Folge, dass die gedrillten Tester einen grof3en Wachstumsvorsprung hatten
und damit einen grof3en Konkurrenzdruck gegeniber den in den meisten Fallen
schwachwiuichsigen resynthetisierten Rapsformen aufbauten. Auch die Blite der
Tester setze in vielen Fallen deutlich friher ein als die der Resynthesen, wodurch
es erforderlich wurde, die Tester zum Teil mehrfach zurtickzuschneiden, um so
ihre Blitezeit zu verlangern. Durch diese unglicklichen Umstande kam es bei
vielen Testkreuzungen zu nur geringen Bestaubungserfolgen und daraus
resultierend zu geringen Erntemengen. Bei einigen der geplanten Testkreuzungen
konnte bei den Ziuchtern gar kein Saatgut geerntet werden. Auch dieses Problem
betraf vor allem die besonders unangepassten Wildresynthesen.

Des Weiteren musste bei einer Reihe von ,Testkreuzungen® mit dem Tester
,RNX 4621 festgestellt werden, dass ihre Samen keinen oder nur einen sehr
geringen Erucasaure- und Glucosinolatgehalt aufwiesen. Da aber alle fur die
Testkreuzungen verwendeten Resynthesen, bis auf drei bekannte Ausnahmen,

Erucasaure enthielten und auf3erdem hohe Glucosinolatgehalte aufwiesen, ist
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davon auszugehen, dass es sich bei den Genotypen ohne Erucasaure und mit
niedrigem Glucosinolatgehalt nicht um Testkreuzungen handelt. Moéglicherweise
gehen diese Saatgutpartien auf Selbstungen der Tester (falls diese teilweise doch
fertile Bllten bildeten) zurlick oder es handelt sich um Kreuzungen der Tester mit
anderen Genotypen, da die Isoliernetze nicht 100%ig Pollendicht sind. Das
Saatgut dieser ,Kreuzungen“ konnte somit nicht in den Versuchen verwendet
werden.

Bei der Erstellung der Testkreuzungen im Gewachshaus konnte gezeigt werden,
dass es prinzipiell moglich gewesen ware, alle geplanten Testkreuzungen
herzustellen. Da die Testkreuzungsproduktion im Gewachshaus aber nur in sehr
kleinem Umfang stattfinden konnte, konnten hier nur sehr geringe Saatgutmengen
produziert werden, die fur die Anlage groRerer Feldversuche nicht ausreichend
waren. Einige wenige Genotypen konnten aufgrund der Gewéchshauskreuzungen
allerdings zusatzlich mit in den Beobachtungsanbau der Testhybriden
aufgenommen werde.

Als Konsequenz aus den Erfahrungen bei der Testkreuzungsproduktion sollte in
Betracht gezogen werden, hier in Zukunft anders vorzugehen. Eine Mdglichkeit
ware es, sowohl die Tester als auch die vorgesehenen Pollenspender im Herbst
und Winter im Gewachshaus vorzuziehen und im Frihjahr gemeinsam ins Feld zu
Pflanzen. Noch besser wéare es, experimentelle Testkreuzungen grundsatzlich im
Gewéchshaus zu erstellen, dieses wirde jedoch einen grol3eren Arbeitsaufwand
zur Folge haben.

4.4.2 Beobachtungsanbau und Leistungsprufungen der Testkreuzungen

Im Vergleich mit den fur ihre Erstellung verwendeten Resynthesen zeigten
annahernd alle Testkreuzungen eine deutlich bessere Winterfestigkeit. Offenbar
reichte der genetische Hintergrund der angepassten Tester aus, um eine gute
Winterfestigkeit der Testhybriden zu gewéhrleisten. Die schlechtesten Werte flr
die Winterfestigkeit wurden bei Testhybriden mit Resynthesen beobachtet, welche
aus Kreuzungen von ,Yellow Sarson’ mit Brassica oleracea-Wildformen erstellt
wurden. Testkreuzungen mit Wild-Resynthesen unter Beteiligung von ,Yellow
Sarson‘ und anderen Brassica-Wildarten zeigten bessere Winterfestigkeit. Dies ist
erstaunlich, da Brassica oleracea die am nordlichsten verbreitete Wildart ist (vgl.

LANNER et al. 1997, GLADIS & HAMMER 2003). Akzessionen dieser Art sind unter
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den fur die Resyntheseerstellung verwendeten Brassica-Wildarten am ehesten in
der Lage mitteleuropéische Winter zu Uberstehen. Die mediterranen Kohlarten
missen hingegen in der Lage sein in ihren Verbreitungsgebieten langere teils
extreme Trockenphasen zu Uberstehen. Da bekannt ist, dass Froststress und
Trockenstress bei Pflanzen gleiche bzw. ahnliche physiologische Reaktionen
auslésen (BEck et al. 2007; ScHOPFER & BRENNICKE 2010), konnte sich das
Zusammenwirken der guten Frosttoleranz der Tester mit der vermutlich besseren
Trockentoleranz der mit mediterranen Kohlarten erstellten Wild-Resynthesen
positiv auf die Winterfestigkeit der Testkreuzungen ausgewirkt haben. Diese
hypothetische Annahme musste aber experimentell Untersucht werden.

Die Testkreuzungen zeigten im Bezug auf die erfassten agronomischen
Merkmale, wie die Resynthesen auch, eine hohe Variabilitat. Im Gegensatz zu den
Resynthesen waren sie aber besser angepasst und in einigen Merkmalen den
Standards &hnlicher, so z.B: fur die bereits angesprochene Winterfestigkeit. Auch
der Olgehalt der Testkreuzungen lag fiir die Genotypen im Beobachtungsanbau im
Schnitt nur 1,4% unter dem der Standards. FiUr die Genotypen, die in den
Leistungsprifungen vertreten waren, betrug der Unterschied zu den Standards im
Mittel nur noch ~0,5% und war damit nicht mehr signifikant. Dennoch zeigten
insbesondere Testkreuzungen unter Beteiligung von Wild-Resynthesen deutlich
niedrigere Olgehalte als die Standards. Zu beriicksichtigen ist dabei auRerdem,
dass die weitaus meisten Testkreuzungen, im Gegensatz zu den Standards Allele
fur Erucaséaure tragen, die einen positiven Effekt auf den Gesamtoélgehalt haben
(EckE et al. 1995). Ohne diese Allele wirden die Testkreuzungen vermutlich noch
geringere Olgehalte aufweisen.

In den Leistungsprifungen zeigten nur drei aus ,MSL 007‘ und klassischen
Resynthesen erstellte Genotypen hohere Olgehalte als die als Standard
verwendete fertile Form von ,MSL 007‘. Der hdochste Olertrag war bei der
Kreuzung mit der Resynthese ,S 13‘ zu beobachten, die bei den Markeranalysen
im Dendrogramm zusammen mit dem Winterraps clusterte, also eine geringe
genetische Distanz zum Winterraps aufwies.

Bei den Glucosinolatanalysen der Samen zeigte sich, sowohl im Gesamt-
glucosinolatgehalt, als auch im Glucosinolatmuster eine grof3e Variationsbreite.
Wahrend die Standards niedrige Glucosinolatgehalte (~20 pmol/g) aufwiesen,

reichte die Spanne bei den Testhybriden von ~29 umol/g bis ~142 umol/g, wobei
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die héchsten Werte bei Testkreuzungen unter Beteiligung von Wildresynthesen zu
beobachten waren. Weiterhin zeigte sich fur Testhybriden, die mit ,RNX 4621°
erstellt wurden, ein im Mittel gut 14 pumol/g niedrigerer Glucosinolatgehalt als bei
Testhybriden mit ,MSL 007‘. Dies liegt wahrscheinlich darin begrindet, dass fur
die ,RNX 4621‘-Testkreuzungsserie die Resynthese/Tester Kombinationen fehlten,
die bei den ‘MSL-007‘-Hybriden die hochsten Gehalte aufwiesen. Bei den
Glucosinolatmustern fiel auf, dass bei fast allen Testhybriden, mit wenigen
Ausnahmen, Progoitrin das Hauptglucosinolat darstellte. Bei den Ausnahmen
handelte es sich vorwiegend um Kreuzungen mit Wild-Resynthesen. Bei ihnen
stellte Gluconapin das Glucosinolat mit dem gr6f3ten prozentualen Anteil. Auch
andere Testkreuzungen, vor allem solche unter Beteiligung von Wild-
Resynthesen, zeigten hohe Gluconapingehalte. Dies korreliert gut mit den
Ergebnissen der Resynthesen. Die Testkreuzungen wiesen im Vergleich mit den
Resynthesen einen deutlich erhdhten Anteil an Indolglucosinolaten auf. Bei den
Resynthesen betrug dieser im Mittel 6%; bei den Testkreuzungen lag er im Mittel
bei 12% und damit annahernd doppelt so hoch. Bei den Standards lag der Anteil
mit ~30% noch deutlich héher. Der hohe Indolglucosinolatgehalt der Standards
liegt, wie im Abschnitt 4.3 erlautert, in der zichterischen Bearbeitung des
Glucosinolatgehaltes begriindet (vgl. RUCKER & RUDLOFF 1992, MITHEN 1992).

Insgesamt unterscheiden sich die Glucosinolatmuster in den meisten Fallen
deutlich von denen ihrer Ausgangseltern und zeigen zum Teil Uberraschend hohe
Gesamtglucosinolatgehalte. Diese liegen bei den Testkreuzungen in vielen Fallen
etwa genauso hoch wie die fur die Resynthesen ermittelten Werte (sowohl wenn
man die mit NIRS ermittelten Werte betrachtet, als auch bei den HPLC-Werten). In
einigen Fallen liegen die Werte aber auch noch hdher und nur in wenigen
niedriger, obwohl die fur die Testhybridproduktion verwendeten Tester beide nur
geringe Glucosinolatgehalte aufweisen. Dies beruht hdchstwahrscheinlich auf
einer sehr grol3en Interaktion der Genome der beiden Kreuzungspartner, wie sie

bei GLAND (1982) fur Resynthesen beschrieben wurde.

Fur den Ertrag zeigte sich in den Leistungsprifungen, dass bis auf ganz wenige
Ausnahmen alle Testkreuzungen mindestens das Ertragsniveau ihrer Miutter
erreichten. Viele waren sogar deutlich besser, aber keine war besser als die als

Standard verwendete Hybridsorte ,Visby’. Die hdchsten Ertrage erbrachten
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Testkreuzungen mit klassischen Resynthesen, darunter auch die drei, die den
hochsten Olgehalt aufwiesen. Im Gegensatz dazu zeigten die meisten mit Wild-
Resynthesen Ertrage, die in etwa auf Hohe der Ertradge der Tester oder nur wenig
dariiber lagen. Nur sieben Testkreuzungen mit Wild-Resynthesen erreichten
Ertrage, die Uber dem Mittelwert der Ertrage der Testhybriden von 39,2 dt/ha
lagen. Fur die Testkreuzungen, deren Ertrdge unterhalb der Ertrdge der Tester
lagen, stellte sich heraus, dass dies mit mangelnder Winterharte einherging.
Betrachtet man die Ertrage dieser Testhybriden, die an den einzelnen
Versuchsstandorten erzielt wurden, so fallt auf, dass sie nur an einigen Standorten
schlechte Ergebnisse erbrachten, an anderen aber deutlich Uber den Ertragen der
Tester lagen. In Abbildung 4-1 ist diese Beobachtung exemplarisch fur alle neun
Leistungsprifungsstandorte fir den Genotyp ,MSL 007 x J 161° im Vergleich mit
dem Tester ,MSL 007 dargestellt.

60 -

40 ~

Kornertrah [dt/ha]
bei 91% Trockenmasseanteil

DSV KWS (GB) KWS Limagrain NPZ1 NPZ2 Syngenta Syngenta Uni-Go
Versuchsstandorte )

EMSLO007 x J161 mMSL 007
Abb. 4-1: Vergleich der Kornertrdge des Testhybriden ,MSL 007 xJ 161° mit denen der als Standard

verwendeten fertilen Form von ,MSL 007° (iber die einzelnen Versuchsstandorte.

Versucht man die fur die einzelnen Testhybriden ermittelten Ertr&ge in Beziehung
zur genetischen Distanz ihrer Eltern zusetzten, so ist mit r =-0,29 eine leicht

negative Korrelation zu beobachten (Abb. 4-2).
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Abb. 4-2: Korrelation zwischen der genetischen Distanz (zwischen den Testern und den fur die
Testkreuzungen verwendeten Resynthesen) und dem Kornertrag der Testhybriden; * =signifikant (P = 0,1)

Ahnliche Beobachtungen machte auch GIRKE (2002). Es scheint so zu sein, dass
die Resynthesen mit der hdchsten genetischen Distanz auch die schlechteste
Anpassung aufweisen. Dies wirde auch den Erwartungen entsprechen, da die
grodten genetischen Distanzen vor allem bei Resynthesen, die aus der
Sommerubsenform ,Yellow Sarson‘ und mediterranen Wildkohlarten entstanden
sind, zu beobachten waren. Eine gute Anpassung an mitteleuropaische
Umweltbedingungen st fiur diese Resynthesen als eher unwahrscheinlich

anzusehen.
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4.5 Fazit und Ausblick

Die untersuchten Resynthesen, insbesondere die, die mit Brassica-Wildarten
erstellt wurden, stellen Aufgrund ihrer zum Teil sehr hohen genetischen Distanzen
zum angepassten Zuchtmaterial ein sehr diverses und fir die Rapsziichtung hoch
interessantes Material dar.

Sie enthalten moéglicherweise eine Reihe interessanter neuer Eigenschaften, wie
z.B. Resistenzen gegen Schadorganismen, Anpassungen an Stressbedingungen
oder auch ungewohnliche Blattglucsosinolatmuster, die, wie Untersuchungen von
EICKERMANN (2008) zeigten, Einfluss auf Schadlinge haben koénnen.

Die groRen genetischen Distanzen bedingen aber auch eine Reihe negativer
Eigenschaften, die die positiven Eigenschaften Uberdecken kdnnen. Hier besteht
daher weiterer Forschungsbedarf.

Um die Wildresynthesen fiir die Zichtung nutzbar zu machen, sollte in einem
Folgeprojekt versucht werden, die Allele fur die negativsten Eigenschaften der
Resynthesen durch positive Allele aus dem angepassten Zuchtmaterial zu
ersetzen. Beispielsweise musste die Winterfestigkeit des Materials verbessert, die
zum Teil vorhandenen Selbstinkompatibilitaten vermindert sowie die Anfalligkeit
gegenuber Phoma verringert werden. Ferner waren der niedrige Olgehalt, der
Erucasauregehalt und der hohe Glucosinolatgehalt im Samen als negative
Eigenschaften zu nennen.

Um dieses Ziel zu erreichen kdonnten zum Beispiel Kreuzungen der Resynthesen
mit einer angepassten Winterrapslinie durchgefihrt werden, welche anschlieRend
ein oder mehrfach mit dem Resyntheseelter riickgekreuzt werden kénnten, um
dann DH Populationen zu erstellen. In diesen kénnte dann moglichst
markergestitzt gegen die unerwiinschten Eigenschaften selektiert werden. Auf
diese Weise ware es moglich ein Material zu erhalten, welches einerseits noch zu
einem hohen Prozentsatz die interessanten Allele der Resynthesen beinhalten
wirde, andererseits aber weniger negative Eigenschaften und eine verbesserte

Anpassung aufweisen wirde.
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5 Zusammenfassung

Die genetische Basis des fur die Rapszichtung zur Verfigung stehenden
Rapsmaterials ist im Vergleich zu anderen Kulturarten, die schon seit sehr langer
Zeit vom Menschen genutzt werden, eng begrenzt. Dies resultiert einerseits
daraus, dass der Raps (Brassica napus) erst seit wenigen Jahrzehnten eine
groRere Rolle in der Zichtung spielt und andererseits eine entwicklungs-
geschichtlich sehr junge Art ist. Um auf Dauer aber eine erfolgreiche Ziichtung
gewahrleisten zu konnen, ist eine moglichst grofRe genetische Diversitat im
Zuchtmaterial notwendig.

Da Raps eine amphidiploide Art ist, deren evolutiondrer Ursprung in einer
spontanen Kreuzung zwischen Rlbsen (Brassica rapa; A-Genome) und Kohl
(Brassica oleracea, C-Genom) liegt, lassen sich durch artifizielle Kreuzung dieser
beiden Ursprungseltern neue ,resynthetisierte” Rapsformen erstellen. Derartige
Resynthesen kdnnen genutzt werden, um neue zlchterisch interessante Allele zu
finden. Fur die Erstellung von Resyntheseraps wurden als Brassica oleracea-Elter
bisher fast ausschlie3lich Gemiseformen eingesetzt. Neben den Brassica
oleracea-Gemuseformen gibt es aber vor allem im mediterranen Raum noch eine
ganze Reihe von Brassica oleracea-Wildformen bzw. nah verwandten Brassica-
Arten die potentiell fir die Erstellung von Resynthesen genutzt werden kdnnen.
Diese Arten zeigen eine hohe genetische Diversitat. Ihr zlichterisches Potential ist

bisher weitgehend ungenutzt.

Ziel dieser Arbeit war es, das Potential der Wildarten tber ihre Verwendung als
Elter zur Erstellung von resynthetisiertem Raps fur die Pflanzenziichtung
verfligbar zu machen. Dabei gab es drei Fragestellungen:

(1) Zeigen Resynthesen, die mit Brassica-Wildarten erstellt wurden, eine
groRere genetische Distanz zum angepassten Zuchtmaterial als
Resynthesen die mit Brassica oleracea-Kulturformen erstellt wurden?
Stellen sie tatsachlich eine Erweiterung des fur die Rapszichtung
nutzbaren Genpools dar?

(2) Welche agronomischen Eigenschaften weisen derartige Resynthesen auf?

(3) Wie gut ist die Kombinationseignung derartiger Resynthesen in

Kreuzungen mit angepasstem Winterrapszuchtmaterial?
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Um die genetische Distanz der Resynthesen zum angepassten Zuchtmaterial zu
ermitteln, wurden fir insgesamt 126 Rapsgenotypen AFLP-Analysen durchgefthrt.
Die 126 untersuchten Genotypen setzten sich aus 44 verschiedenen
Resynthesen, die mit elf verschiedenen das C-Genom tragenden Brassica-
Wildarten erstellt wurden (Wild-Resynthesen) sowie 27 klassischen Resynthesen
(Resynthesen unter Einbeziehung von B. oleracea-Gemuseformen) und
55 Genotypen aus dem angepassten Zuchtmaterial zusammen. Das untersuchte
Zuchtmaterial enthielt ein breitgefachertes Sortiment von Winter-, Sommer- und
chinesischen Rapssorten sowie einigen Gemuseformen.

Zur Prufung der agronomischen Eigenschaften wurde fur 70 Resynthesen
zusammen mit zehn Standards (angepasste Winterrapssorten) im Versuchsjahr
2009/2010 ein Beobachtungsanbau an insgesamt acht Standorten (sechs in
Deutschland, zwei in Grof3britannien) angelegt. die Erfassung der agronomischen
Eigenschaften erfolgte sowohl im Feld, wie auch nach der Ernte durch
verschiedene Qualitatsanalysen der Samen im Labor.

Des Weiteren wurden Kreuzungen von 65 Resynthesen, darunter die Wild-
Resynthesen, mit zwei unterschiedlichen mannlich sterilen Testern aus dem
angepassten Winterrapsmaterial durchgefiihrt. Die aus diesen Kreuzungen
resultierenden Testhybriden wurden anschlieBend im Anbaujahr 2009/2010 in
Leistungsprifungen mit sieben Standorten in Deutschland, sowie jeweils einem
Standort in Frankreich und GroR3britannien geprift. Au3erdem wurde fur weitere
Testhybriden ein Beobachtungsanbau an den gleichen acht Standorten wie fur die
Resynthesen angelegt. Auch fir diese Versuche wurden die agronomischen

Eigenschaften erfasst.

In den AFLP-Analysen konnte die bereits gut untersuchte enge genetische
Verwandtschaft des Zuchtmaterials aufgezeigt werden. Die mittlere genetische
Distanz (GD) Uber das gesamte Zuchtmaterial betrug 0,35. Innerhalb der Gruppen
des Zuchtmaterials lag sie mit 0,29 beim Winterraps und 0,28 im
Sommerrapsmaterial noch niedriger. Lediglich chinesische Sorten sowie die in die
Untersuchungen einbezogenen Rapsgemuseformen erreichten mit 0,37 bzw. 0,41
etwas hohere mittlere GD-Werte. Das Resynthesematerial hingegen hob sich
deutlich vom Zuchtmaterial ab und zeigte hohe bis sehr hohe genetische

Distanzen, sowohl zum Zuchtmaterial als auch innerhalb der beiden
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Resynthesegruppen (klassische Resynthesen, Wild-Resynthesen). Die mittlere
GD zum Zuchtmaterial betrug bei den klassischen Resynthesen 0,52. Auch
innerhalb der Gruppe der klassischen Resynthesen liel3 sich eine hohe mittlere
GD von 0,55 beobachten. Fir die Wild-Resynthesen konnten erwartungsgemald
die hdchsten genetischen Distanzen beobachtet werden. Die mittlere Distanz lag
zu allen untersuchten Gruppen bei 0,61 bzw. 0,62 und innerhalb der Gruppe bei
0,59. Bei Vergleichen zwischen zwei Genotypen unter Einbeziehung einer Wild-
Resynthese konnten im Extremfall genetische Distanzen > 0,75 beobachtet

werden.

Im Rahmen einer Bachelorarbeit wurden 40 verschiedene Wildkohl-Akzessionen
aus 10 verschiedenen Arten (B. bourgeaui, B. cretica, B incana, B insularis,
B. macrocarpa, B. montana, B. oleracea, B. rupestris, B taurica und B. villosa)
hinsichtlich ihrer Blattglucosinolatmuster charakterisiert.

Dabei zeigte sich, dass es sowohl fir den Blattglucosinolatgehalt wie auch fur die
Blattglucosinolatmustern eine sehr hohe Variationsbreite gibt. Die Hohe des
festgestellten Blattglucosinolatgehaltes schwankte zwischen ~10 umol/g TM und
~120 umol/g TM. Bei den Blattglucosinolatmustern konnten insgesamt zwolf
verschiedene Glucosinolate nachgewiesen werden, die in den untersuchten

Akzessionen in ganz unterschiedlichen Musterzusammensetzungen vorkamen.

Auch die Resynthesen zeigten in phanotypischer Hinsicht eine breite Variation.
Insbesondere bei den Samenglucosinolatanalysen konnten grof3e Unterschiede
sowohl im Gesamtgehalt als auch in den Glucosinolatmustern festgestellt werden.
Besonders die Wildresynthesen zeigten hier auffallige Muster. In vielen Fallen
enthielten sie zu mehr als 80% das Glucosinolat Gluconapin wahrend die meisten
anderen Resynthesen als Hauptglucosinolat Progoitrin mit in der Regel unter 60%
enthielten. Insgesamt konnten in den Samen 12 verschiedene Glucosinolate in
sehr unterschiedlicher Menge und Zusammensetzung gefunden werden.

Aufgrund ihrer schlechten Anpassung an die Bedingungen im Feld zeigten die
Resynthesen in vielen anderen agronomisch interessanten Merkmalen jedoch
auRerst schlechte Leistungen. So wiesen sie in der Regel niedrige Olgehalte auf

und waren in den meisten Féllen schwachwichsig. Das gro3te Defizit war aber
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ihre geringe Winterfestigkeit, da viele der Resynthesen auf nicht winterfeste Eltern

zurickgehen.

Die Testkreuzungen aus den Resynthesen und zwei angepassten Testern zeigten
hingegen erstaunlich gute Leistungen. Die meisten wiesen eine akzeptable
Winterfestigkeit auf und erbrachten in den Leistungsprufungen Ertrage, die in den
meisten Fallen mindestens genauso gut und in vielen Fallen auch deutlich héher
als die der Tester ausfielen. Einige wenige erreichten annahernd die Ertragswerte

der als Standard verwendeten Hybridsorte ,Visby".

Insgesamt zeigen die Ergebnisse dieser Arbeit, dass es mdglich ist die grol3e
Diversitat der Brassica-Wildarten, die auch bei ihrer Charakterisierung in Bezug
auf die Blattglucosinolate deutlich wurde, fur die Rapszuchtung verfugbar zu
machen. Resynthesen und insbesondere Resynthesen mit Wildarten kénnen sehr
interessant fir den Einsatz in der Zichtung sein. Sie weisen teilweise sehr grol3e
genetische Distanzen zum angepassten Zuchtmaterial auf und stellen somit eine
eindrucksvolle Erweiterung des Rapsgenpools dar. Es ist zu vermuten, dass sie
eine Reihe ziuchterisch interessanter Allele fur Eigenschaften, wie z.B.
Stresstoleranzen oder Resistenzen gegen Schadorganismen in sich tragen.
Aufgrund ihrer schlechten Eigenleistungen die madglicherweise die in ihnen
enthaltenen positiven Eigenschaften Uberdecken, muss aber in Zukunft in die
Verbesserung ihrer agronomischen Merkmale investiert werden. Insbesondere
ware hier die schlechte Winterfestigkeit zu nennen, aber auch andere
Eigenschaften wie Olgehalt, Samenqualitat oder Krankheitsanfalligkeit sind

verbesserungswaurdig.
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7 Anhang

Tab. I: Adressen der Zuchtfirmen, Forschungsinstitute und Genbanken

Abkiirzung Adresse

AG Cda Agriculture and Agri-Food Canada,
107 Science Place, Saskatoon, Saskatchewan, S7N 0X2, Kanada

Borries W. von Borries-Eckendorf GmbH & Co.KG
Hovedisser StraRe 92, 33818 Leopoldshdhe, Deutschland

CAAS Oil Crops Research Institute, Chinese Academy of Agricultural Science,
No2 Xudong Second Road Wuhan, Hubei Province, P.R.China 430062

CGN Centrum voor Genetische Bronnen Nederland (CGN)
Postbus 9101, 6700 HB Wageningen, Niederlande

DA Department of Agriculture,
Agriculture House, Kildare St., Dublin 2, Irland

DSV Deutsche Saatveredelung AG, Weissenburger Stral3e 5, 59557 Lippstadt
Postfach 1407, 59524 Lippstadt, Deutschland

ESP Banco de Germoplasma, Universidad Politécnica de Madrid. Escuela
Técnica Superior de Ingenieros Agrénomos., Madrid, Spanien

FUB FU Berlin, Institut fir Biologie, Angewandte Genetik,
Albrecht-Thaer-Weg 6, 14195 Berlin

Georg-August-Universitat Gottingen, Department fur

GAU Nutzpflanzenwissenschaften, Abt. Pflanzenziichtung, Von-Siebold-
Stral3e 8, 37075 Gottingen

GBR Warwick Crop Centre, The University of Warwick,
WellesbourneWarwick, CV35 9EF, United Kingdom

HAAS Hunan Agricultural University
Furong District, Changsha City, Hunan Province, P.R.China 410128

HAU Huazhong Agricultural University,
No1l, Shizishan Street, Hongshan District, Wuhan, Hubei Province,
P.R.China 430070

IHAR Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin - Panstwowy Instytut Badawczy
Radzikéw, 05-870 Btonie, Polen

INRA INRA (Institute national de la recherché agronomique)
147 rue de l'université, 75338 Paris Cedex 07, Frankreich

IPK Leibniz-Institut fur Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung (IPK)
Abt. Genbank, Corrensstral3e 3, 06466 Gatersleben, Deutschland

JAAS Jiangsu Academy of Agricutural Sciences,
50 Zhongling Street, Nanjing 210014, P.R.China,

JLU Justus-Liebig-Universitat GieRen, IFZ, Institut fir Pflanzenbau und

Pflanzenziichtung I, Heinrich-Buff-Ring 26, 35392 GielRen
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Tab. I: Adressen der Zuchtfirmen, Forschungsinstitute und Genbanken

(Fortsetzung)
Abkirzung Adresse
Joordens Joordens Zaden B.V.
Postbus 7823, 5995 ZG Kessel, Niederlande
KWS KWS SAAT AG,
Grimsehlstr. 31, Postfach 1463, 37555 Einbeck, Deutschland
Limagrain Limagrain GmbH,
Griewenkamp 2, 31234 Edemissen, Deutschland
Mansholt DR. R.J. MANSHOLT'S VEREDELINGSBEDRIJF B.V.
Westpolder 8 PB 2 9975 WJ Vierhuizen, Niederlande
NPZ Norddeutsche Pflanzenzucht Hans-Georg Lembke KG,
Hohenlieth, 24363 Holtsee, Deutschland
Petkus siehe KWS
Raps GbR Raps GbR Saatzucht Lundsgaard
Streichmuhler Stral3e 8a, 24977 Grundhof, Deutschland
Serasem Serasem,
60 rue Léon Beauchamp - BP 45, 59933 La Chapelle d’Armentiéres cedex
Frankreich
(SXas'g\‘/’ Seed) Lantmannen SW Seed AB,
- 268 81 Svaldv, Schweden
Syngenta Syngenta Seeds GmbH,
Zum Knipkenbach 20, 32107 Bad Salzuflen, Deutschland
U. of Man. Department of Plant Science, University of Manitoba,
222 Agriculture Building,66 Dafoe Road ,Winnipeg, MB, Canada - R3T 2N2
VDLUFA VDLUFA Qualitatssicherung,
Am Versuchsfeld 13, 34128 Kassel
WIAS Wanxian Institute of Agricultural Sciences of Sichuan Province,
Wanxian, P.R.China 634006
ZAU ZheJiang Academy of Agriculteral Sciences,
Shigiao Rd, Hangzhou. Zhejiang, P.R. China 310021
ZNRio nicht mehr existent, siehe IHAR
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Markeranalysen
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Abb. I: UPGMA Dendrogramm der Verwandtschaftsbeziehungen zwischen 55 Rapssorten und
71 Resynthesen mit Bootstrapwerten. Die Bootstrapwerte basieren auf einem Bootstrapping (FELSENSTEIN
1985) mit 10.000 Permutationen. Die Skala gibt die mittlere genetische Distanz nach Jaccard an.
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Blattglucosinolatanalysen der Brassica-Wildarten

Tab. Il: Ergebnisse der HPLC-Analyse: Blattglucosinolatgehalt und Blattglucosinolatmuster der Brassica-Wildarten

Genotyp IBE PRO SIN RAA- GNL GNA 40H GBN GBC NAS 4ME NEO  GSlgesam
[%] [%]  [%] [%] [%] [%] [%]  [%] [%] [%] [%]  [%] [umol/g]
BRA 2998 (B. bourgeaui) 1,3 151 0,0 24,1 0,0 1,7 2,6 0,0 41,3 10,1 0,3 3,8 11,7
5971 (B. cretica) 0,0 1,6 0,3 0,0 0,0 94,9 0,1 0,0 2,2 0,9 0,0 0,0 55,9
BRA 2997 (B. cretica aegaea) 0,0 1,2 0,0 9,8 0,0 85,7 0,1 0,4 1,8 0,8 0,0 0,0 71,0
6021 (B. cretica aegaea) 0,0 2,2 0,0 0,3 0,0 95,2 0,1 1,2 0,6 0,3 0,0 0,1 67,8
6344 (B. cretica aegaea) 0,1 2,6 29,0 0,0 0,0 64,3 0,1 0,1 14 1,0 0,0 14 53,4
6346 (B. cretica aegaea) 0,0 0,8 0,2 0,1 0,0 91,4 0,3 3,7 2,6 0,9 0,0 0,0 56,5
3821 (B. villosa) 34,2 0,0 0,4 0,1 0,4 0,4 62,8 0,0 1,2 0,7 0,0 0,0 22,3
BRA 1166 (B. incana) 3,1 253 16,6 0,2 0,0 3,1 0,6 0,0 47,7 3,2 0,0 0,2 28,7
BRA 1262 (B. incana) 51,7 0,7 21,0 1,3 0,0 19 0,5 0,0 21,7 11 0,0 0,1 19,6
5974 (B. incana) 55,4 2,4 13,2 12,3 0,0 0,7 0,2 0,0 15,2 0,7 0,0 0,0 36,6
6558 (B. incana) 0,0 14 0,2 21,4 0,0 57,3 145 0,0 4,7 0,5 0,0 0,0 63,3
6560 (B. incana) 4,0 3,0 6,5 18,8 0,0 43,9 111 0,0 11,6 1,2 0,0 0,0 21,0
6563 (B. incana) 0,0 1,6 0,0 58,0 1,0 12,3 3,1 0,0 22,9 11 0,0 0,0 22,5
6564 (B. incana) 0,0 1,7 0,0 32,7 0,0 40,6 10,3 0,0 12,5 2,3 0,0 0,0 26,3
6570 (B. incana) 0,3 2,0 0,2 0,4 0,2 61,1 154 0,0 18,0 11 0,0 1,3 17,4
6572 (B. incana) 1,7 2,0 0,2 0,1 0,2 71,6 18,0 0,0 57 0,4 0,1 0,0 47,5
HRIGRU 6691 (B. incana) 0,0 4,0 0,0 35,5 0,0 27,0 0,4 0,0 31,2 2,0 0,0 0,0 32,8
CGN 18470 (B. incana) 37,4 1,9 30,7 2,1 0,0 0,4 0,8 0,0 24,7 1,3 0,0 0,7 31,3
1952 (B. insularis) 0,3 0,2 97,1 0,0 0,0 0,3 0,1 0,0 0,1 0,3 0,0 1,7 56,5
BRA 2996 (B. insularis) 0,2 488 0,1 0,1 0,0 27,1 0,1 0,9 0,6 211 0,0 1,0 64,9
BRA 3050 (B. insularis) 0,0 7.4 0,2 0,0 0,0 90,4 0,1 0,0 0,3 1,7 0,0 0,0 41,8
BRA 3051 (B. insularis) 0,4 428 0,3 0,0 0,0 46,1 0,1 0,6 0,5 8,4 0,0 0,9 59,9
7346 (B. insularis) 0,3 572 04 0,0 0,0 25,4 0,2 0,8 0,5 12,2 0,0 2,9 83,5
7347 (B. insularis) 0,4 50,8 0,2 0,1 0,3 34,1 0,0 1,0 0,6 11,9 0,0 0,8 51,8




LTT

Tab. II: Ergebnisse der HPLC-Analyse: Blattglucosinolatgehalt und Blattglucosinolatmuster der Brassica-Wildarten (Fortsetzung)

Genotyp IBE PRO SIN RAA- GNL GNA 40H GBN GBC NAS 4ME NEO  GSLgesamt
[%] [%]  [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [umol/g]

7356 (B. insularis) 0,2 66,8 0,0 0,0 0,0 29,7 0,2 11 0,5 14 0,0 0,0 111,7
3819 (B. macrocarpa) 5,6 0,0 72,3 0,0 0,0 0,7 20,3 0,0 0,8 0,4 0,0 0,0 66,8
BRA 1644 (B. montana) 28,3 4,5 176 2,7 0,0 0,2 1,4 0,0 30,3 12,8 0,0 2,4 16,0
BRA 2942 (B. montana) 0,2 1,9 0,0 25,8 0,0 52,4 0,2 0,0 16,9 2,4 0,0 0,2 25,3
BRA 2993 (B. montana) 0,0 2,3 0,0 3,1 0,0 76,7 1,2 0,0 9,7 5,8 0,0 1,6 10,1
BRA 3047(B. montana) 0,0 2,7 0,3 0,1 0,0 82,0 0,5 0,1 12,9 0,7 0,0 0,7 35,3
6816 (B. montana) 0,0 1,1 0,2 0,1 0,1 96,4 0,1 1,3 0,6 0,3 0,0 0,0 117,5
CGN 18472 (B. montana) 0,0 8,9 0,3 0,2 0,0 76,3 1,2 0,0 8,6 2,2 0,0 2,2 20,2
6824 (B. oleracea) 0,0 16,3 0,3 11,4 0,0 1,1 0,3 0,0 66,8 3,5 0,0 0,3 36,8
7660 (B. oleracea) 0,0 0,6 39,6 0,0 0,0 52,3 0,4 0,0 4,7 1,3 0,0 1,2 39,3
7681 (B. oleracea) 3,5 39,2 9.8 13,3 0,0 5,0 11 0,0 27,2 0,7 0,0 0,3 34,4
7694 (B. oleracea) 0,5 34,0 28,7 1,0 0,0 5.2 0,3 0,0 28,8 1,2 0,0 0,3 31,9
6580 (B. rupestris hispida) 0,7 0,0 0,0 97,4 0,1 0,0 0,4 0,0 1,3 0,0 0,0 0,0 22,7
BRA 2947 (B. taurica) 27,1 1,2 10,7 13,9 0,0 0,0 15 0,0 39,6 55 0,0 0,7 10,8
6581 (B. villosa bivoniana) 0,7 0,0 0,0 97,0 0,0 0,0 0,3 0,0 1,2 0,8 0,0 0,0 31,0
HRIGRU 6848 (B. villosa) 0,0 3,6 0,0 0,0 0,0 73,7 0,3 13,9 7.3 1,2 0,0 0,0 22,3
LSD (p=0,05) 4,4 6,7 7,0 7,6 0,3 10,7 1,5 5,6 8,6 1,7 0,1 1,5 14,1
Mittelwert 6,4 115 9,9 12,1 0,1 38,2 4,3 0,6 13,2 3,1 0,0 0,6 41,9
Min. 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 0,0 10,1
Max. 55,4 66,8 97,1 974 1,0 96,4 62,8 139 66,8 21,1 0,3 3,8 117,5




Beobachtungsanbau der Resynthesen

Tab. lll: Beobachtungsanbau der Resynthesen: Phytosterolgehalt und —Muster,
gemittelt Uber sechs Standorte

Brassica  Campo Stigma Sito Avena Phytosterol
Genotyp -sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt

[mg/kg] [ma/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]
B1/3.3 310,9 1141,6 114 1879,8 61,5 3573,4
FS94.3 308,4 982,5 12,0 1803,9 34,6 32945
G39 328,6 918,6 12,7 1839,1 28,1 3291,0
G50 297,4 1171,6 11,4 1905,6 58,8 3553,4
H149 306,9 955,2 11,6 1694,5 45,9 3193,3
H165 310,9 898,0 12,2 1772,7 24,0 3207,2
H176 296,8 1098,7 10,9 1751,2 50,3 3354,2
H355 233,6 998,8 10,9 1696,5 41,0 3164,7
H44 335,2 949,8 12,1 1760,4 40,5 3228,8
INL2 305,2 11444 11,1 1830,3 59,1 3507,6
INY1 286,9 963,7 11,8 1768,5 29,8 3279,8
J134 332,0 1035,4 11,3 1734,7 57,2 3306,8
K160.1.1 286,3 1177,4 111 1868,7 51,4 3552,4
K199.16.2 259,8 1022,4 10,7 1648,9 38,2 3144,7
OoLL1 310,9 1097,7 11,2 1821,9 55,5 34445
R53 275,1 1013,3 10,9 1666,7 36,3 3162,6
R99 271,0 1144,3 10,7 1768,5 44,2 33815
RS10/7 298,4 992,3 12,0 1806,7 33,1 3292,2
RS7/6 286,4 1013,5 11,5 1766,2 55,9 3288,6
RS8/6 291,3 1124,1 11,1 1820,4 42,8 3418,2
$108.1.1 297,9 1158,3 111 1869,5 46,5 3551,9
S13 227,6 985,4 10,9 1685,5 39,6 3142,8
$228.8.1 287,4 1064,5 11,6 1810,6 46,0 3396,5

‘Tester Syngenta 3258 12881 11,0 19983 642 38709

MSL 007 339,4 1382,1 10,4 1981,3 80,2 3984,3
Alesi 332,1 1329,0 10,7 1993,7 79,8 3936,8
Elektra 333,3 1411,1 10,4 2023,8 91,9 4067,7
Favorite 337,5 1328,6 10,5 1948,7 82,6 3894,9
Ladoga 332,8 1398,7 10,5 2049,5 98,5 4093,4
Lorenz 357,8 1419,0 10,6 2075,3 100,7 4164,4
Oase 328,6 1352,9 10,3 1948,6 88,5 39113
Trabant 346,6 1381,0 10,5 2005,3 88,2 4022,5
Visby 360,6 1403,8 10,8 2099,0 97,3 4178,1
LSD (p =0,05) 20,4 87,03 0,38 74,28 12,05 181,2
Min. 227,63 897,95 10,66 1648,88 23,97 3142,81
Max. 335,16 1177,44 12,68 1905,64 61,45 3573,39
MW Resynthesen 293,24 1045,71 11,39 1781,34 44,35 3336,11
MW Standards 339,46 1369,43 10,58 2012,35 87,18 4012,42

# Resynthesen, die nur am Standort Impington (GB) (iberlebt haben und daher nicht mit in die
Gesamtauswertung eingeflossen sind
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Tab. lll: Beobachtungsanbau der Resynthesen: Phytosterolgehalt und —Muster,
gemittelt Uber sechs Standorte (Fortsetzung)

Brassica  Campo Stigma Sito Avena Phytosterol
Genotyp -sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt

[mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]  [mg/kg]
BOY1? 288,2 800,3 12,1 1628,5 27,7 2943,1
CRL1% 310,6 977,0 12,7 1818,3 20,6 3316,9
CRY1% 318,9 910,7 11,8 1703,1 38,5 3208,1
Hiy1® 281,5 909,5 11,9 1657,3 15,3 3067,5
INY3*® 335,8 903,8 12,9 1836,9 35,4 3389,8
INY4® 313,7 826,4 124 1668,7 24,0 3053,3
INY5*® 214,2 1029,5 11,1 1713,9 18,1 3209,6
MOY4*? 230,0 990,1 11,4 1710,8 11,0 3177,0
MOY5* 264,6 1039,0 11,6 1776,3 26,7 3350,3
oLY2? 314,1 914,3 11,9 1720,6 13,1 3189,2
RUY1? 289,9 922,1 12,1 1723,0 16,1 3207,2
S237.20.1° 253,3 988,2 111 1676,3 9,3 3133,8
S39° 310,9 1080,5 11,7 1858,3 39,7 3510,7
S45.2.2° 342,5 1004,8 11,2 1709,2 59,8 3316,0

# Resynthesen, die nur am Standort Impington (GB) Uiberlebt haben und daher nicht mit in die
Gesamtauswertung eingeflossen sind

Tab [IV: Beobachtungsanbau der Resynthesen: NIRS-Ergebnisse fur die
Sinapoylver-bindungen, gemittelt tber sechs Standorte

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinséurea andere SaEb
[mg/g] [mg/g] gesamt [mg/g] [mg/g]
B1/3.3 2,2 6,9 6,9 1,2
FS94.3 1,6 7,8 6,6 0,8
G39 2,1 6,9 6,1 0,9
G50 2,8 6,7 7,9 1,6
H149 2,3 6,7 6,2 0,9
H165 14 7,7 5,8 0.4
H176 2,9 6,4 7,3 1,6
H355 2,6 7,2 7,1 1,1
H44 2,1 7,0 6,6 1,0
INL2 2,6 7,6 7,9 1,4
INY1 1,7 7,6 6,0 0,7
J134 2,7 6,5 6,9 1,3
K160.1.1 2,2 5,9 6,3 1,2
K199.16.2 3,0 6,7 7.4 1,4
OLL1 2,7 6,7 7,3 1,4
R53 2,8 6,7 7,3 1,3
R99 2,4 6,5 6,9 1,3

% berechnet als Sinapinsdureaquivalente, ® SE = Sinapinsaureester, ¢ Resynthesen, die nur am Standort
Impington (GB) Uberlebt haben und daher nicht mit in die Gesamtauswertung eingeflossen sind

119



Tab IV: Beobachtungsanbau der Resynthesen: NIRS-Ergebnisse fur die
Sinapoylverbindungen, gemittelt Uber sechs Standorte (Fortsetzung)

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinsaure andere SE”
[mg/g] [mg/g] gesamt [mg/g]” [mg/g]®
RS10/7 2,8 7,3 6,9 1,0
RS7/6 1,6 7.9 6,9 0,9
RS8/6 2,8 7,7 8,0 1,3
$108.1.1 3,4 6,3 7.8 1,6
S13 2,4 7.5 7,1 1,0
$228.8.1 2,5 6,7 7,1 1,3
‘Tester Syngenta 35 | 60 78 18
MSL 007 3,0 7,1 8,0 1,6
Alesi 34 5,8 7,4 1.8
Elektra 4,0 6,5 8,5 2,0
Favorite 3,7 5,3 7,6 2,0
Ladoga 4,3 59 8,3 2,0
Lorenz 3,8 6,1 8,1 2,0
Oase 3,7 6,6 8,5 1,9
Trabant 3,5 6,4 8,3 19
Visby 4,1 6,3 8,6 2,1
LSD (p = 0,05) 0,46 0,53 0,62 0,24
Min. 1,40 5,93 5,79 0,36
Max. 3,43 7,93 8,01 1,62
MW Resynthesen 2,42 6,99 6,96 1,14
MW Standards 3,70 6,21 8,09 1,92
BOY1° 2,1 6,8 59 0,6
CRL1° 1,8 7,6 6,4 0,9
CRY1° 1,4 7,0 49 0,7
HIY1°® 0,5 8,2 52 0,2
INY3° 11 4,7 2,8 0,1
INY4© 0,7 7,9 4,8 0,3
INY5° 15 8,0 6,4 0,5
MOY4© 1,0 8,0 6,4 0,7
MOY5° 2,0 6,5 53 0,5
oLY2°¢ 3,2 59 55 0,7
RUY1°¢ 1,4 6,2 4,3 0,4
S237.20.1° 2,3 59 5,6 0,8
S39° 3,3 6,1 6,4 0,8
S45.2.2° 1,8 9,0 7.4 1,1

? berechnet als Sinapinsauredquivalente, ® SE = Sinapinsureester, ¢ Resynthesen, die nur am Standort
Impington (GB) Uberlebt haben und daher nicht mit in die Gesamtauswertung eingeflossen sind
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Tab. V: Ergebnisse der ANOVA fir den Beobachtungsanbau der Resynthesen am
Standort Impington (GB), gezeigt sind die Varianzkomponenten und die Heritabilitat
der einzelnen Merkmale

Varianzursache® Genotyp wdh. GxW h?

TKG 2,27 0,00 0,36 0,93

oL 8,17* 0,02 1,53 0,96
C18:3 0,53** 0,02* 025 0,81
c22:1 129,09% 0,16 1,38 0,92
Protein 5,01*% -0,01 055 0,95
Glucosinolate 844,63** 1,41° 33,98 0,98

o Brassicasterol 1328,24** 16,06" 356,71 0,88
S Camposterol 6747, 47%* 155,70" 620,42 0,96
& Stigmasterol 0,53* 0,00 013 0,89
2 Sitosterol 18115,81* 51,41 1536,40 0,96
&  Avenasterol 580,09** -0,54 66,51 0,96
Phytosterol gesamt 123670,78** 1052,07* 6014,81 0,98

o  Sinapoylglucose 0,87** 0,00%* 0,24 0,88
_§ Sinapin 0,81* 0,10* 027 0,86
o andere SE® 0,23** 0,01** 0,04 0,91
n Sinapinsaure gesamt 1,22* 0,09** 0,40 0,86

ok wx signifikant bei p = 0,1, p = ,05 bzw. bei p = 0,01, awdh. = Wiederholung, GxW = Interaktion zwischen
Genotyp und Wiederholung, h? = Heritabilitat; ° Fehler geschatzt aus 4 Orten mit je 2 Wiederholungen; ¢ SE =
Sinapinsaureester
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act

Tab. VI: Gesamtglucosinolatgehalt und Glucosinolatmuster der Resynthesen vom Standort Impington (GB)

Genotyp PRO SIN GNL RAA RAE GNA 40H GBN GBC NAS AME NEO GSL gesamt
[%] [%] [%] [%] [%] [%] (%] [%] [%] (%] [%] [%] [umol/g]

B1/3.3 53,2 1,2 6,7 0,0 0,0 19,3 14,5 14 1,7 1.6 0,2 0,1 57,2
BOY1 67,8 8,6 0,0 0,0 0,0 15,9 3,8 3,4 0,3 0,2 0,0 0,0 182,0
CRL1 3,0 0,0 0,2 0,2 4,8 67,1 3,6 18,3 0,2 2,5 0,0 0,0 97,0
CRY1 3,1 0,1 0,1 0,0 0,0 92,3 4,0 0,1 0,1 0,2 0,0 0,0 137,6
FS94.3 50,6 0,5 4,4 2,1 2,9 22,5 6,8 7,8 0,3 1.9 0,2 0,0 87.9
G39 53,0 0,1 24,2 24 0,2 12,2 4,7 2,3 0,2 0,6 0,1 0,0 113,5
G50 35,0 0,1 7,1 6,5 9,8 11,3 11,3 14,4 0,9 3,4 0,1 0,1 55,0
H149 67,0 2,3 0,0 3,0 18 14,3 51 4,3 0,1 1,8 0,2 0,0 72,7
H165 71,1 0,9 0,1 15 4,6 14,7 2,8 31 0,1 11 0,1 0,0 100,5
H176 56,6 0,4 0,0 1,8 14 21,9 115 4,1 0,7 1,2 0,3 0,0 53,4
H355 59,6 0,4 0,1 3,1 2,0 22,1 1,8 8,0 0,1 2,8 0,1 0,0 99,2
H44 35,6 0,0 4,7 1,8 7,4 31,0 7,4 8,5 0,6 3,0 0,1 0,0 55,3
HIY1 2,7 0,0 0,0 0,2 0,1 94,4 24 0,1 0,1 0,1 0,0 0,0 1441
INL2 38,8 0,2 0,2 0,5 2,6 42,9 6,7 6,4 0,2 1,2 0,1 0,0 69,6
INY1 2,2 0,0 0,9 1,0 0,0 93,0 2,5 0,0 0,0 0,4 0,0 0,0 69,0
INY3 15 0,0 0,2 0,0 0,0 96,3 14 0,4 0,0 0,1 0,0 0,0 139,4
INY4 10,0 0,0 52 0,3 0,2 82,0 1,6 0,6 0,0 0,1 0,0 0,0 135,0
INY5 7,3 0,1 0,1 0,2 0,5 87,2 3,2 0,9 0,1 0,3 0,0 0,0 140,2
J134 39,0 0,1 5,7 1,6 51 27,4 8,7 9,2 0,5 2,5 0,1 0,1 54,9
K160.1.1 22,1 1,2 5,3 0,4 2,1 53,1 9,6 3,5 0,6 1,8 0,2 0,0 69,6
K199.16.2 43,6 0,0 11,4 0,4 7,1 14,7 12,6 5,2 14 3,3 0,2 0,1 61,9
MOY4 1,2 0,0 0,0 0,0 0,0 94,9 3,3 0,3 0,1 0,2 0,0 0,0 137,4
MOY5 1,0 0,0 0,0 0,0 0,1 94,2 4,5 0,2 0,1 0,2 0,0 0,0 100,6
OLL1 40,0 1,0 7,1 1,9 10,2 18,6 9,4 7,9 1,0 2,8 0,2 0,1 79,3
OLY2 7,6 38,6 37,2 0,0 0,0 10,4 5,8 0,0 0,1 0,3 0,0 0,0 43,9
R53 47,3 0,0 11,7 2,8 4,1 13,1 12,3 4,3 0,9 3,1 0,2 0,1 63,9




Tab. VI: Gesamtglucosinolatgehalt und Glucosinolatmuster der Resynthesen vom Standort Impington (GB) (Fortsetzung)

PRO SIN GNL RAA RAE GNA 40H GBN GBC NAS AME NEO GSL gesamt

Genotyp (%) (%] (%] (%] (%] (%] (%] (%] (%]  [%]  [%]  [%]  [umolg]
R99 28,5 0,0 11,4 0,3 2,0 40,8 12,3 15 0,9 2,0 0,2 0,1 60,8
RS10/7 50,2 0,0 24,5 1,6 0,6 13,3 6,5 2,1 0,1 0,9 0,1 0,0 114,2
RS7/6 59,8 0,1 8,0 1,0 0,3 21,1 6,7 1,4 0,3 1,1 0,2 0,0 103,2
RS8/6 60,3 1,4 45 1,2 2,1 19,4 6,4 3,3 0,1 1,0 0,2 0,0 75,0
RUY1 3,9 0,3 0,3 0,0 0,0 92,9 2,2 0,2 0,0 0,2 0,0 0,0 130,8
S108.1.1 61,1 0,0 7,4 1,0 0,1 18,9 7,4 2,0 0,7 1,1 0,2 0,1 70,9
S13 58,5 0,5 0,1 2,8 2,2 22,5 2,1 8,2 0,1 2,9 0,1 0,1 90,9
S5228.8.1 64,1 2,3 0,5 1,1 1,6 18,3 8,8 1,9 0,3 0,8 0,3 0,1 74,8
S5237.20.1 4.1 0,0 7,5 0,0 0,8 80,1 2,3 4,2 0,1 0,9 0,0 0,0 88,9
S39 53,9 0,3 21,2 2,2 1,1 11,6 50 3,6 0,2 0,7 0,2 0,1 111,0
S45.2.2 38,4 3,3 0,0 4.4 7,0 28,8 6,6 8,7 0,2 2,4 0,2 0,1 80,7
VIL1 4.7 0,0 0,2 0,0 0,0 91,9 2,1 0,8 0,1 0,2 0,0 0,0 129,7
Tester Syngenta 523 0,0 . 10 00 00 205 185 47 16 10 03 02 267

MSLO007 455 0,6 0,1 0,0 0,0 19,6 26,6 4.4 0,8 1,9 0,4 0,1 21,4
Alesi 48,4 0,5 0,0 0,0 0,0 18,6 25,4 3,1 1,8 1,6 0,6 0,2 18,9
Elektra 50,2 15 0,3 0,0 0,0 21,5 20,0 3,8 0,5 1,6 0,4 0,2 22,8
Favorite 35,3 0,0 1,6 0,7 3,7 23,6 27,6 2,7 1,8 2,4 0,3 0,3 17,7
Ladoga 37,4 1,4 0,5 1,5 6,8 21,1 25,0 1,1 1,7 2,2 0,6 0,9 19,8
Lorenz 37,5 1,4 0,0 1,1 3,0 26,8 21,2 53 1,2 1,9 0,4 0,4 25,1
Oase 46,5 1,7 0,1 0,0 0,0 20,0 24,7 2,3 1,2 2,8 0,4 0,3 19,5
Trabant 46,9 0,3 0,4 1,3 1,9 19,6 21,4 4.7 1,0 1,9 0,3 0,4 24,6
Visby 51,7 0,3 0,0 0,9 1,0 15,7 23,8 3,0 1,3 1,0 0,4 1,1 18,8
LSD (p = 0.05) 12,0 2,5 7,1 1,5 1,7 17,2 3,2 2,2 0,7 0,6 0,1 0,2 15,8
Min. 1,0 0,0 0,0 0,0 0,0 10,4 1,4 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 17,7
Max: 71,1 38,6 37,2 6,5 10,2 96,3 27,6 18,3 1,8 3,4 0,6 1,1 182,0

MW Resynthesen 34,4 1,7 57 1,2 2,2 42,8 6,0 4,0 0,4 1,3 0,1 0,0 93,4




Tab. VI: Gesamtglucosinolatgehalt und Glucosinolatmuster der Resynthesen vom Standort Impington (GB) (Fortsetzung)

144’

Genotyp PRO SIN GNL RAA RAE GNA 40H GBN GBC NAS 4ME NEO GSL gesamt
[%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [%] [umol/g]

LSD (p = 0.05) 12,0 2,5 7,1 1,5 1,7 17,2 3,2 2,2 0,7 0,6 0,1 0,2 15,8

Min. 1,0 0,0 0,0 0,0 0,0 10,4 1,4 0,0 0,0 0,1 0,0 0,0 17,7

Max: 71,1 38,6 37,2 6,5 10,2 96,3 27,6 18,3 1,8 3,4 0,6 1,1 182,0

MW Resynthesen 34,4 1,7 5,7 1,2 2,2 42,8 6,0 4,0 0,4 13 0,1 0,0 93,4

MW Standards 45,2 0,8 0,4 0,6 1,6 20,7 23,4 3,5 1,3 1.8 0,4 0,4 215

INL1" 3,4 0,0 0,0 0,2 3,2 68,3 1,0 21,1 0,0 2,6 0,0 0,2 80,9

J154" 46,6 3,9 0,0 0,0 0,0 45,5 0,1 2,5 0,0 1,3 0,0 0,1 51,6

J401* 24,2 4,9 0,1 0,0 0,3 57,0 0,0 9,6 0,2 3,9 0,0 0,0 40,6

'Ergebnisse fir diese Resynthesen stammen vom Standort Géttingen und wurden daher nicht zusammen mit den tibrigen aufgefiihrten Resynthesen vom Standort Impington

(UK)

verrechnet.



Beobachtungsanbau der Testhybriden

Tab. VII: Beobachtungsanbau der Testhybriden: Phytosterolgehalt und —Muster,
gemittelt Uber vier Standorte

Brassica Campo  Stigma  Sito Avena Phytosterol
Genotyp -sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt

[mg/kg]  [mgl/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]
MxB1/3.3 295,2 1246,5 10,6 1880,3 67,2 3663,1
MxBOY1 275,7 1108,6 10,8 1743,3 44,5 3365,5
MxCRY1 273,0 1118,3 11,2 1819,6 45,3 3446,2
MxFS94.3 332,5 1330,7 10,6 1970,9 79,5 3885,7
MxG39 307,3 1253,5 10,7 1886,4 64,9 3697,7
MxG50 311,1 1412,8 10,3 2003,1 77,5 3976,8
MxH149 2943 1169,5 10,3 1742,7 69,4 3456,1
MxH165 311,5 1238,0 10,4 1836,1 65,6 3640,4
MxH176 324,2 1262,0 10,2 1828,3 77,3 3651,1
MxH355 276,5 1107,6 10,5 1718,5 53,8 3336,2
MxH44 322,9 11184 10,7 1751,9 66,5 34275
MxHIY1 262,4 1094,4 10,9 1743,9 41,4 3326,6
MxINL1 339,2 1221,6 11,0 1870,6 65,5 3663,5
MxINL2 319,4 1187,0 11,0 1837,6 61,0 3569,3
MxINY1 283,3 1063,1 11,2 1772,2 29,6 33515
MxINY4 305,9 1066,5 11,7 1822,1 40,5 3437,4
MxINY6 289,2 1240,1 11,0 1896,2 49,6 3661,7
MxJ104 282,9 1093,3 11,2 1773,0 44,7 3368,9
MxJ112 330,3 1303,1 10,6 1938,6 68,2 3840,6
MxJ134 341,4 1185,1 11,0 1840,2 70,8 3590,0
MxJ154 309,3 1179,7 10,9 1850,4 65,9 3579,5
MxJ161 298,2 1112,0 10,8 1759,1 58,1 3378,7
MxJ166 267,7 1203,1 10,8 1821,6 50,2 3458,8
MxJ32 309,1 1238,9 10,7 1873,8 59,7 3657,7
MxJ400 283,5 1143,9 11,2 1823,6 50,4 3497,8
MxJ401 342,1 1210,4 10,8 1847,8 70,0 3643,5
MxJ408 299,8 1194,0 10,7 1826,0 58,9 3562,4
MxJ410 279,3 1138,8 10,8 1762,4 47,3 3407,6
MxJ45 275,5 11434 11,0 1798,3 50,0 34422
MxK199.16.2 297,2 1134,6 10,6 1744.6 59,5 3389,6
MxMOL1 275,5 1260,9 10,5 1876,3 52,3 3634,6
MxMOL2 312,9 1224,9 10,9 1905,6 60,9 3687,3
MxMOQOY2 306,3 1276,6 10,4 1877,7 63,9 3692,8
MxMOY4 302,4 1300,4 10,4 1916,1 74,7 3779,4
MxMOY5 297,0 1111,7 11,1 1795,7 44,3 3421,3
MxMOQOY6 288,3 1006,5 11,8 1789,7 13,4 3302,7
MxOLL1 332,6 1225,9 10,8 1862,5 63,6 3634,7
MxOLY2 309,7 1233,2 10,7 1874,1 61,0 3653,3
MxR53 288,5 1178,2 10,2 17314 60,8 3439,0
MxR99 321,1 1285,8 10,4 18934 70,8 3741,2
MxRS10/7 310,9 1140,2 10,8 1788,7 65,3 3496,9
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Tab. VII: Beobachtungsanbau der Testhybriden: Phytosterolgehalt und —Muster,
gemittelt Uber vier Standorte (Fortsetzung)

Brassica Campo  Stigma  Sito Avena Phytosterol
Genotyp -sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt

[mg/kg]  [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]
MxRS13/6 290,8 1148,3 10,5 1719,7 53,6 3327,9
MxRS4/2 293,4 1153,0 10,5 1752,0 53,8 3403,2
MxRS4/6 310,8 1167,2 10,6 1779,5 63,4 3481,0
MxRS7/6 320,2 1181,7 10,4 1790,3 76,9 3539,7
MxRS8/6 277,2 1165,9 10,2 1728,7 54,7 3380,2
MxRUY1 302,8 1143,2 11,1 1825,2 44,1 3539,4
MxS108.1.1 304,6 1247,5 10,6 1873,0 62,7 3669,9
MxS13 261,2 1164,2 10,2 1758,0 62,6 34440
MxS228.8.1 305,6 12149 10,6 1833,9 61,4 3605,6
MxS237.20.1 307,1 1155,7 10,8 1802,2 62,4 3488,0
MxS45.2.2 332,6 1211,5 10,7 1849,5 69,9 3648,1
MxVIL1 310,5 1254,7 10,7 1879,0 63,0 3681,4
‘RxB1/33 3004 12855 106 19283 743 3776,4
RxBOY1 296,4 1170,4 10,7 1792,4 56,5 3514,2
RxG39 319,4 1294,5 10,8 1949,8 72,5 3827,1
RxG50 312,6 1413,9 10,3 2019,8 84,5 4016,5
RxH149 303,7 1151,1 10,5 1769,9 72,6 3495,5
RxH165 316,0 1214,2 10,8 1879,3 63,5 3658,0
RxH176 319,0 1226,5 10,8 1895,7 64,2 3686,8
RxH355 294,8 1149,0 10,7 1808,2 54,1 34749
RxH44 3215 1154,4 10,7 1808,6 65,8 3518,2
RxINL1 335,1 1241,7 11,2 1931,3 65,6 3754,9
RxINL2 318,6 1232,2 10,9 1893,3 65,2 3667,9
RxINY1 309,3 1300,9 10,6 1939,2 72,6 3820,9
RxJ104 288,0 1268,4 11,0 1910,5 54,9 3728,3
RxJ112 289,4 1098,4 11,1 1790,2 51,9 3381,2
RxJ134 337,7 1217,0 10,9 1872,5 76,1 3656,8
RxJ154 314,6 1189,5 11,0 1873,3 62,4 3615,4
RxJ161 299,7 1111,4 111 1833,3 49,4 3393,6
RxJ166 285,4 1187,6 11,0 1855,3 45,3 3563,9
RxJ32 288,2 11441 11,2 1853,6 58,0 3512,6
RxJ400 336,3 1194,0 10,9 1856,4 68,6 3614,4
RxJ408 290,0 1149,8 11,0 1814,2 48,5 3481,2
RxJ410 290,6 12354 10,7 1880,4 61,7 3652,8
RxJ45 318,3 1346,7 10,7 1959,8 70,2 3945,0
RxK160.1.1 309,3 1269,6 10,6 19175 67,3 37439
RxMAY1 299,1 1277,0 10,8 1984,9 79,6 3850,4
RxMOL1 281,3 1302,1 10,7 1934,1 52,5 3748,9
RxMOL2 314,8 1255,9 11,0 1964,7 59,4 3789,4
RxMOQOY5 295,8 1280,4 10,4 1897,1 73,2 3740,0
RxOLL1 334,5 1214,3 10,9 1883,3 65,7 3643,4
RxR53 286,8 1148,7 10,4 1754,5 54,8 3419,1
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Tab. VII: Beobachtungsanbau der Testhybriden: Phytosterolgehalt und —Muster,
gemittelt Uber vier Standorte (Fortsetzung)

Brassica Campo  Stigma  Sito Avena Phytosterol
Genotyp -sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt
[mg/kg]  [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]
RxR76 320,8 1173,1 111 1873,1 61,5 3601,8
RxR99 306,8 1325,9 10,4 1946,3 76,6 3847,9
RxRS10/7 314,7 1224,1 10,8 1896,2 71,9 3709,9
RxRS13/6 290,9 1179,8 10,6 1806,1 53,2 3495,1
RxRS4/2 298,8 1256,8 10,6 1892,4 68,3 3685,5
RxRS7/6 310,5 1203,0 10,6 18435 68,9 3596,0
RxRS8/6 302,0 1322,2 10,6 1955,2 67,1 3826,6
RxS108.1.1 314,2 1257,0 10,8 1935,3 65,5 3762,5
RxS13 256,7 1208,8 10,3 1832,1 69,5 3571,9
RxS45.2.2 334,5 1228,7 10,9 1902,6 69,4 3700,7
RxVIL1 322,9 1322,5 10,7 1991,8 72,4 3894,5
‘mMsLoo7 3383 13967 103 19919 803 39901

TesterSyngenta 323,0 1349,4 10,7 2022,1 72,6 3974,5
Visby 357,9 1435,9 10,7 2108,9 98,1 4219,3
LSD (p = 0,05) 18,4 67,8 0,3 61,3 11,5 149,7
Min. 256,7 1006,5 10,2 1718,5 13,4 3302,7
Max. 357,9 1435,9 11,8 2108,9 98,1 4219,3
MW Testhybriden 304,1 1206,4 10,7 1851,2 61,4 3600,5
MW Standards 339,7 1394,0 10,6 2041,0 83,7 4061,3

Tab. VIII: Beobachtungsanbau der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fur die Sinapoyl-
verbindungen, gemittelt Gber vier Standorte

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinsaure andere SE°
[mg/g] [mg/g] gesamt [mg/g]® [mg/g]*
MxB1/3.3 2,4 7,6 7,6 1,3
MxBOY1 2,7 7,3 7,5 1,3
MxCRY1 1,6 8,7 7,2 11
MxFS94.3 3,2 6,9 7.9 1,6
MxG39 3,1 6,9 7,6 14
MxG50 3,5 7,4 8,6 1,8
MxH149 2,6 6,7 7,1 1,3
MxH165 3,0 7,3 7.9 15
MxH176 3,4 6,8 8,1 1,7
MxH355 2,5 8,2 8,0 14
MxH44 2,1 7,2 7,1 14
MxHIY1 1,7 8,1 7,0 0,9
MxINL1 3,2 7,1 7,9 1,7
MxINL2 2,5 7,5 7,7 14
MxINY1 2,2 7.6 6,3 0,7

% perechnet als Sinapinsaureaquivalente, ®SE = Sinapinsaureester

127



Tab. VIII: Beobachtungsanbau der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fir die Sinapoyl-
verbindungen, gemittelt tber vier Standorte (Fortsetzung)

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinsaure andere SE”
[mg/g] [mg/g] _ gesamt [mg/g]® [mg/g]®
MxINY4 2,2 8,4 7,5 1,3
MxINY6 3,5 6,8 7,8 15
MxJ104 3,6 6,1 7,5 1,7
MxJ112 2,9 7,0 7,8 1,7
MxJ134 3,0 6,6 7,4 15
MxJ154 2,6 7,6 7,6 1,3
MxJ161 3,1 7,1 7,9 1,7
MxJ166 3,7 6,4 7,9 1,8
MxJ32 3,3 6,7 7,8 1,6
MxJ400 3,5 6,2 7,8 1,8
MxJ401 34 6,4 7,7 1,7
MxJ408 3,3 6,5 7,6 1,7
MxJ410 3,7 6,3 7,8 1.8
MxJ45 3,6 6,1 7,6 1,7
MxK199.16.2 2,7 7,7 7,7 1,3
MxMOL1 3,1 7,6 8,0 14
MxMOL2 2,3 7,5 7,2 11
MxMOY2 3,1 6,7 7,8 1,6
MxMOY4 34 6,6 7,8 1.6
MxMOY5 2,0 7,1 6,8 1,2
MxMOY6 1,9 7,8 6,5 0,7
MxOLL1 34 6,8 8,1 1,7
MxOLY2 3,6 7,0 7,3 14
MxR53 2,8 7,5 7,8 15
MxR99 2,8 6,9 7,7 1.6
MxRS10/7 2,0 7,6 7,4 1,4
MxRS13/6 2,5 6,9 7,2 1.3
MxRS4/2 2,7 7,9 7,7 1,4
MxRS4/6 2,3 7,1 7,1 1,2
MxRS7/6 2,5 7,0 7,3 15
MxRS8/6 3,0 7,1 7,9 15
MxRUY1 2,2 7,6 6,9 1,0
MxS108.1.1 3,4 6,6 7,9 1,7
MxS13 2,6 7,3 7,5 1,3
MxS228.8.1 3,0 6,9 7,7 1,6
MxS237.20.1 2,9 7,8 8,1 15
MxS45.2.2 2,8 8,2 8,1 14
MxVIL1 3,3 7,0 8,0 1,6
RxB1/3.3 3,3 6,9 7,9 1.6
RxBOY1 3,1 6,5 7,4 15
RxG39 4,2 6,4 8,6 2,0
RxG50 4,0 6,8 8,7 2,1

% perechnet als Sinapinséureaquivalente, ®SE = Sinapinsaureester

128



Tab. VIII: Beobachtungsanbau der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fir die Sinapoyl-
verbindungen, gemittelt tber vier Standorte (Fortsetzung)

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinsaure andere SE”
[mg/g] [mg/g]  gesamt[mg/g]® [mg/g]*

RxH149 3,2 6,6 7,5 1,5
RxH165 3,5 6,2 7,5 15
RxH176 3,5 5,8 7,2 1,6
RxH355 3,3 7.3 8,3 1,6
RxH44 2,7 6,5 7,2 1,5
RxINL1 3,4 6,2 7,6 1,7
RxINL2 3,2 7,2 8,1 1,6
RxINY1 3,9 5,9 7,8 1,8
RxJ104 45 54 8,1 2,1
RxJ112 3,6 6,5 7,8 1,7
RxJ134 3,7 6,4 7.9 1,8
RxJ154 3,6 6,9 8,1 1,6
RxJ161 3,6 6,1 7,7 1,7
RxJ166 4,2 6,0 8,0 1,9
RxJ32 4,6 5,8 8,2 2,1
RxJ400 4,1 5,9 7,9 1,9
RxJ408 4,0 5,8 7.8 1,9
RxJ410 4,1 5,8 8,0 2,0
RxJ45 3,9 5,9 8,0 2,0
RxK160.1.1 3,7 6,6 8,2 1,8
RxMAY1 3,0 6,8 7,9 1,7
RxMOL1 3,9 6,6 8,3 1,8
RxMOL2 3,2 6,9 7,5 1,4
RxMOY5 4,0 6,9 8,6 1,8
RxOLL1 4,2 6,5 8.4 1,9
RxR53 3,6 6,5 7,9 1,7
RxR76 3,4 6,3 7,1 1,5
RxR99 3,6 6,1 7,8 1,8
RxRS10/7 3,3 6,7 7,7 1,6
RxRS13/6 3,0 6,8 7,6 15
RxRS4/2 3,7 6,5 7,8 1,6
RxRS7/6 3,2 6,3 7,5 1,6
RxRS8/6 4,0 6,7 8,6 1,8
RxS108.1.1 3,8 6,0 7,9 1,9
RxS13 3,5 6,5 7,6 1,6
RxS45.2.2 3,5 6,6 7,8 1,7
RxVIL1 3,8 6,1 7,9 1,9
‘msLooz 32 68 78 16
TesterSyngenta 3,6 5,8 7,7 1,8
Visby 4,0 6,1 8,3 2,1

% perechnet als Sinapinsaureaquivalente, ®SE = Sinapinsaureester
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Tab. VIII: Beobachtungsanbau der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fir die Sinapoyl-
verbindungen, gemittelt tber vier Standorte (Fortsetzung)

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinséurea andere SaEb
[ma/g] [mg/g] gesamt [mg/g] [mg/g]
LSD (p = 0,05) 0,5 0,5 0,5 0,2
Min. 1,6 54 6,3 0,7
Max. 4,6 8,7 8,7 2,1
MW Testhybriden 3,2 6,8 7,7 1,6
MW Standards 3,6 6,2 7,9 1,8

2 perechnet als Sinapinsaureaquivalente, ® SE = Sinapinsaureester

Tab. IX: Beobachtungsanbau der Testhybriden: Agronomische Merkmale, gemittelt
Uber sechs Standorte

Genotyp S/IO] [002]21 [PO;O?tem [C;?nl_ollg] EI;;G Ecr)#]e BoF WF Lager
MxB1/3.3 438 7,1 19,2 60,9 51 160,6 1,6 118,0 1,7
MxFS94.3 42,4 1,6 19,4 40,6 5,4 170,0 24 117,7 1,7
MxG39 41,7 8,1 20,5 58,0 4,9 166,6 4,3 1196 3,3
MxG50 435 0,6 19,0 42,5 51 150,0 1,6 118,7 2,0
MxH149 44,4 19,8 19,0 52,3 50 1575 2,3 113,2 2,0
MxH165 43,1 11,8 20,1 43,0 5,0 139,3 2,7 1186 2,0
MxH176 457 13,7 18,0 28,0 54 1525 1,6 1178 1,7
MxH355 44,3 18,8 20,8 54,2 5,2 141,7 3.1 1174 21
MxH44 453 194 19,2 38,4 54 1438 1,4 1132 1,7
MxHIY1 41,1 17,8 21,7 78,3 7,4 1456 4,6 116,6 1,8
MxINL1 41,6 10,2 20,3 40,5 6,1 1556 15 118,2 1,7
MxINL2 41,2 10,6 21,0 52,0 53 155,0 3,2 115,7 2,3
MxJ134 426 94 19,3 34,1 54 1409 3,1 116,2 1,8
MxJ154 419 11,1 20,2 53,9 58 1395 35 1136 1,7
MxJ161 42,3 18,9 20,4 56,7 51 1379 55 1199 14
MxJ166 40,9 175 21,1 58,4 5,8 142,4 6,0 1153 2,0
MxJ32 41,7 8,8 20,2 46,7 5,6 1475 4,8 1178 1,7
MxJ400 41,4 145 19,7 47,1 55 1399 6,1 118,3 1,8
MxJ401 426 10,2 19,5 41,0 5,7 153,1 3,2 116,5 2,0
MxJ408 43,1 15,1 19,1 45,9 5,2 146,4 2,8 115,7 1,9
MxJ45 42,2 14,8 19,3 48,8 50 147,3 4,7 1178 1,8
MxK199.16.2 436 18,4 20,4 55,4 5,2 1525 3,2 119,0 2,0
MxMOL1 424 105 19,8 59,8 55 1519 1.3 116,8 1,7
MxMOL2 41,0 7,7 21,0 63,2 5,8 166,9 04 118,3 1,3
MxMQOY4 442 54 18,2 37,9 5,6 1519 2,0 1164 1,8
MxR53 450 194 19,7 39,9 53 151,1 25 117,2 1,7
MxR99 44,3 8,6 19,1 33,8 49 1524 1,8 116,4 1,3
MxRS13/6 439 16,3 19,8 51,0 57 1441 3,0 108,8 1,8
MxRS4/2 442 17,3 19,4 45,7 52 156,3 4,0 118,2 2,0
MxRS4/6 43,8 13,8 20,5 43,2 52 1544 2,6 116,0 2,0
MxRS7/6 454 15,6 18,8 35,6 54 148,12 21 1143 1,7
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Tab. IX: Beobachtungsanbau der Testhybriden: Agronomische Merkmale, gemittelt
uber sechs Standorte (Fortsetzung)

Genotyp S/IO] [CO/§]21 I[D();)(])tem ﬁfnl_ollg] EI;EG Eor:]e BoE WF Lager
MxS108.1.1 42,7 6,2 19,5 41,2 5,4 1474 2,6 1123 1,7
MxS13 454 21,5 19,0 64,1 51 1513 0,8 116,5 1,7
MxS228.8.1 43,3 10,8 19,8 48,3 51 1534 3,0 1169 1,8
MxS45.2.2 42,7 11,0 20,7 47,8 50 1425 3,6 1150 2,0
MxVIL1 42,2 7,6 19,9 45,0 6,0 1519 20 1175 1,7
RxB1/3.3 429 59 18,9 51,3 55 1576 2,0 117,3 2,0
RxG50 44,0 0,9 17,5 38,0 5,0 1525 15 118,7 1,3
RxH149 43,7 18,2 18,5 47,7 50 1556 2,2 1145 2,3
RxH165 425 11,2 19,6 37,0 4,6 1425 3,3 118,7 2.3
RxH176 43,2 115 19,1 33,3 57 1494 1,2 1175 1,7
RxH355 42,0 13,8 20,2 47,5 5,4 149,4 3,0 1178 2,0
RxH44 447 18,4 19,2 32,7 5,6 1499 08 1141 1,8
RxINL1 40,7 7,5 20,2 38,2 6,1 1719 2,3 1175 1,7
RxINL2 416 7.4 20,0 47,2 5,6 158,1 2,6 1157 1,3
RxJ112 40,8 17,2 20,2 57,1 6,0 1440 4,6 1186 1,8
RxJ134 42,4 8,2 18,9 32,7 53 136,3 35 1170 23
RxJ154 42,5 10,6 19,0 47,9 6,2 1474 2,6 1143 1.8
RxJ161 41,0 14,5 20,3 46,3 4,8 1339 25 1186 23
RxJ166 40,1 9,2 20,8 47,4 59 140,1 5,0 117,1 3,0
RxJ32 42,1 16,1 18,2 45,5 52 1438 2,8 1186 2,1
RxJ400 41,7 10,9 19,1 39,8 59 1475 45 1178 2,0
RxJ408 40,3 13,7 20,6 46,3 5,2 136,0 3,9 1158 2,0
RxJ410 42,1 13,4 18,8 45,2 53 138,3 44 1176 1,8
RxJ45 42,7 13,6 18,4 45,9 49 1499 2,8 1183 1,8
RxMOL1 416 4,1 19,8 47,5 5,4 162,1 2,0 1176 1,1
RxOLL1 41,7 8,0 19,7 35,2 6,1 1575 3,2 1157 2,3
RxR53 435 194 19,9 40,9 5,4 1525 2,0 1180 1,3
RxR99 44,1 4,2 17,6 31,3 5,0 153,8 1,7 117,2 1,7
RxRS10/7 42,7 119 19,6 55,4 5,8 1494 2,6 1177 1,7
RxRS13/6 419 12,7 20,1 45,9 5,8 1475 3,3 116,7 2.3
RxRS4/2 44,0 12,4 18,1 38,7 5,0 1648 1,2 117,1 2,0
RxRS7/6 44,1 17,0 19,0 38,5 57 150,0 2,1 114,2 2,3
RxRS8/6 42,8 7,8 19,1 36,0 57 1614 1,2 1176 1,7
RxS108.1.1 425 4,8 19,0 42,2 55 1444 1.6 110,7 2,3
RxS13 44,9 19,4 17,5 60,0 52 1519 11 117,0 1,7
RxS45.2.2 423 8,0 19,9 39,4 50 1416 18 1173 18
‘MsLoo7 446 00 188 228 53 1431 11 1183 17
Tester Syngenta 43,2 0,5 18,5 23,6 5,8 1469 14 1226 2,7
Visby 43,6 0,0 17,7 19,0 5,8 1469 06 1175 173
LSD (p = 0,05) 1,4 38 1,2 7,5 0,5 118 19 24 11
Min. 40,1 0,0 17,5 19,0 4,6 1339 04 1088 1,1
Max. 45,7 215 21,7 78,3 7.4 1719 6,1 1226 3,3
MW Testhybriden 42,8 12,0 19,5 45,8 5,4 150,0 2,7 116,7 1,9
MW Standards 43,8 0,2 18,3 21,8 5,6 1456 10 1195 19
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Tab. X: Beobachtungsanbau der Testhybriden: Phytosterolgehalt und —-Muster,
gemittelt Uber sechs Standorte

Brassica  Campo Stigma Sito Avena Phytosterol
Genotyp -sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt

[mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mgl/kg] [mg/kg]
MxB1/3.3 301,1 1248,7 10,5 1881,6 75,4 3669,7
MxFS94.3 340,0 1310,5 10,8 1981,8 78,6 3887,2
MxG39 322,3 1202,0 10,8 1881,6 63,6 3646,0
MxG50 316,3 1386,1 10,3 1983,3 79,7 3935,6
MxH149 299,3 1156,8 10,3 1736,5 71,4 3445,3
MxH165 322,8 1199,1 10,5 1836,4 64,1 3608,7
MxH176 319,5 12477 10,2 1815,9 78,9 3611,2
MxH355 281,6 1148,8 10,4 1753,1 64,1 3417,7
MxH44 323,4 1111,0 10,6 1750,0 73,4 3414,8
MxHIY1 275,0 1110,7 10,9 1766,5 49,5 3382,5
MxINL1 342,8 1212,6 11,0 1875,8 70,8 3674,3
MxINL2 325,0 1164,4 11,1 1844,2 63,8 3558,8
MxJ134 347,5 1159,0 11,0 1833,6 72,8 3561,0
MxJ154 316,5 1181,6 11,1 1873,3 66,0 3614,7
MxJ161 302,9 10715 11,0 1758,5 58,2 3341,6
MxJ166 277,4 11116 11,2 1794,0 43,1 3375,2
MxJ32 322,6 1221,7 10,9 1878,4 62,6 3664,5
MxJ400 295,2 1154,8 11,1 1840,6 58,7 3538,5
MxJ401 346,9 11724 10,9 1824,0 72,0 3577,3
MxJ408 304,7 12111 10,7 1846,5 64,9 3615,7
MxJ45 286,1 1163,0 11,0 1825,4 56,2 3509,2
MxK199.16.2 306,8 1134,8 10,6 1760,2 63,7 3419,1
MxMOL1 2843 1254.8 10,5 1873,4 60,2 3633,3
MxMOL2 323,3 1222,2 10,8 1914,6 65,9 3702,4
MxMOY4 310,6 12945 10,4 1917,6 78,9 3787,1
MxR53 295,5 1166,0 10,2 1727,5 63,5 3424,3
MxR99 320,6 1256,3 10,5 1865,4 70,1 3679,7
MxRS13/6 293,8 1141,8 10,5 1730,6 57,3 3343,6
MxRS4/2 296,2 1158,8 10,4 1752,5 60,5 3408,4
MxRS4/6 317,7 1168,6 10,7 1799,3 64,8 3509,7
MxRS7/6 323,0 1169,6 10,4 1795,3 80,1 3530,8
MxS108.1.1 310,0 1245,8 10,6 1876,3 68,0 3673,8
MxS13 260,9 1157,9 10,2 1756,6 66,8 3431,9
MxS228.8.1 308,8 1211,6 10,6 1838,1 66,5 3607,4
MxS45.2.2 343,5 1192,9 10,8 1843,3 71,8 3638,9
MxVIL1 321,3 1238,8 10,8 1892,3 65,6 3691,4
‘RxB1/33 3058 12514 10,7 1927,7 752 37322
RxG50 316,3 1389,5 10,3 2011,6 86,7 3982,4
RxH149 304,3 1130,2 10,6 1770,8 74,6 3460,1
RxH165 322,2 1175,9 10,9 1870,1 61,8 3604,0
RxH176 325,7 1207,2 10,9 1897,7 67,6 3662,7
RxH355 305,1 1170,4 10,8 1847,3 57,1 3552,5
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Tab. X: Beobachtungsanbau der Testhybriden: Phytosterolgehalt und —-Muster,
gemittelt Uber sechs Standorte (Fortsetzung)

Genotyp Brassica  Campo Stigma Sito Avena Phytosterol
-sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt
[mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mgl/kg] [mg/kg]
RxH44 325,8 1134,6 10,8 1804,2 70,6 3496,4
RxINL1 340,6 1209,3 11,3 1931,2 65,3 3727,3
RxINL2 324,5 12211 11,0 1899,3 69,6 3665,9
RxJ112 299,6 1076,4 11,2 1793,3 53,1 3366,8
RxJ134 342,2 11911 11,1 1891,3 74,0 3650,9
RxJ154 316,3 1175,1 10,9 1895,0 70,5 3684,9
RxJ161 311,0 1109,3 11,2 1854,3 52,3 35229
RxJ166 303,9 1189,4 11,2 1896,4 49,0 3626,1
RxJ32 295,4 1152,7 11,1 1860,1 68,1 3542,0
RxJ400 349,0 1169,1 11,0 1853,2 71,3 3600,1
RxJ408 299,8 1136,9 11,3 1846,5 48,0 3520,0
RxJ410 298,3 1213,0 10,9 1883,6 63,2 3639,9
RxJ45 320,5 1299,9 10,8 1949,2 72,6 3867,1
RxMOL1 293,7 1302,6 10,7 1945,9 59,9 3776,5
RxOLL1 342,3 1185,2 11,0 1868,0 68,7 3604,4
RxR53 292,2 1129,0 10,5 1750,9 55,7 3394,3
RxR99 313,5 1322,6 10,5 1961,4 79,6 3861,9
RxRS10/7 319,9 1199,6 10,8 1886,3 71,6 3670,5
RxRS13/6 307,9 11734 10,8 1841,3 55,9 35449
RxRS4/2 304,0 1247,1 10,5 1882,1 72,6 3663,6
RxRS7/6 316,8 11711 10,8 1840,3 71,5 3557,8
RxRS8/6 309,2 1289,5 10,7 1937,5 68,5 3766,5
RxS108.1.1 316,5 1269,7 10,7 1941,2 71,9 3789,5
RxS13 264,4 1185,5 10,4 1825,3 72,9 3536,5
RxS45.2.2 341,3 1199,0 11,0 1894,6 72,5 3669,2
‘MsLoo7 3406 13824 104 1981,0 836 39663

Tester_Syngenta 334,1 1329,2 10,9 2031,4 77,3 3962,4
Visby 360,6 1396.,4 10,9 2083,6 94,9 41457
LSD (p = 0,05) 15,2 61,3 0,3 53,5 10,6 128,8
Min. 260,9 1071,5 10,2 1727,5 43,1 3341,6
Max. 360,6 1396,4 11,3 2083,6 94,9 4145,7
MW Testhybriden 312,1 1197,6 10,8 1853,5 66,6 3601,1
MW Standards 345,1 1369,3 10,7 2032,0 85,3 4024,8
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Tab. XlI: Beobachtungsanbau der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fir die Sinapoyl-
verbindungen, gemittelt tber sechs Standorte

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinséaure andere SE”
[mg/g] [mg/g] gesamt [mg/g]” [mg/g]®
MxB1/3.3 2,6 7,6 7,7 1,3
MxFS94.3 3,1 6,7 8,0 1,7
MxG39 3,1 6,7 7,6 1,5
MxG50 34 7,3 8,5 1,8
MxH149 2,6 6,7 7,0 1,3
MxH165 2,8 7,2 7,8 1,5
MxH176 34 6,8 8,1 1,8
MxH355 2,7 7,9 8,0 1,5
MxH44 2,1 7,3 7,2 1,4
MxHIY1 1,7 7,9 7,0 1,0
MxINL1 3,1 7,2 8,0 1,7
MxINL2 2,5 7,7 7,9 1,4
MxJ134 3,0 6,6 7,5 1,6
MxJ154 2,7 7,4 7,6 1,3
MxJ161 2,9 7,4 7,9 1,6
MxJ166 3,7 6,7 7,6 1,8
MxJ32 3,1 6,5 7,6 1,6
MxJ400 35 6,2 7,8 1,9
MxJ401 3,2 6,4 7,5 1,6
MxJ408 3,3 6,4 7,7 1,7
MxJ45 3,6 6,0 7,6 1,8
MxK199.16.2 2,5 7,6 7,6 1,3
MxMOL1 3,1 7,5 8,1 1,5
MxMOL2 2,2 7,5 7,2 1,1
MxMOY4 3,2 6,7 7,8 1,6
MxR53 2,9 7,3 7,9 1,5
MxR99 2,7 6,9 7,6 1,6
MxRS13/6 2,5 6,9 7,3 1,3
MxRS4/2 2,9 7,7 7,9 1,5
MxRS4/6 2,3 7,0 7,2 1,3
MxRS7/6 2,6 7,1 7,5 1,5
MxS108.1.1 3,3 6,6 8,0 1,7
MxS13 2,6 7,2 7,4 1,3
MxS228.8.1 3,0 6,9 7,8 1,6
MxS45.2.2 2,8 7,8 7,9 1,4
MxVIL1 3,3 6,8 8,0 1,7
RxB1/33 33 70 81 1,7
RxG50 3,9 6,7 8,5 2,1
RxH149 3,1 6,5 7,4 1,5
RxH165 3,3 6,0 7,3 1,5
RxH176 3,5 6,0 7,5 1,7
RxH355 3,3 7,1 8,3 1,7

% perechnet als Sinapinséureaquivalente, ®SE = Sinapinsaureester

134



Tab. XlI: Beobachtungsanbau der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fir die Sinapoyl-
verbindungen, gemittelt Uber sechs Standorte (Fortsetzung)

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinséaure andere SE”
[mg/g] [mg/g] gesamt [mg/g]” [mg/g]®
RxH44 2,6 6,5 7,3 15
RxINL1 3,4 6,2 7,7 1,8
RxINL2 3,2 7,1 8,1 1,7
RxJ112 3,5 6,4 7,8 1,8
RxJ134 3,6 6,4 8,0 18
RxJ154 3,7 6,7 8,1 1,7
RxJ161 3,4 6,2 7,7 1,7
RxJ166 4,0 6,0 7,9 1,8
RxJ32 4,6 59 8,5 2,1
RxJ400 3,8 59 7,7 1,9
RxJ408 4,0 6,0 7,6 2,0
RxJ410 4,1 5,8 8,0 2,0
RxJ45 3,9 59 8,1 2,0
RxMOL1 4,0 6,3 8,3 1,9
RxOLL1 4,0 6,6 8,5 2,0
RxR53 3,6 6,6 8,1 1,8
RxR99 3,6 6,1 7,9 19
RxRS10/7 3,0 6,8 7,6 14
RxRS13/6 3,0 6,5 7,6 1,6
RxRS4/2 3,6 6,6 7,9 1,7
RxRS7/6 3,2 6,5 7,7 1,7
RxRS8/6 3,9 6,6 8,6 1,9
RxS108.1.1 3,9 6,2 8,1 18
RxS13 3,4 6,7 7,7 1,6
RxS45.2.2 3,5 6,8 7,9 18
‘mMsLoo7 32 69 79 16
Tester_Syngenta 3,8 5,8 7,9 2,0
Visby 3,9 6,3 8,4 2,1
LSD (p = 0,05) 0,4 0,5 0,5 0,2
Min. 1,7 5,8 7,0 1,0
Max. 4,6 7,9 8,6 2,1
MW Testhybriden 3,2 6,7 7,8 1,6
MW Standards 3,6 6,3 8,0 19

# berechnet als Sinapinsaureaquivalente, ®SE = Sinapinsaureester
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Tab. Xll: Ergebnisse der ANOVA fur den 6-ortigen Beobachtungsanbau der
Testhybriden, gezeigt sind die Varianzkomponenten und die Heritabilitat der

einzelnen Merkmale

Varianzursache® Genotyp Ort GxO  Fehler” h?
TKG 0,16** 0,44 0,17** 0,09 0,85
Wuchshdhe 48,43** 58,74** 71,62** 33,28 0,73
Blihbeginn 3,73** 1,07* 2,28** 0,81 0,83
Winterfestigkeit 1,21%* 1,60** 2,33** 0,58 0,72
oL 1,63** 3,78* 1,41% 0,58 0,87
C18:3 0,15* 0,68** 0,15** 0,10 0,86
Cc22:1 28,81** 1,07* 10,96** 4,73 0,94
Protein 0,65** 3,49** 1,10** 0,50 0,78
Glucosinolate 99,27** 39,39** 43,35%* 18,99 0,93
Brassicasterol 387,92** 525,07** 177,82% 119,61 0,93
% Camposterol 4788,83** 3897,67**  2907,25**  1558,15 0,91
g Stigmasterol 0,07** 0,18** 0,07** 0,02 0,86
*2 Sitosterol 5247,09%* 257,88**  2217,38**  1296,42 0,93
& Avenasterol 73,20** 138,15** 87,69** 37,06 0,83
Phytosterol gesamt 25392,83* 4715,22* 12856,83**  7600,75 0,92
o Sinapoylglucose 0,27** 0,10** 0,13** 0,09 0,93
2 Sinapin 0,27% 0,14 0,17* 0,12 0,91
g andere SE 0,05** 0,02** 0,03** 0,02 0,91
» Sinapinsaure gesamt 0,10** 0,02** 0,18** 0,13 0,77

2GxO = Interaktion zwischen Genotyp und Ort, h? = Heritabilitat; ® Fehler geschatzt aus 4 Orten mit je 2
Wiederholungen; ok A% signifikant bei p = 0,1, p=0,05 bzw. bei p=0,01
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Tab. XllI: Gesamtglucosinolatgehalt und Glucosinolatmuster der Testhybriden aus dem Beobachtungsanbau am Standort Gdttingen

Genotyp PRO SIN GNL RAA RAE GNA 40H GBN GBC NAS AME NEO GSL gesamt
(%] (%]  [%] [%] [%] [%] (%] (%] (%] [%] [%] (%] [umol/g]

MxB1/3.3 63,2 0,5 15 0,8 0,6 20,1 8,9 2,0 0,5 1.8 0,2 0,1 80,6
MxBOY1 66,0 0,0 0,0 0,0 0,0 23,3 7,3 2,2 0,5 0,6 0,1 0,0 90,5
MxCRL1 37,9 6,7 3,3 0,0 0,0 23,9 10,2 14,4 0,7 2,8 0,1 0,0 68,4
MxCRY?2 51,5 0,2 0,0 0,0 0,0 38,3 4,4 51 0,1 0,3 0,1 0,0 128,3
MxFS94.3 47,2 1,8 2,8 11 2,3 21,4 12,7 7,3 0,5 2,7 0,1 0,0 46,5
MxG39 51,6 8,7 2,3 0,0 0,0 22,0 8,9 4,4 0,4 1,7 0,1 0,1 72,4
MxG50 45,9 4,0 2,3 0,0 0,0 20,0 12,3 11,3 0,7 3,3 0,1 0,0 50,0
MxH149 63,9 0,3 0,8 11 0,1 19,3 8,4 34 0,4 2,1 0,2 0,0 59,7
MxH165 65,2 0,8 11 0,0 0,0 18,3 9,5 3,4 0,5 11 0,1 0,0 54,1
MxH176 56,0 0,4 0,0 0,0 0,0 19,1 18,9 2,8 1,0 1,6 0,2 0,1 34,2
MxH355 39,6 0,7 4,7 0,4 1,7 36,8 8,9 4,5 0,7 1,6 0,2 0,0 77,6
MxH44 41,1 4,0 0,0 0,0 0,0 35,4 12,5 4,5 1,0 13 0,1 0,2 44,5
MxHIY1 53,8 0,0 0,0 0,0 0,0 35,3 7,3 29 0,2 0,3 0,2 0,0 126,5
MxINL1 33,9 51 1,6 0,0 0,0 34,9 121 9,1 0,5 2,7 0,0 0,1 48,7
MxINL2 48,2 0,7 0,0 0,0 0,0 34,6 9,1 57 0,5 1,0 0,1 0,0 64,2
MxINY1 42,8 0,0 0,0 0,0 0,0 351 18,1 0,0 15 2,1 0,3 0,1 29,1
MxINY3 43,7 0,5 0,0 0,0 0,0 42,6 7,3 4,2 0,5 1,0 0,1 0,0 90,2
MxINY6 62,6 0,1 0,0 0,0 0,0 20,4 10,4 3,9 0,8 15 0,1 0,1 55,3
MxISY1 47,4 2,3 0,0 0,0 0,0 40,8 52 3,5 0,2 0,3 0,3 0,1 98,3
MxJ104 44,3 6.5 0,6 0,0 0,0 35,6 9,9 1,2 0,6 11 0,1 0,1 65,2
MxJ134 43,7 4,8 0,0 0,0 0,0 23,8 11,8 10,8 11 3,8 0,1 0,1 37,3
MxJ154 52,2 7,2 0,0 0,0 0,0 31,2 6,2 1,8 0,3 0,9 0,1 0,1 72,2
MxJ161 57,3 3,3 0,5 0,0 0,0 29,3 7,4 0,6 0,5 0,9 0,1 0,1 65,2
MxJ166 58,1 0,0 0,0 0,0 0,0 27,3 7,4 3,2 0,2 0,6 0,2 3,0 80,7
MxJ32 42,1 1,8 0,0 0,0 0,0 39,3 12,8 2,4 0,4 11 0,1 0,0 53,2
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Tab. XllI: Gesamtglucosinolatgehalt und Glucosinolatmuster der Testhybriden aus dem Beobachtungsanbau am Standort Goéttingen

(Fortsetzung)
Genotyp PRO SIN GNL RAA RAE GNA 40H GBN GBC NAS 4ME NEO GSL gesamt
[%] [%]  [%] [%] [%] [%] (%] (%] (%] [%] [%] (%] [umol/g]
MxJ400 46,1 9,2 1,6 0,0 0,0 31,0 7,4 2,5 0,5 15 0,1 0,1 86,0
MxJ401 46,5 8,3 2,8 0,0 0,0 23,1 10,5 5,5 0,7 2,5 0,1 0,1 47,2
MxJ408 42,8 6,8 2,2 0,0 0,0 30,9 8,6 5,6 0,7 2,1 0,2 0,1 62,5
MxJ410 47,4 8,3 15 0,0 0,0 29,2 7,1 3,9 0,3 2,2 0,1 0,0 76,8
MxJ45 52,2 9,3 0,7 0,0 0,0 26,9 7,5 20 0,4 0,8 0,1 0,1 94,6
MxK160.1.1 40,8 0,8 4,2 0,5 2,3 35,5 10,8 2,5 0,6 19 0,1 0,0 61,3
MxK199.16.2 44,6 11 6,3 0,0 0,0 35,8 7,8 2,2 0,5 1,6 0,1 0,0 60,2
MxMAY1 49,9 8,0 0,0 0,0 0,0 32,2 4.8 3,9 0,1 0,9 0,1 0,1 142,4
MxMOL1 44,5 2,4 2,1 0,9 1,6 27,2 54 13,1 0,3 2,3 0,2 0,0 72,8
MxMOL2 36,3 29 1,8 0,0 0,0 40,5 8,1 8,3 0,1 19 0,1 0,0 68,5
MxMOY1 49,0 0,2 0,0 0,0 0,0 41,2 5,7 3,0 0,2 0,5 0,1 0,0 110,5
MxMOY4 41,9 0,3 0,0 0,0 0,0 38,6 13,5 3,7 0,8 1,0 0,1 0,1 46,2
MxMOY5 45,8 13 0,0 0,0 0,0 37,1 11,4 3,0 0,4 1,0 0,1 0,1 56,2
MxMOY6 39,3 0,3 0,0 0,0 0,0 42,9 13,2 1,6 1,0 15 0,1 0,1 55,4
MxOLL1 44,2 0,4 0,0 0,0 0,0 20,6 21,3 8,5 2,0 25 0,2 0,2 30,8
MxOLY1 45,9 0,6 1,2 0,0 0,0 44,3 4,9 2,3 0,1 0,6 0,0 0,0 110,21
MxOLY2 31,4 1,8 0,9 0,0 0,0 48,6 8,3 7,4 0,3 1,4 0,1 0,0 67,7
MxR53 48,7 4,5 3,5 0,1 0,1 19,1 17,2 3,2 1,2 25 0,2 0,0 37,6
MxR76 53,3 0,3 0,5 2,6 50 16,7 7,8 9,0 0,4 4,2 0,0 0,0 77,5
MxR99 46,4 1,0 0,0 0,0 0,0 25,5 22,7 1,5 1,4 1,4 0,2 0,0 36,0
MxRS10/7 59,0 1,2 3,6 0,0 0,0 26,3 7,2 15 0,3 0,9 0,1 0,0 78,6
MxRS13/6 46,5 6,2 1,6 0,0 0,0 31,8 7,6 4,2 0,3 1,6 0,1 0,0 82,9
MxRS4/2 57,5 4.4 3,0 0,0 0,0 17,6 11,6 3,5 0,7 1,4 0,2 0,1 50,1
MxRS4/6 51,1 24 11 0,0 0,0 26,8 14,6 1,5 0,7 1,8 0,1 0,0 46,3
MxRS7/6 37,4 1,7 2,7 0,4 2,2 38,6 10,3 4,2 1,0 1,2 0,1 0,0 55,8
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Tab. XllI: Gesamtglucosinolatgehalt und Glucosinolatmuster der Testhybriden aus dem Beobachtungsanbau am Standort Goéttingen
(Fortsetzung)

Genotyp PRO SIN GNL RAA RAE GNA 40H GBN GBC NAS 4ME NEO  GSL gesamt
[%] [%]  [%] [%] [%0] [%0] [%0] (%] (%] [%] [%] (%] [umol/g]
MXRS8/6 502 23 09 09 19 285 98 33 0,6 14 01 00 611
MxS108.1.1 479 02 36 11 17 286 117 22 0.9 21 01 01 579
MxS13 562 27 15 00 00 249 67 55 03 19 01 00 829
MxS228.8.1 505 04 15 00 00 297 124 31 05 19 02 00 567
MxS237.20.1 539 00 104 00 00 229 95 13 0,7 12 01 00 695
MxS39 521 00 74 03 31 224 81 42 0,4 18 02 00 685
MxS45.2.2 %0 16 08 05 69 326 115 58 05 35 02 01 560
MxVIL1 384 04 00 00 00 471 96 34 0,3 08 00 00 578
RxB1/33 547 36 14 00 00 236 121 25 09 11 01 01 727
RXxBOY1 762 01 00 05 13 41 128 17 0.8 21 05 02 406
RXCRL1 437 01 01 54 01 208 113 11,6 50 21 02 01 363
RXCRY2 444 25 12 33 26 21,0 136 69 16 21 05 02 418
RxG39 505 81 26 00 00 231 89 44 05 16 02 01 589
RXG50 409 60 60 26 00 148 141 114 13 26 03 00 445
RxH149 61,0 02 15 00 00 21,7 103 29 05 13 05 01 615
RxH165 579 00 28 22 00 165 154 25 1,0 14 02 01 448
RxH176 525 03 14 00 00 194 198 32 18 14 02 00 416
RxH355 397 64 00 00 00 363 101 47 1,4 09 02 01 684
RxH44 385 35 15 10 00 31,1 160 57 13 12 02 01 396
RxINL1 405 00 00 26 08 31,8 105 99 0.8 26 04 01 404
RxINL2 429 00 00 10 08 399 82 55 03 10 02 01 600
RXINY3 400 24 00 00 00 435 83 41 0,8 09 01 00 667
RxJ104 443 74 13 12 00 34 73 11 0.8 09 03 01 582
RxJ112 504 79 16 11 01 27,0 76 19 0,8 12 03 01 678

RxJ134 43,9 3,1 3,7 0,6 0,0 25,7 9,7 8,5 11 3,4 0,2 0,1 37,5
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Tab. XllI: Gesamtglucosinolatgehalt und Glucosinolatmuster der Testhybriden aus dem Beobachtungsanbau am Standort Gdttingen
(Fortsetzung)

Genotyp PRO SIN GNL RAA RAE GNA 40H GBN GBC NAS 4ME NEO  GSL gesamt
[%] [%]  [%] [%] [%0] [%0] [%0] (%] (%] [%] [%] (%] [umol/g]
RxJ154 31 98 10 03 00 363 97 23 0,8 14 02 01 616
RxJ166 477 57 15 18 00 248 122 23 2,4 12 03 01 487
RxJ400 308 94 20 15 00 396 106 3.2 1,0 15 03 02 520
RxJ401 51,7 13 22 09 00 245 104 57 0.8 24 02 01 451
RxK160.1.1 473 34 01 01 01 279 156 32 13 14 00 00 371
RxMOL1 424 01 00 01 50 337 47 129 02 08 01 00 684
RXMOL2 427 04 00 16 09 343 110 66 0.8 12 04 01 441
RXMOY2 446 00 03 05 00 459 28 49 0.1 07 01 00 880
RXMOY®6 499 06 09 14 00 263 101 81 0,7 16 03 01 467
RXOLL1 420 33 45 00 00 231 156 62 2,6 22 05 01 349
RXR53 428 78 29 07 09 206 161 44 15 19 03 01 522
RxR99 390 58 16 12 00 294 175 20 15 19 02 01 517
RXRS10/7 445 91 16 05 00 246 152 1.2 1,4 16 02 01 495
RXRS13/6 415 60 14 03 00 337 108 37 0,7 16 01 00 726
RXRS4/2 456 63 25 00 00 232 174 19 1,0 17 02 01 438
RXRS7/6 410 44 11 00 00 31,7 119 66 2,0 11 00 01 488
RXRS8/6 532 04 00 00 00 228 157 55 15 09 00 00 379
RXS108.1. 5,50 10 07 00 00 251 141 42 1,9 13 01 00 615
RxS13 604 05 23 00 00 21,5 79 54 0,4 14 01 00 100,2
Rx$237.20.1 50 72 01 01 01 200 167 25 1,6 16 00 02 346
RXS45.2.2 424 38 07 00 00 261 155 7,8 1,0 25 01 00 571
TesterSyngenta 447 25 00 00 00 191 262 26 28 22 00 00 233

MSL007 397 15 00 00 00 226 278 31 18 30 04 01 240

Visby 48,2 0,0 0,0 0,0 0,0 20,0 25,9 1,0 2,1 2,7 0,0 0,0 20,1
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Tab. XllI: Gesamtglucosinolatgehalt und Glucosinolatmuster der Testhybriden aus dem Beobachtungsanbau am Standort Géttingen

(Fortsetzung)
Genotyp PRO SIN GNL RAA RAE GNA 40H GBN GBC NAS 4ME NEO GSL gesamt
[%] [%]  [%] [%] [%] [%] (%] (%] (%] [%] [%] (%] [umol/g]
LSD (p=0,05) 111 3,7 2,3 1,2 0,8 7,8 3,3 2,4 0,5 0,8 0,2 0,1 17,7
Min 30,8 0,0 0,0 0,0 0,0 4,1 2,8 0,0 0,1 0,3 0,0 0,0 20,1
Max 76,2 9,8 10,4 54 6,9 48,6 27,8 14,4 50 4,2 0,5 3,0 142,4
MW Testhybriden 47,5 3,0 15 0,5 0,4 29,0 10,8 4,6 0,8 1,6 0,2 0,1 61,8
MW Standards 44,2 13 0,0 0,0 0,0 20,6 26,6 2,2 2,3 2,6 0,1 0,0 22,5
MxINY4! 53,7 0,0 0,0 0,0 0,0 33,6 7,7 3,4 0,3 1,3 0,1 0,1 41,8
MxRS8/6" 59,9 2,5 0,0 0,9 2,1 25,1 5,7 2,7 0,2 0,9 0,1 0,0 62,0
RxINY1' 55,7 0,0 0,0 0,0 0,0 30,5 11,2 1.3 0,5 0,8 0,1 0,2 48,9
RxJ161" 38,7 0,1 6,7 0,0 0,1 45,0 4,1 3,1 0,3 1,7 0,2 0,0 77,2
RxJ408" 45,3 2,3 4,1 0,8 3,0 28,9 9,6 4,3 0,4 1,0 0,2 0,3 55,9
RxJ410*" 43,6 1,6 3,0 0,1 0,1 31,6 13,1 4,2 1,0 13 0,2 0,1 41,8
RxVIL1! 37,2 0,0 0,1 0,1 0,1 47,2 10,0 2,5 0,9 1,6 0,2 0,2 51,9

1Ergebnisse fur diese Resynthesen stammen vom Standort Einbeck und wurden daher nicht zusammen mit den Ubrigen aufgefiihrten Resynthesen vom Standort Géttingen

verrechnet.



Leistungsprufungen der Testhybriden

Tab. XIV: Leistungsprifungen der Testhybriden: Phytosterolgehalt und —Muster,
gemittelt Gber vier Standorte

Genotyp Brassica Campo Stigma Sito Avena Phytosterol
-sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt
[mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]  [mg/kg] [mg/kg]  [mg/kg]
MSL007xB1/3.3 295,1 1190,5 10,5 1811,2 67,2 3527,4
MSL007xBOY1 319,8 1179,1 10,7 1838,5 63,3 3566,8
MSL007xFS94.3 327,6 1282,2 10,7 1928,5 76,1 3770,8
MSL007xG39 317,3 1161,9 10,8 1811,8 59,4 3515,0
MSL007xG50 286,9 1338,8 10,5 1917,2 68,8 3774,7
MSLO007xH149 284,5 1140,2 10,2 1712,6 725 3390,5
MSL007xH165 311,3 1198,2 10,4 1808,9 69,0 3547,9
MSLO007xH176 314,9 1211,7 10,2 1792,6 73,1 3533,6
MSLO007xH44 317,5 1053,3 10,8 1709,2 615 3289,0
MSLO007xINL2 299,9 1152,0 11,0 1819,3 57,4 3473,3
MSLO007xJ134 330,9 11129 11,0 1778,8 69,5 3413,5
MSLO007xJ154 297,3 1134,9 11,1 1829,1 60,9 3483,5
MSL007xJ161 309,5 11247 10,7 1768,4 66,0 3422,8
MSL007xJ166 281,2 1112,9 11,2 1813,2 44,0 3423,5
MSL007xJ32 314,2 1204,3 10,7 1847,4 62,7 3585,7
MSL007xJ401 325,0 1163,5 10,7 1784,6 70,9 3533,0
MSL007xJ45 297,4 1156,9 11,0 1831,9 56,5 3520,8
MSL007xK199.16.2 287,6 1108,9 10,6 1712,0 57,4 3319,6
MSL007xMOL1 281,2 1184,7 10,7 1827,7 47,8 3501,7
MSL007xMOL2 3154 1110,3 11,3 1840,4 49,6 3478,6
MSL007xMQOY5 301,3 1129,4 11,2 1825,1 54,9 3509,9
MSL007xR53 285,0 11414 10,2 1714,6 54,0 3350,1
MSL007xR99 314,2 1254,7 10,5 18714 66,5 3665,0
MSL007xRS13/6 278,7 11125 10,3 1709,6 57,5 3312,3
MSLO007xRS4/2 304,0 1125,8 10,7 1770,6 58,8 3409,1
MSL007xS108.1.1  288,9 1276,7 10,4 1890,3 69,4 3706,1
MSL007xS13 249,8 1156,6 10,0 17235 66,4 3393,1
MSL007xS228.8.1  301,7 1168,9 10,6 1800,0 60,1 3496,4
MSL007xS45.2.2 327,4 1132,1 10,8 1763,6 66,4 3453,9
MSLO007xVIL1 292,9 1177,0 10,8 1818,4 60,5 3514,8
'RNX4621xB1/3.3 3022 11809 108 1858,4 67,4 3571,7
RNX4621xBOY1 322,0 1178,6 11,1 1879,9 63,8 3471,6
RNX4621xG39 314,4 12149 11,1 19079 64,4 3673,0
RNX4621xG50 313,5 1330,2 10,5 19655 76,9 3858,9
RNX4621xH149 299,4 1130,7 10,5 17424 71,5 3437,5
RNX4621xH165 309,7 1200,6 10,6 1841,0 65,0 3606,6
RNX4621xH176 326,5 1193,1 10,8 1851,8 63,9 3603,8
RNX4621xH355 290,0 1135,8 10,9 1816,7 52,6 3475,4
RNX4621xH44 323,7 1098,6 10,9 1776,1 63,3 3410,5
RNX4621xINL1 333,1 1224,2 11,1 19294 70,8 3727,3
RNX4621xINL2 319,6 1137,9 11,2 1855,1 61,0 3517,6




Tab. XIV: Leistungsprifungen der Testhybriden: Phytosterolgehalt und —Muster,
gemittelt Gber vier Standorte (Fortsetzung)

Brassica Campo Stigma Sito Avena Phytosterol
Genotyp -sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt

[mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]  [mg/kg] [mgl/kg]  [mg/kg]
RNX4621xJ112 303,8 1210,1 10,7 1869,1 69,0 3629,8
RNX4621xJ134 335,0 1150,3 11,0 1841,3 70,3 3534,2
RNX4621xJ154 326,8 12845 10,7 1956,5 79,4 3839,4
RNX4621xJ161 333,2 1248,5 10,9 1927,1 68,5 3765,4
RNX4621xJ166 289,8 1183,2 11,0 1890,3 57,0 3604,9
RNX4621xJ401 341,8 1198,3 10,9 1844,0 68,0 3600,9
RNX4621xJ408 285,5 1161,7 10,8 18154 58,1 3500,8
RNX4621xJ410 299,2 1217,5 10,9 1887,6 63,4 3659,6
RNX4621xJ45 314,6 1263,3 10,8 19325 711 3764,1
RNX4621xMQOY4 323,5 1307,2 10,7 1971,7 73,2 3872,6
RNX4621xOLL1 328,7 1189,5 10,9 1864,8 66,8 3586,4
RNX4621xR53 275,4 1134,1 10,4 1740,2 52,3 3361,4
RNX4621xR99 314,3 1262,4 10,7 1912,9 68,6 3745,3
RNX4621xRS10/7  307,2 12225 10,7 1858,4 71,3 3667,4
RNX4621xRS13/6  281,2 1208,7 10,4 1820,6 64,5 3550,6
RNX4621xRS4/2 316,6 1259,0 10,5 1892,1 70,6 3707,2
RNX4621xRS7/6 319,0 1089,6 11,1 1794,0 54,6 3408,8
RNX4621xRS8/6 300,7 1249,4 10,6 1877,7 61,5 3654,3
RNX4621xRUY1 327,4 1304,3 10,7 1960,6 74,1 3871,9
RNX4621xS108.1.1 309,7 1162,9 10,9 1847,3 58,1 3556,5
RNX4621xS13 277,0 1185,5 10,5 1823,1 69,1 3553,7
RNX4621xS39 325,4 1291,3 11,0 1992,1 71,1 3875,7
RNX4621xS45.2.2  321,5 1220,6 11,1 1916,9 63,1 3705,0
‘MSLoO7 331,7 13796 101 19448 864 39293
TesterSyngenta 321,9 1261,0 10,9 1942,8 63,6 3792,7
Visby 362,7 1351,4 10,9 2068,5 93,6 4078,1
LSD (p=0,05) 22,38 75,60 0,34 68,07 10,66 154,59
Min. 22,4 75,6 0,3 68,1 10,7 154,6
Max. 362,7 1379,6 11,3 2068,5 93,6 4078,1
MW Testhybriden  307,3 1187,9 10,7 1839,5 64,2 3566,4
MW Standards 338,8 1330,7 10,6 19854 81,2 3933,4
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Tab XV: Leistungsprifungen der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fir die Sinapoyl-
verbindungen, gemittelt tber vier Standorte

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinséaure andere SE”
[mg/g] [mg/g] gesamt [mg/g]® [mg/g]®

MSL007xB1/3.3 2,4 7,1 6,9 1,0
MSLO007xBOY1 2,8 6,9 7,3 14
MSLO07xFS94.3 3,3 6,4 7,7 1,7
MSL007xG39 3,2 6,9 8,0 1,6
MSLO007xG50 35 6,7 8,0 1,7
MSLO007xH149 2,8 6,5 7,0 1,3
MSLO07xH165 3,1 6,8 7,3 1,3
MSLO07xH176 3,1 6,6 7,6 1,6
MSLO007xH44 2,3 7,1 7,0 1,3
MSLOO7xINL2 3,1 7,0 7,3 1,2
MSL007xJ134 2,8 6,5 6,9 1,3
MSL007xJ154 2,7 6,9 7,0 1,2
MSL007xJ161 3,2 6,2 7,3 15
MSL007xJ166 3,3 5,9 7,4 1,6
MSL007xJ32 3,0 6,7 7,5 1,6
MSL007xJ401 3,3 6,2 7,2 1,6
MSL007xJ45 3,1 5,9 6,9 1,6
MSL007xK199.16.2 2,8 7,2 7,4 15
MSLO07xMOL1 34 6,6 7,6 14
MSL0O07xMOL2 19 7,0 6,4 1,0
MSLO07xMOY5 2,8 6,5 6,7 11
MSLO007xR53 3,2 7,0 7,6 15
MSLO07xR99 2,8 6,5 7,2 14
MSL0O07xRS13/6 2,1 6,9 7,0 1,3
MSLO07xRS4/2 3,0 7,0 7,3 14
MSL007xS108.1.1 3,3 6,1 7,4 1,6
MSLO007xS13 2,7 7,2 7,0 11
MSL007xS228.8.1 2,8 6,5 7,1 1,4
MSL007xS45.2.2 3,0 7,0 7,4 14
MSLOO7xVIL1 35 6,3 7,4 15
RNX4621xB1/33 32 &7 14 14
RNX4621xBOY1 3,8 5,8 7,4 1,6
RNX4621xG39 3,7 6,1 7,6 1,7
RNX4621xG50 4,1 6,1 8,1 19
RNX4621xH149 34 6,1 7,2 15
RNX4621xH165 3,6 5,9 7,4 1,6
RNX4621xH176 3,9 5,6 7,6 1.8
RNX4621xH355 4,1 6,6 8,3 1,7
RNX4621xH44 2,7 6,8 7,4 15
RNX4621xINL1 4,0 6,0 7,9 1,8
RNX4621xINL2 3,5 6,5 7,4 15
RNX4621xJ112 3,8 5,8 7,8 19

% perechnet als Sinapinséureaquivalente, ®SE = Sinapinsaureester
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Tab XV: Leistungsprifungen der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fir die Sinapoyl-
verbindungen, gemittelt tber vier Standorte (Fortsetzung)

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinséaure andere SE”
[mg/g] [mg/g] gesamt [mg/g]® [mg/g]®
RNX4621xJ134 3,4 5,9 7,2 1,6
RNX4621xJ154 3,7 6,1 7,6 1,7
RNX4621xJ161 4,1 55 7,7 1,8
RNX4621xJ166 3,9 54 7.4 1,8
RNX4621xJ401 3,6 6,1 7.4 1,7
RNX4621xJ408 4,1 5,8 7.8 2,0
RNX4621xJ410 4,1 51 7,1 1,8
RNX4621xJ45 3,8 55 7,2 1,7
RNX4621xMQOY4 3,6 55 6,9 1,6
RNX4621xOLL1 4,3 6,2 8,5 2,0
RNX4621xR53 3,5 6,1 7.4 1,6
RNX4621xR99 3,3 57 7,0 1,6
RNX4621xRS10/7 3,2 6,1 7,2 1,6
RNX4621xRS13/6 3,8 5,8 7.5 1,7
RNX4621xRS4/2 3,9 6,0 7.9 1,8
RNX4621xRS7/6 3,0 6,8 7,6 15
RNX4621xRS8/6 3,8 6,1 8,1 1,7
RNX4621xRUY1 3,4 5,9 7,2 1,7
RNX4621xS108.1.1 3,6 5,8 7,5 1,7
RNX4621xS13 3,6 6,3 7.3 15
RNX4621xS39 4,0 5,7 7,9 1,9
RNX4621xS45.2.2 3,7 6,2 7.8 1,8
‘msLooz 32 68 16 18
TesterSyngenta 3,5 5,0 6,5 1,6
Visby 4,4 55 7,9 2,0
LSD (p=0,05) 0,57 0,67 0,77 0,27
Min. 0,6 0,7 0,8 0,3
Max. 4,4 7,2 8,5 2,0
MW Testhybriden 3,3 6,3 7,4 1.6
MW Standards 3,7 57 7,3 1,7

% berechnet als Sinapinsauredquivalente, ®SE = Sinapinsaureester
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Tab. XVI: Leistungsprufungen der Teshybriden: Ertrags-, NIRS- und Boniturdaten, gemittelt iber neun Standorte

I Gl - SO R
MxB1/3.3 40,5 43,8 11,2 19,2 50,8 4,4 175,0 117,0 3,3 2,0
MxFS94.3 41,7 42,8 3,1 18,9 34,2 4,4 172,5 118,3 3,1 2,6
MxG39 37,9 42,4 10,4 20,0 51,7 4,4 166,3 120,0 3,3 3,7
MxG50 41,7 43,8 1,0 18,5 37,5 4,3 163,8 117,8 2,9 19
MxH149 46,6 45,1 22,8 18,3 44,8 4,3 165,6 114,3 2,6 3,1
MxH165 39,2 44,1 13,8 19,3 38,5 4,1 156,3 118,5 3,6 2,3
MxH176 49,5 45,4 154 18,2 26,9 4,6 165,6 118,2 3,0 19
MxH44 44,2 44,5 22,8 19,7 33,5 4,7 157,5 113,0 2,9 19
MxJ154 35,8 42,3 15,0 19,8 49,8 51 154,4 110,3 3,9 2,3
MxJ161 33,2 43,6 17,0 18,8 36,9 4,1 145,6 116,7 4,5 3,6
MxJ401 41,9 42,7 12,4 19,1 31,9 4,9 162,5 115,0 3,5 2,4
MxMOL1 39,4 42,0 11,3 19,9 53,8 4,6 163,1 118,5 3,3 2,4
MxMOL2 44,9 40,7 10,4 21,0 55,9 5,0 171,3 120,2 3,0 19
MxR53 43,2 45,3 21,3 19,2 34,7 4,6 161,3 116,7 2,1 2,0
MxR99 42,4 43,7 7,1 19,1 30,6 4,3 166,3 115,7 2,9 1,7
MxS13 46,7 46,2 23,9 18,2 58,0 4,2 156,9 116,5 2,4 2,6
MxS45.2.2 38,5 43,3 14,7 19,9 40,6 4,2 155,0 113,3 3,9 2,3
MxVIL1 39,4 42,4 11,5 19,6 38,8 4,9 168,6 115,8 3,1 19
RxB1/33 396 425 108 194 502 46 1738 1180 30 21
RxG39 40,4 42,0 6,1 19,0 38,9 4,7 173,8 119,0 2,6 2,0
RxG50 42,1 43,3 0,9 18,0 35,5 4,4 164,4 118,0 2,3 2,1
RxH149 46,2 43,9 211 18,4 44,0 4,6 160,0 113,2 2,1 3,6
RxH165 38,0 43,1 12,9 19,3 34,5 4,1 156,3 119,5 3,1 2,4
RxH176 47,1 43,8 12,4 18,2 27,3 4,8 164,4 117,7 2,8 2,1
RxH44 44,3 44,5 20,2 19,0 30,1 4,8 163,1 113,8 2,9 2,0

RXxINL2 40,7 41,6 8,6 19,5 41,8 4,9 163,1 115,8 2,3 2,1
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Tab. XVI: Leistungspriufungen der Teshybriden: Ertrags-, NIRS- und Boniturdaten, gemittelt iber neun Standorte (Fortsetzung)

Ertra OL C22:1 Protein GSL TKG Hohe
Genotyp (dthal %] (%] [%] [umol/g] [q] [cm]  BOF WF Lager
RxJ134 41,5 42,6 10,1 18,6 30,8 4.8 154.,4 115,0 3,1 2,9
RxJ161 40,7 42.6 10,6 18,3 28,5 4.3 152,5 116,2 2,8 2,9
RxJ401 41,5 41,7 10,0 18,9 32,5 53 165,0 115,7 2,6 2,6
RxJ408 39,7 42,2 17,8 18,8 42.4 4.3 153,8 113,5 4.4 2,7
RxR53 44,1 43,9 19,4 19,2 34,1 4.8 163,1 117,2 2,5 2,0
RxR99 46,6 43,1 4.7 18,5 28,8 4.4 161,9 116,8 2,3 2,4
RxRS4/2 45,3 43,0 10,3 18,9 30,9 4.4 171,3 117,2 3,0 2,4
RxRS7/6 42,2 43,4 19,6 19,6 37,5 49 161,3 112,7 2,5 2,4
RxRS8/6 44,0 43,0 8,7 18,9 31,7 5,0 163,1 117,2 2,5 2,1
RxS108.1.1 44,3 42,1 7,9 19,1 35,1 4.8 156,9 110,2 2,9 3,3
RxS13 47,9 445 22,4 17,8 52,4 45 158,1 117,2 2,4 3,3
RxS39 44,8 42,1 0,4 18,0 18,1 45 154,4 117,8 2,5 2,6
RxS45.2.2 37,6 42,2 7,2 19,4 32,0 4.4 161,9 115,2 2,5 2,3
BTSN — T T R 7 S T S 157 R VT R £ T T S S ¥ AR
Tester Syngenta 38,7 42,0 1,7 18,8 21,8 47 156,9 124,7 2,6 2,9
Visby 51,2 43,8 0,0 17,0 15,3 4.8 161,3 117,8 1,9 1,9
LSD (p=0,05) 49 0,7 2,4 0,6 3,1 0,2 6,9 1,8 1,0 0,9
Min. 33,2 40,7 0,0 17,0 15,3 41 145,6 110,2 1,9 1,7
Max. 51,2 46,2 23,9 21,0 58,0 53 175,0 124,7 45 3,7
MW Testhybriden 42,2 43,2 12,5 19,0 38,1 4.6 162,1 116,2 2,9 2,4
MW Standards 42,6 43,7 1,1 18,0 18,3 4.6 155,6 120,2 2,2 2,1




Tab. XVII: Leistungsprifungen der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fur Phytosterol-
gehalt und —Muster, gemittelt tber neun Standorte

Brassica Campo Stigma Sito Avena Phytosterol
Genotyp -sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt

[mg/kg] [mg/kg]  [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]
MxB1/3.3 298,3 1182,8 10,5 1806,6 68,7 3514,0
MxFS94.3 327,9 1273,0 10,7 1922,5 75,8 3764,9
MxG39 310,9 1178,5 10,7 1820,3 63,8 3539,8
MxG50 297,1 1339,7 10,3 1926,8 74,2 3791,0
MxH149 288,0 1126,8 10,2 1699,0 70,9 3358,4
MxH165 312,9 1191,5 10,3 1788,9 70,5 3526,0
MxH176 313,0 1201,2 10,2 1779,7 74,8 3505,0
MxH44 318,7 1064,2 10,7 1718,8 64,3 3315,4
MxJ154 314,4 1157,7 11,0 1841,6 65,5 3535,4
MxJ161 3115 1126,7 10,7 1770,8 66,0 3419,5
MxJ401 332,9 1147,2 10,8 1783,8 70,3 3513,8
MxMOL1 283,3 1191,8 10,6 1830,9 52,9 3506,3
MxMOL2 318,5 1145,8 111 1853,2 57,2 3535,9
MxR53 286,4 1143,1 10,1 1698,6 59,3 3339,1
MxR99 313,5 1240,9 10,4 1849,8 66,7 3626,6
MxS13 256,3 1154,6 10,0 1718,1 69,7 3384,4
MxS45.2.2 332,3 1130,3 10,7 1767,5 69,6 3460,9
MxVIL1 306,7 1158,2 10,9 1813,3 60,6 3498,4
‘RxB1/33 3065 11662 109 18520 66,5 3549,3
RxG39 321,7 1230,2 11,0 1919,6 69,8 3708,7
RxG50 310,3 1348,3 10,5 1983,3 78,8 3888,6
RxH149 300,1 1135,5 10,5 1748,4 72,5 3437,2
RxH165 319,2 1184,2 10,7 1834,9 62,8 3622,1
RxH176 322,9 1194,7 10,7 1847,5 67,5 3591,9
RxH44 319,5 1097,1 10,8 1770,0 63,6 3399,1
RxINL2 322,5 1173,0 111 1880,9 66,3 3590,3
RxJ134 335,2 1151,4 11,0 1839,7 72,0 3533,3
RxJ161 3234 1209,4 10,9 1885,7 67,4 3661,8
RxJ401 343,0 1166,6 11,0 1832,2 71,6 3556,5
RxJ408 294,2 1157,7 10,8 1817,8 61,7 3501,4
RxR53 283,5 1129,0 10,4 1736,2 55,3 3366,3
RxR99 316,7 1264,4 10,7 1920,7 70,8 37474
RxRS4/2 318,0 1222,9 10,7 1876,9 67,6 3650,1
RxRS7/6 310,9 1098,0 10,9 1781,7 58,8 3403,0
RxRS8/6 305,8 1254,0 10,6 1890,4 67,2 3672,7
RxS108.1.1 310,3 1172,1 10,8 1847,3 62,5 3570,0
RxS13 273,3 1160,0 10,4 1765,7 69,1 3439,2
RxS39 332,5 1289,6 10,9 1986,0 74,1 3866,9
RxS45.2.2 327,6 1208,0 11,0 1904,2 67,0 3681,3
‘mMsLoo7 3348 13525 101 19173 854 38689
Tester Syngenta 326,8 1264,6 11,0 1949,3 65,4 3809,1
Visby 359,7 1368,5 10,7 2051,8 97,7 4080,7




Tab. XVII: Leistungsprifungen der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fur Phytosterol-
gehalt und —Muster, gemittelt Gber neun Standorte (Fortsetzung)

G Brassica Campo Stigma Sito Avena Phytosterol
enotyp

-sterol -sterol -sterol -sterol -sterol gesamt

[mg/kg] [mg/kg]  [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg] [mg/kg]

LSD (p=0,05) 12,3 37,7 0,2 34,1 5,8 75,7
Min. 256,3 1064,2 10,0 1698,6 52,9 3315,4
Max. 359,7 1368,5 11,1 2051,8 97,7 4080,7
MW Testhybriden  310,8 1183,7 10,7 1828,5 67,0 3553,1
MW Standards 340,4 1328,5 10,6 1972,8 82,8 3919,6

Tab. XVIII: Leistungsprifungen der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fur die
Sinapoylverbindungen, gemittelt tber neun Standorte

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapinsaurea andere SaED
[mg/g] [mg/g] gesamt [mg/g] [mg/g]
MxB1/3.3 2,4 7.5 7,4 1,2
MxFS94.3 3,3 6,5 7.9 1,7
MxG39 3,2 7,0 8,0 1,7
MxG50 3,4 6,8 8,1 1,8
MxH149 2,6 6,7 6,9 1,3
MxH165 3,0 7,1 7,7 15
MxH176 3,0 6,7 7,7 1,6
MxH44 2,3 7.4 7,3 1,3
MxJ154 29 7,1 7,5 1,3
MxJ161 3,2 6,4 7,5 1,6
MxJ401 3,1 6,4 7,3 1,6
MxMOL1 3,3 6,9 7,8 15
MxMOL2 2,2 7,3 6,8 1,0
MxR53 3,1 7,0 7,7 15
MxR99 2,8 6,6 7,3 15
MxS13 2,6 7,3 7,2 1,2
MxS45.2.2 2,8 7,6 7,8 1.4
MxVIL1 3,2 6,5 7,5 1,6
RxB133 33 &9 78 15
RxG39 3,8 6,2 7,9 1,8
RxG50 4,1 6,3 8,3 1,9
RxH149 3,1 6,2 7,1 15
RxH165 3,5 6,3 7.8 1,6
RxH176 3,8 5,8 7,6 1,8
RxH44 3,1 6,8 7,7 1,6
RxINL2 3,6 6,7 7,9 1,7
RxJ134 3,4 6,1 7,5 1,7
RxJ161 4,1 5,8 7,8 1,8
RxJ401 3,5 6,2 7,5 1,7

# berechnet als Sinapinsaureaquivalente, ®SE = Sinapinsaureester
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Tab. XVIII: Leistungsprufungen der Testhybriden: NIRS-Ergebnisse fir die Sina-
poylverbindungen, gemittelt iber neun Standorte (Fortsetzung)

Genotyp Sinapoylglucose Sinapin Sinapins'aiurea andere SaEb
[ma/g] [mg/g] gesamt [mg/g] [mg/g]
RxJ408 4,0 6,0 7,9 19
RxR53 3,6 6,3 7,7 1,6
RxR99 3,3 5,9 7,3 1,7
RxRS4/2 3,7 6,3 7.8 1,7
RxRS7/6 3,0 6,9 7,6 1,4
RxRS8/6 3,8 6,3 8,2 1,8
RxS108.1.1 3,7 6,1 7,7 1,7
RxS13 3,5 6,4 7,4 15
RxS39 4,1 6,0 8,2 2,0
RxS45.2.2 3,7 6,4 7.9 1,8
TesterNPZ 32 &89 79 17
TesterSyngenta 3,7 5,3 7,3 1,8
Visby 4,1 6,0 8,1 2,0
LSD (p=0,05) 0,4 0,4 0,4 0,1
Min. 2,2 53 6,8 1,0
Max. 4,1 7,6 8,3 2,0
MW Testhybriden 3,3 6,6 7,6 1,6
MW Standards 3,6 6,0 7,7 1,8

® berechnet als Sinapinsauredquivalente, ®SE = Sinapinsaureester
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Tab. XIX: Ergebnisse der ANOVA fir die 9-ortigen Leistungspriufungen der
Testhybriden, gezeigt sind die Varianzkomponenten und die Heritabilitat der
einzelnen Merkmale

Varianzursache® Genotyp Ort GxO h?
Kornertrag 11,12* 37,89** 28,09 0,78
TKG 0,08** 0,16** 0,04 0,94
Wuchshéhe 39,45** 106,97** 49,24 0,87
Blihbeginn 6,75** 59,62** 2,56 0,94
Winterfestigkeit 0,21** 1,51** 1,06 0,62
Lager 0,17** 0,29** 0,74 0,62
oL 1,35** 2,37** 0,62 0,95
C 18:3 0,14** 0,45** 0,14 0,90
C22:1 46,21** 9,46** 6,68 0,98
Protein 0,47* 0,83** 0,42 0,91
Glucosinolate 104,01** 3,74** 11,45 0,99
Brassicasterol 356,28** 601,03** 156,03 0,95
o Camposterol 4915,04** 2994,01* 1468,32 0,96
g Stigmasterol 0,08** 0,12** 0,04 0,94
g Sitosterol 6408,44** 199,54** 1198,86 0,98
5 Avenasterol 55,69** 40,26** 34,87 0,93
o Phytosterole gesamt 27853,73* 2887,39** 5920,97 0,97
o Sinapoylglucose 0,23** 0,08** 0,12 0,94
g Sinapin 0,25%* 0,16%* 0,14 0,94
©  andere Sinapinsaureester 0,04** 0,02** 0,02 0,94
2 Sinapinsaure gesamt 0,09** 0,33** 0,19 0,80

8 GxO = Interaktion zwischen Genotyp und Ort, h? = Heritabilitat; ** signifikant bei p = 0,01
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