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Einleitung 1

1 Einleitung

Hybridziichtung bei Winterraps

Nach Kreuzung zweier genetisch unterschiedlicher, homozygoter Genotypen zeichnet sich die
Hybride gegeniiber ihren Eltern durch eine grossere Wiichsigkeit und eine Ertragssteigerung
aus. Dieses genetische Phinomen wurde bereits 1908 von SHULL beobachtet und spiter (1922)
von ihm mit dem Begriff "Heterosis" beschrieben. Obwohl die Heterosis mit Ausnahme der
Linienziichtung in allen Ziichtungskategorien genutzt wird (SCHNELL 1982), kann die
maximale Heterosiswirkung nur in Klon- und Hybridsorten ausgeschopft werden.
Voraussetzung fiir das Auftreten von Heterosis ist eine dominante Vererbung giinstiger Allele
und die Existenz der jeweils gilinstigen Allele fiir unterschiedliche Gene in den Ausgangseltern.
Die Hybride zeichnet sich durch Kombination aller positiven Allele, die in einem der Eltern
auftreten, aus. Eine zusammenfassende Darstellung der genetischen Grundlagen der Heterosis
unter Beriicksichtigung von Uberdominanz und epistatischer Effekte geben CROW (1999) und
GOODNIGHT (1999).

Grundlage fiir eine optimale Ausnutzung der Heterosis in der Hybridziichtung bildet daher die
Identifizierung oder Entwicklung genetisch unterschiedlicher Genpools, die dadurch
charakterisiert sind, dass Kreuzungen zwischen diesen Gruppen (inter-pool) eine hdhere
Heterosis bewirken, als Kreuzungen innerhalb der Gruppen (intra-pool). Inter-pool Hybriden
verzeichnen eine grossere Heterozygotie und daraus resultierend eine Ertragssteigerung
(Heterosis) im Vergleich zu ihren Eltern (MELCHINGER und GUMBER 1998, BECKER und
LINK 2000). Zur effektiven Produktion von Hybridsaatgut ist zusitzlich zur Identifikation
heterotischer Gruppen (Genpools) ein Verfahren zur Herstellung gezielter Kreuzungen
erforderlich. Bei Verfiigbarkeit eines stabilen Sterilititssystems wie CMS (cytoplasmatisch
induzierte ménnliche Sterilitdt) wird in die Elternlinien des einen Formenkreises die CMS-
Eigenschaft eingekreuzt, wogegen die selektierten Kreuzungspartner des komplementiren
Genpools die Gene fiir die Restauration der Pollenfertilitidt enthalten miissen. Liegen keine
Informationen iiber deutlich getrennte Genpools vor, sind zur Identifizierung gut
kombinierender Eltern umfangreiche Testkreuzungsprogramme mit mehrortigen
Leistungspriifungen notwendig. Auch bei Raps ist seit langem bekannt, dal Hybriden sehr viel
leistungsfahiger als Linien sind (SCHUSTER und MICHAEL 1976, LEFORT-BUSON et al.
1987, LEON UND BECKER 1995). Rapshybriden zeigen aber nicht nur in der
Leistungsfahigkeit, sondern auch in der Ertragssicherheit gro3e Vorteile (BRANDLE und MC
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VETTY 1989, LEON 1991). Daher wurde seit annihernd 20 Jahren intensiv daran gearbeitet,
bei Raps stabile Hybridsysteme zu entwickeln. Das natiirliche Befruchtungssystem von Raps ist
eine Mischung aus Selbst- und Fremdbefruchtung mit einem Selbstbefruchtungsanteil von 30
bis zu 90% (BECKER 1987, BECKER et al. 1992). Die Ziichtung von Hybridsorten setzt zur
vollstindigen Nutzung der Heterosis einerseits die Verhinderung von Selbstbefruchtung,
andererseits die Vermeidung unerwiinschter Fremdbebefruchtung der miitterlichen
Hybridkomponente voraus. Bei Winterraps sind in Europa zur Zeit zwei Hybridsierungssysteme

in der praktischen Pflanzenziichtung von Bedeutung.

Das Ogura/INRA cms-System wurde durch Protoplastenfusion zwischen Raps und Olrettich
entwickelt (RENARD et al.1997). Hier erschwerte die enge Kopplung des Restorergens Rfo aus
Raphanus mit einem Gen fiir hohe Glucosinolatgehalt die Entwicklung von F1-Hybriden in 00-
Qualitit. Aus diesem Grund wurden mit diesem Hybridsystem zunéchst nicht-restaurierte,
ménnlich sterile F1-Hybriden entwickelt und mit einem 20%igen Zusatz einer Bestdubersorte
als sogenannte "Verbund-Sorten"auf den Markt gebracht. Dieser Sortentyp setzt allerdings eine
optimale Bestdubung der sterilen Linien voraus. Die klimatischen Bedingungen wéhrend der
Bliite fiihrten jedoch nicht immer zu einer ausreichenden Pollenverbreitung im Bestand, so dass
sich diese Sorten in Deutschland nicht in der Praxis etablieren konnten. In Frankreich und
England hat sich dieser Sortentyp aufgrund giinstigerer Umweltbedingungen wihrend der
Rapsbliite dagegen im Anbau bewéhrt. In den letzten Jahren gelang jedoch die Entwicklung
von Restorerlinien mit einem reduzierten Glucosinolatgehalt (DELOURME et al. 1999), so dass

auch mit diesem System die Entwicklung restaurierter Hybridsorten moglich ist.

Das MSL-System ("Minnliche Sterilitit Lembke"), geht auf spontane Mutationen und
Selektionen im Zuchtgarten zuriick (PAULMANN und FRAUEN 1998). Hybriden, die auf
diesem Sterilititssystem beruhen, sind gekennzeichnet durch eine sehr gute Restauration und
niedrige Glucosinolatgehalte. Die fiir die Saatguterzeugung erforderliche mannliche Sterilitat ist
unter vielen Umweltbedingungen als stabil und gut zu bezeichnen, der Zuchtfortschritt auf der
Mutterseite ist allerdings vergleichsweise arbeitsaufwendig. Das MSL-Hybridsystem ist bei
Winterraps in Europa das zur Zeit im Markt fiihrende Hybridsystem. In Deutschland sind die
ersten restaurierten MSL-Hybridsorten 1996 zugelassen worden (FRAUEN und BAER 1996)
und verzeichnen seitdem eine zunehmende Anbaubedeutung, da sie einen Mehrertrag von etwa
12 %, verglichen mit den flihrenden konventionellen Sorten, realisieren (ANONYMUS 2001).
Zur Ernte 2002 nehmen Hybridsorten mit 485 000 ha ca. 40% der deutschen Winterrapsflache
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ein (FRAUEN et al. 2001). Sowohl die Gewinnung maximaler Heterosiseffekte als auch eine
langfristig erfolgreiche Hybridziichtung setzten voraus, daB genetisch mdglichst
unterschiedliche Eltern miteinander kombiniert werden. Zur Erfassung der genetischen
Diversitdt und zur Einteilung des Rapszuchtmaterials in heterotische Gruppen (Genpools)
konnen Informationen liber die Herkunft und Abstammung der Linien sowie phdno- und

genotypische Unterschiede verwertet werden.

Fiir den Raps zeigen z.B. die Ergebnisse von GRANT und BEVERSDORF (1985), dass die
geographische Herkunft der Linien als ein Indikator fiir die genetische Verschiedenheit
angesehen werden kann. Da als Entstehungszentrum dieser Art Europa angenommen wird und
auch hier die Ziichtung von Winter- und Sommerformen ihren Ursprung hatte (BAUR 1944),
gehen alle Herkiinfte letztlich auf europdisches Material zuriick (ROBBELEN 1985). Fiir den
nordamerikanischen Sommerraps ist die européische Herkunft des Materials belegt (DOWNEY
et al. 1975) und der erfolgreiche Sommerrapsanbau in Australien beruht wiederum auf der
ziichterischen Bearbeitung von kanadischen Sorten und Zuchtstimmen (SERNYK 1999). Auch
die Einfithrung europdischer Winterrapssorten in Cina und Japan zu Beginn des 20.
Jahrhunderts (BECKER et al. 1999) ist ein Hinweis darauf, dass die geographische Herkunft
alleine kein hinreichendes Kriterium fiir genetische Unterschiede zwischen einzelnen Linien
darstellt. Ergidnzend konnen Abstammungsdaten der Sorten zur Charakterisierung der
genetischen Variation in Verwandtschaftsgrade umgerechnet werden (MALECOT 1948). Doch
belegen die Ergebnisse von KNAAK (1996), dass diese Methode fiir Winterraps nur begrenzte
Aussagen zur Struktur des Zuchtmaterials gestattet. Auch Unterschiede in der Ausprigung
morphologischer Merkmale konnen systematisch erfasst und in ein Distanzmass iibertragen
werden. Doch eingeschrankte Zahl sicher unterscheidbarer Merkmale, ihre umweltbedingte
Variation und die Tatsache, dass sie vielfach erst in der adulten Pflanze nachweisbar sind, fiihrte

zur Entwicklung alternativer Markertypen.

Mittels biochemischer und molekulargenetischer Methoden konnen Erkenntnisse iiber die
Variation innerhalb einer Kulturart unabhingig vom Entwicklungsstadium der Pflanze
gewonnen werden. So wurden Isoenzymanalysen wiederholt zur Identifizierung von Genotypen
im Rahmen der Sortenzulassung an Brassica-Arten eingesetzt (MUNDGES et al. 1990), doch
die begrenzte Anzahl von Isoenzymsystemen und der geringe Polymorphiegrad in Raps
(BECKER et al. 1995) und anderen Kulturpflanzenarten (SMITH und SMITH 1992) schrinken

ihren Einsatz zur Bestimmung genetischer Distanzen ein. Molekulare Markertechniken erfassen
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Unterschiede zwischen Arten, Sorten und Individuen direkt auf DNA-Ebene und zwar
umweltunabhingig in jedem Entwicklungsstadium der entsrechenden Art. BECKMANN und
SOLLER (1983) schlugen die Verwendung der von BOTSTEIN et al. (1980) beschriebenen
Methode des Restriktions-Fragment-Lingen-Polymorphismus (RFLP) zur Schitzung
genetischer Distanzen vor. RFLP-Marker sind fiir viele Kulturarten entwickelt worden und
wurden innerhalb der Brassicaceae wiederholt fiir die Erstellung genetischer Kopplungskarten
(LANDRY et al. 1991, UZUNOVA et al. 1995) oder fiir phylogenetische Untersuchungen
(SONG und OSBORN 1992, SONG et al. 1993) eingesetzt. Innerhalb des Rapszuchtmaterial
wurden RFLP-Analysen zur Sortenidentifizierung und —zulassung (LEE et al. 1996) sowie zur

Kartierung ziichterisch relevanter Gene (UZUNOVA et al. 1995) durchgefiihrt.

Eine erste Abschdtzung der Diversitét, basierend auf RFLP-Daten, innerhalb der Brassicae
erlaubte SONG und OSBORN (1992) eine klare Unterteilung verschiedener Brassica napus
Genotypen in Winter- und Sommerformen. Diese Ergebnisse konnten von DIERS und
OSBORN (1994) an einem umfangreichen Material von 85, weltweit verbreiteten, Rapssorten
bestdtigt werden. Weiterhin konnten innerhalb der beiden Formenkreise identifizierte Gruppen
anhand von Abstammungsdaten der entsprechenden Linien bestétigt werden. Zusitzlich konnten
BECKER et al. (1995) mittels clusteranalytischer Verrechnung von RFLP-Daten einen dritten
Formenkreis aus chinesischen und japanischen Linien gegen Winter- und Sommerraps
abgrenzen. Die innerhalb des Winterrapsmaterials beobachteten genetischen Distanzen sind im
Vergleich zu anderen Kulturarten allerdings relativ niedrig. So belegen die genetischen
Distanzen zwischen europédischen Hartmaislinien (BOPPENMAIER et al. 1993) als auch
zwischen europidischen Ackerbohnensorten des Minor-Typs (LINK et al. 1995) eine grossere
genetische Variabilitdt innerhalb dieser Formenkreise im Vergleich zu Winterraps. Jedoch
konnte KNAAK (1996) mehrere genetisch divergente Gruppen innerhalb von aktuellem
europdischen Winterraps-Zuchtmaterial identifizieren.

Zur Uberpriifung der mit RFLP-Daten identifizierten Gruppierungen innerhalb eines
Formenkreises wurden wiederholt Kreuzungsexperimente durchgefiihrt. Wie Untersuchungen
von DIERS et al. (1996) fiir Sommerraps und von KNAAK (1996) fiir Winterrapshybriden
zeigten, fithrten Kreuzungen zwischen weniger verwandten Linien in der Regel zu hoherer
Heterosis als Kreuzungen zwischen genetisch dhnlichen Linien. Hybriden, die aus Kreuzungen
von Linien aus verschiedenen Formenkreisen hervorgingen erzielten wiederum noch hohere
Ertrdge als Hybriden aus Linien des gleichen Formenkreises. In einem Vergleich von Hybriden,

die aus europdischen Linien hervorgingen, mit Hybriden aus Kreuzungen zwischen
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europdischen und asiatischen Linien (LEFORT-BUSON et al. 1987) erzielten die inter-pool
Hybriden eine hohere Heterosis und Hybridleistung. Hybriden aus Kreuzungen zwischen
Sommer- und Winterraps erwiesen sich aufgrund eines verzogerten Bliihbeginns fiir
nordamerikanische Klimaverhiltnisse als ungeeignet (SERNYK und STEFANSSON 1983).
Erst die markergestiitzte Einkreuzung von Winterrapseigenschaften in Sommerraps fiihrte zu
Testhybriden mit Beteiligung beider Formenkreise (BUTRUILLE et al. 1999). Doppelt-haploide
Linien (DH-Linien) aus dieser Kreuzung mit geringem Vernalisationsbedarf und hohem Anteil
des Winterrapsgenoms wurden als Eltern fiir Testkreuzungen mit konventionellen
Sommerrapssorten ausgewéhlt. Auch hier zeigte sich die Ertragsiiberlegenheit der inter-pool
Hybriden gegeniiber reinen Sommerrapshybriden. Fiir die Entwicklung von Winterrapshybriden
sind Sommerrapsformen und asiatische Herkiinfte hingegen weniger geeignet, da sie nicht an

die herrschenden klimatischen Verhiltnisse in Europa angepasst sind.

Als mogliches Ausgangsmaterial fiir einen Genpool mit grossen genetischen Distanzen zu
Winterraps empfahlen BECKER et al. (1995) die Verwendung von "resynthetisierten"
Rapsformen, die sich nach ersten Ergebnissen zur genetischen Distanz von BECKER et al.

(1995) eindeutig sowohl von Winter- als auch von Sommerraps unterscheiden.

Resynthesen

Dass Raps (Brassica napus L.) als Produkt einer Kreuzung zwischen Kohl und Riibsen
angesehen werden kann, erkannte bereits METZGER (1833) nach Vergleich morphologischer
Merkmale der kultivierten Brassica — Arten. MORINAGA (1934) vermutete nach
interspezifischen Hybridisierungen und anschliessender cytogenetischer Analyse die
amphidiploide Struktur der Genome von B. carinata Braun (BBCC, 2n=34), B. juncea (L.)
Czern. (AABB, 2n=36) und B. napus L. (AACC, 2n=38) und ihre Entstehung durch
Kombination der diploiden Genome von B. nigra (L.) Koch (BB, 2n=16), B. oleracea L. (CC,
2n=18) und B. rapa L. (AA, 2n=20). Mit der erfolgreichen Synthese von Raps aus Kreuzungen
zwischen Kohl und Riibsen gelang U (1935) der Beweis dieser verwandtschaftlichen

Beziehungen innerhalb der Gattung Brassica.

Die Nutzung der diploiden Ausgangsformen B. rapa und B. oleracea ist durch schriftliche

Quellen und prihistorische Funde seit vorchristlicher Zeit belegt. (Ubersicht bei GOMEZ-
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CAMPO und PRAKASH 1999, KORBER-GROHNE 1994). Erste Hinweise auf den Anbau
von Raps zur Olgewinnung finden sich dagegen erst in Quellen des 16.Jahrhunderts aus den
Niederlanden (TOXOPEUS 1979) und auch die édltesten, als B. napus identifizierbaren,
Samenfunde entstammen dieser Zeit (KROLL 1994). Nach SCHRODER-LEMBKE (1976) gibt
es bereits Aufzeichnungen aus dem 14. Jahrhundert, welche den Anbau von ,raepsaet™ zur
Olgewinnung fiir Westdeutschland und die Niederlande belegen. Doch kann daraus nicht auf
einen Rapsanbau geschlossen werden, da sprachlich nicht zwischen Raps und Riibsen
unterschieden wurde. Die Entstehung der Art durch spontane Hybridisierung zwischen Riibsen
und Kohl kann daher im spiten Mittelalter im nordwestlichen Europa stattgefunden haben, wo
aufgrund des Olriibsenanbaus und der gleichzeitigen Kultivierung verschiedener Kohlformen
beide Arten intensiv genutzt wurden. Als weiteres Entstehungszentrum wird auch das
Mittelmeergebiet angesehen, wo bereits im Altertum mit "napus" und "rapa" bezeichnete Riiben
und auch verschiedene Kohlformen ("caulis", "brassica") angebaut wurden (KORBER-

GROHNE 1994).

Zur Erweiterung der genetischen Diversitit wird seit langem die Verwendung von
"resynthetisiertem" Raps (kurz "Resynthesen") vorgeschlagen, also die Neuherstellung von Raps
aus den beiden diploiden Elternarten Riibsen (B.rapa L.) und Kohl (B. oleracea L.). Aufbauend
auf den Ergebnissen von MORINAGA und U wurde vor allem in Deutschland (RUDORF 1950,
KOCH und PETERS 1952, HOFFMANN und PETERS 1958) und Schweden (OLSSON 1960)
sowohl wissenschaftlich als auch ziichterisch mit Resynthesen gearbeitet, um die bereits damals
vermutete schmale genetische Basis des Kornerraps zu verbreitern. So wurden in Schweden die
Sorten Panter (1968) und Norde (1969) aus Kreuzungen mit resynthetisiertem Raps entwickelt
(OLSSON 1986). In Deutschland hatte die semisynthetische Sorte Rapol (1961) als
Kreuzungselter eine gewisse Bedeutung fiir die Linienziichtung (BECKER et al. 1999). Mit dem
Beginn einer intensiven Qualitdtsziichtung nahm das Interesse an Resynthesen ab, da die
Uberfiihrung der Doppelnull-Qualitit in angepafBtes Zuchtmaterial und die damit verbundenen
Probleme die Forschungskapazititen weitgehend in Anspruch nahmen. Resynthesen wurden
aber mit geringer Intensitit weiterbearbeitet als mdgliches Genreservoir fiir interessante neue
Eigenschaften. Unter anderem wurden in Resynthesen Gene fiir die Zusammensetzung der
Glucosinolate (GLAND 1982, 1985), hohen Erucasiuregehalt (LUHS et al. 1998, LU et al.
2001), Bliihbeginn (SCHRANZ und OSBORN 2000), Friihreife (AKBAR 1989a, 1989b),
Gelbsamigkeit (SCHWEDTKA 1981, SHIRZADEGAN und ROBBELEN 1985,
SHIRZADEGAN 1986, CHEN und HENEEN 1989), Virusresistenz (GRAICHEN und
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PETERKA 1994) sowie Resistenz gegen Phoma (CROUCH et al. 1994) und Plasmodiophora
(DIEDERICHSEN und SACRISTAN 1996) gefunden. In der praktischen Ziichtung werden
Resynthesen bisher jedoch nur sehr begrenzt eingesetzt, da sie fiir die meisten agronomischen
Eigenschaften unbefriedigende Leistungen zeigen. Untersuchungen von AHMADI (1988) und
ENGQVIST und BECKER (1994a) ergaben einen reduzierten Samenertrag von 20 — 30 % im
Vergleich zu Standardsorten. Selbst wenn Resynthesen in ihrer Eigenleistung nicht voll
befriedigen, konnen sie aber als Partner fiir Hybridsorten interessant sein, wenn sie in
Kombination mit hochleistungsfahigem Zuchtmaterial auf Grund ihrer genetischen Diversitit zu
einer hohen Hybridleistung fiihren. In Testkreuzungen zwischen Resynthesen und Liniensorten
konnten KRAHLING (1987) und GIRKE et al. (1999) das agronomische Potential von
Resynthesen fiir die Hybridrapsproduktion aufzeigen. Trotz dieser Hinweise sind die
Moglichkeiten zum Einsatz von Resynthesen in der heutigen Rapsziichtung unzureichend
bekannt. Daher wurden an einem sehr umfangreichen Resynthese — Sortiment die folgenden

Fragestellungen untersucht:

(i)  Konnen Resynthesen die vorhandene Variabilitit von Kornerraps wesentlich erweitern?
In die Untersuchungen zur Genetischen Distanz innerhalb von B. napus wurden bisher
nur wenige resynthetisierte Rapsformen einbezogen. Anhand eines umfangreichen
Sortiments von Resynthesen sollte daher die genetische Variation innerhalb der
Resynthesen im Vergleich zu Winter- und Sommerrapssorten ermittelt werden. Mit Hilfe
von selektierten RFLP Markern sollte zudem untersucht werden, ob sich die Resynthesen
als genetisch divergente Gruppe von den bisher bekannten Genpools, Winter- und

Sommerraps, abgrenzen lassen.

(i1))  Welches agronomische Potential haben Hybriden zwischen Resythesen und angepal3item
Zuchtmaterial?
Da Resynthesen ziichterisch bislang nicht bearbeitet wurden und sie daher fiir viele
agronomische Eigenschaften negative Allele aufweisen, stellt sich die Frage, ob solches
Material iiberhaupt ein denkbarer Ausgangspunkt fiir einen neuen Genpool sein kann.
Um dies zu tiberpriifen wurden Testkreuzungen zwischen zwei angepassten
Winterrapssorten und einer Auswahl von Resynthesen hergestellt und mehrjéhrig und

mehrortig in Feldversuchen gepriift.
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(iii)

Gibt es eine Beziehung zwischen genetischer Distanz und Heterosis in Kreuzungen mit
Resynthesen?

Die geschitzten genetischen Distanzen der Kreuzungseltern wurden den errechneten
Heterosiswerten fiir verschiedene Merkmale der Hybriden gegeniibergestellt. Aus diesen
Ergebnissen sollte auf die Moglichkeit einer Vorhersage der Heterosis aus Markerdaten

geschlossen werden.



Material und Methoden 9

2  Material und Methoden

2.1 Pflanzenmaterial

Es wurden insgesamt 142 Resynthesen des Gottinger Instituts, der FU Berlin sowie der Firma
Svalof AB auf ihre genetische Distanz zu Zuchtmaterial untersucht. Diese Linien gehen auf
Kreuzungen zwischen verschiedenen B. oleracea Varietiten und sehr unterschiedlichen B. rapa
— Subspecies zuriick. Einen Uberblick iiber die diploiden Elternformen der untersuchten
Resynthesen gibt Tabelle 20 im Anhang dieser Arbeit. Eine Ubersicht iiber Herkunft und
Pedigree der in der Markeranalyse eingesetzten Resynthese-Genotypen erfolgt in Tabellen 21
bis 27 des Anhangs.

Zum Vergleich wurden neben 32 Winter- und 13 Sommerrapsformen eines weltweiten
Sortiments auch 12 chinesische Rapsgenotypen in die Analysen einbezogen (Tab. 1). Das
Winterrapssortiment enthielt neben jlingeren Sorten und Zuchtstimmen in 00-Qualitdt auch
glucosinolathaltige Linien (0+), die, wie Jet Neuf oder Bienvenue, wiederholt als
Kreuzungseltern in die Qualitdtsrapsziichtung eingingen. Mit Gorczanski und Mansholts
Hamburger Raps wurden auch dltere Populationssorten beriicksichtigt, welche Erucaséure und
Glucosinolate enthalten (++-Qualitit). Sie reprasentieren einerseits den atlantischen Wuchstyp
(Mansholts) als auch den an kontinentales Klima angepassten Sortentyp (Gorczanski). Als
Futterraps wurde die Sorte Emerald65 dem Sortiment eingegliedert. Das Spektrum der
Sommerrapssorten umfasst europiische, kanadische und australische Linien und Zuchtstimme.
Die mit Royl, -8, und —12 bezeichneten Sommerrapse gehen auf eine Mutante aus der
kanadischen Sorte Oro zurlick, sie wurden von Dr. N. N. Roy (Perth, Australien) dem Gottinger
Institut zur Verfiigung gestellt. G-522 steht fiir eine chinesische Linie des Gottinger Sortiments.
Fir die Testkreuzungen zur Ermittlung der Heterosis wurden 50 Resynthesen nach
zweijdhrigem Beobachtungsanbau in den Jahren 1995 bis 1997 ausgewihlt. Abstammung,
Herkunft und Bezeichnung in der Markeranalyse dieser Resynthesen geht aus Tabelle 21 und 22
hervor.

Als Tester wurden minnlich sterile Versionen der Sorten Falcon (MSL004) und Express
(MSL007) von der NPZ zur Verfiigung gestellt. Das eingesetzte MSL-Sterilititssystem weist die
Eigenschaft auf, dass fast alle Genotypen die Pollenfertilitidt der Hybride restaurieren und so
eine Vorselektion der Resynthesen hinsichtlich ihrer Restorereigenschaft nicht erforderlich war.
Kriterien fiir die Auswahl der Resynthesen waren ihre agronomische Leistungsfahigkeit und ein

nicht zu stark von den MSL-Testern abweichender Blithtermin.
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Tab. 1: Ubersicht iiber die untersuchten Rapssorten und Zuchtstimme

Name Form' Qualitit Ziichter’ Land 1. Zulassung
Bristol W 00 Cargill Frankreich 1991
Idol w 00 Cargill Frankreich 1990
Vivol w 00 Cargill Frankreich 1992
Apache w 00 CPB Grossbritannien 1991
Inca W 00 CPB Grossbritannien 1991
Emerald65 W ++ DA Irland 1973
Liberator w 00 DSV Deutschland 1989
Gorczanski W ++ IHAR Polen 1945
Bienvenu W 0+ INRA/Serasem Frankreich 1982
Jet Neuf W 0+ INRA/Serasem Frankreich 1977
Mansholts w ++ Mansholt Niederlande 1899
Synra W ++ NPZ Deutschland 1975
Accord w 00 NPZ Deutschland 1990
Express W 00 NPZ Deutschland 1993
MSL007 C w 00 NPZ Deutschland

Falcon w 00 NPZ Deutschland 1989
MSL004 C w 00 NPZ Deutschland

Wotan w 00 NPZ Deutschland 1991
Zeus w 00 NPZ Deutschland 1991
Samourai W 00 Serasem Frankreich 1991
Teko w 0+ SW Schweden 1982
Apex W 00 SYN Deutschland 1992
DF-2 \%% 00 IAP Ukraine

AM-14 \\% 00 IAP Ukraine

VDH-1282 \\% 00 IAP Ukraine

VDH-1011 \\% 00 IAP Ukraine

VDH-1201 \\% 00 IAP Ukraine

VDH-1310 \\% 00 IAP Ukraine

PHP-162/37 \%% 00 IAP Ukraine

VDH-1060 W 00 IAP Ukraine

Ivanna W 0+ IAP Ukraine 1990
Tysmenetski W 0+ IAP Ukraine 1989
Italy C ++ HAU China

87-50182 C ++ WIAS China

Xiangyou 11 C 00 HAAS China

Zhenyoul 1 C ++ ZAU China

Hu You2 C ++ SAAS China

Linyou5 C ++ JAAS China

Go6-522 C ++ China

Hua-you C ++ HAU China

Sheng Li Qing Geng C ++ SAAS China 1963
Ganyu 3 C ++ HAU China 1977
Ganyu 4 C ++ HAU China 1977
Guiyou3 C ++ ZAU China

! W=Winterraps, C=Chinesische Sorten, S=Sommerraps, % erldutert in Tab.19 des Anhangs
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Tab. 1: Ubersicht iiber die untersuchten Rapssorten in der RFLP-Analyse

(Fortsetzung)
Name Form' Qualitit Ziichter’ Land Zulassung
Altex S 00 U of Alberta Kanada 1980
Apollo S 00 U of Manitoba Kanada 1992
Regent S 00 U of Manitoba Kanada 1978
Oro S 0+ Ag Cda Kanada 1968
DI-820 S 00 Ag Cda Kanada
Roy 1 S 0+ WADA Australien
Roy 8 S 0+ WADA Australien
Roy 12 S 0+ WADA Australien
Barossa S 00 NSWDA Australien 1990
Shiralee S 00 NSWDA Australien 1988
Iris S 00 Pajbj Déanemark 1989
Sponsor S 00 SW Schweden 1992
Tanto S 00 INRA/Serasem Frankreich 1990

! W=Winterraps, C=Chinesische Sorten, S=Sommerraps, % erldutert in Tab.19 des Anhangs

2.2 Markeranalysen

2.2.1 Isolierung von Gesamt-DNA

Die 199 Sorten, Zuchtstimme und Resynthesen wurden im Gewéchshaus angezogen. Je
Genotyp wurde eine Blattmaterialmischprobe (10g) von 10 Pflanzen fiir die RFLP-Analyse
genommen.

Zur Gewinnung ausreichender Mengen DNA wurde das nach ROGERS und BENDICH (1988)
modifizierte Extraktionsverfahren angewendet, welches sich nach UZUNOVA (1994) fiir Raps

als sehr gut geeignet erwiesen hat.

Verwendete Losungen:

CTAB-Puffer 2x) 100 mM Tris-HCI, pH 8,0
20 mMEDTA

1,4 M NaCl

1% PVP 40000

2% CTAB
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CTAB-Losung (10%) 10% CTAB
0,7M NaCl

CTAB-Prézipitationspuffer:50 mM  Tris-HCI, pH 8,0
10mM EDTA

1% CTAB
High Salt TE-Puffer: 10mM  Tris-HCL. pH 8,0
ImM EDTA
IM NaCl
TE-Puffer (1x) 10mM  Tris-HCL. pH 8,0
ImM EDTA

10 g frische oder gefrorene Rapsblitter wurden mit fliissigem Stickstoff zu Pulver zermahlen, in
einen 250 ml Erlenmeyerkolben iiberfiihrt und in 10 ml 65 °C warmen 2x CTAB-Puffer
aufgenommen. Unter Zugabe von 100 pl Proteinase K (10mg/ml) wurde der Ansatz fiir 30 min
unter leichtem Schiitteln im Wasserbad bei 65 °C inkubiert. Anschliessend erfolgte eine
Extraktion mit einem Volumen Chloroform/Isoamylalkohol (24:1) in 50 ml Zentifugenréhrchen.
Nach Zentrifugation bei 4°C fiir 10 min und 12000 UpM (Sigma Zentrifuge 4K 10, Rotor Nr.
12166) wurde die wéssrige Phase in ein neues Rohrchen tiberfiihrt, mit 1/10 Volumen 10 %
CTAB-Losung versetzt, erneut mit einem Volumen Chloroform/Isoamylalkohol (24:1)
extrahiert und wie zuvor zentrifugiert. Wieder wurde die wéssrige Phase in ein neues
Zentifugenrohrchen iiberfithrt und mit einem Volumen 65 °C warmen CTAB-
Prézipitationspuffer versetzt. Zur Unterstiitzung der CTAB-DNA-Komplexbildung wurde der
Ansatz fiir 10 min bei 65 °C im Wasserbad inkubiert. Der gebildete CTAB-DNA-Komplex
wurde bei 20 °C und 12000 UpM prizipitiert. Das gewonnene Pellet wurde in 2 ml High Salt
TE-Puffer aufgenommen und bei 65 °C fiir 1 h im Wasserbad geldst. Die DNA-Losung wurde
in 2 ml Eppendorfgefasse tiberfiihrt, mit 2 Volumen kaltem 96 % Ethanol fiir 10 — 16 h bei —20
°C gefillt. Die gefillte DNA wurde fiir 15 min bei 12000 UpM abzentrifugiert, mit 70 %
Ethanol (-20 °C) gewaschen und erneut fiir 15 min bei 12000 UpM zentrifugiert. Das Pellet
wurde im Exiskator getrocknet, in 1 ml TE-Puffer aufgenommen und zum vollstindigen Lésen

der DNA einige Tage bei 4 °C gelagert.

2.2.2 RFLP-Analyse von Gesamt-DNA

Genomische Raps DNA wurde mit den Restriktionsenzymen EcoRI und HindIII (Pharmacia

Biotech) verdaut, elektrophoretisch aufgetrennt, auf eine Nylonmembran transferiert
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(SOUTHERN 1975) und gegen radioaktiv markierte DNA-Sonden hybridisiert. Die
Untersuchung folgte den von UZUNOVA (1994) ausfiihrlich beschriebenen Protokollen.

2.2.2.1 Bestimmung der DNA-Konzentration und Resriktionsverdau

Zur genauen Zusammenstellung der Restriktionsansidtze wurde die Konzentration der
extrahierten Raps-Gesamt-DNA fluorometrisch bestimmt. Verdiinnungen der DNA-Proben mit
dem Fluorochrom bis- Benzimidazol (Hoechst 33258, 20 pg/ml) wurden mit einem Fluorometer
der Firma Hoefer (San Francisco, USA) analysiert. Nach Anregung bei einer Wellenldnge von
360 nm, wurde die Fluoreszenz des entstandenen bis-Benzimidazol-DNA-Komplexes bei einer
Wellenldnge von 460 nm gemessen und mit einem DNA-Konzentrationsstandard verglichen.
Auf Grund der hohen spezifischen Affinitdt des Fluorochroms zur DNA haben RNA- und

Protein-Verunreinigungen keine Auswirkung auf die Genauigkeit der Messung.

Fiir den enzymatischen Verdau der Gesamt-DNA wurden die Restriktionsenzyme EcoRI und
HindIIT (Pharmacia Biotech) ausgewéihlt. Pro pg DNA wurden 4U EcoRI bzw. 3U HindIII
eingesetzt. Die Konzentration des Verdauungspuffers (One-Phor-All-Puffer, Pharmacia) wurde,
den empfohlenen Konzentrationen entsprechend, enzymspezifisch eingestellt (1 x fiir HindIII
und 2 x fiir EcoRI). Die Reaktionen erfolgten iiber Nacht bei 37°C im Wirmeschrank.
Anschliessend wurden die Restriktionsansédtze durch Zugabe von 10pg/ml Rnase A von RNA
befreit. Die Restriktionsenzyme und die Rnase A wurden durch eine anschliessende Extraktion

mit Chloroform/Isoamylalkohol- (24:1) aus den Reaktionsansétzen entfernt.

2.2.2.2  Gelelektrophorese und Southern-Transfer der restringierten DNA

Von jedem Raps-Genotyp wurden 4 pg restringierte genomische DNA (Kap. 2.1.2)
elektrophoretisch in einem 0,8 % TAE-Agarosegel (400 ml TAE) aufgetrennt. Pro Gel (20 x 30
x 0,7cm) wurden 2 Kdmme mit je 40 Zéhnen gesetzt, so dass in jedem Gel zwei Trennstrecken a
15 cm entstanden. Auf diese Weise konnten pro Gel 78 DNA-Proben und zwei DNA-
Langenmarker aufgetrennt werden. Die Proben hatten ein Volumen von 30 pl, mit einem
Farbmarkeranteil von 20 %. In die ersten Spuren wurden jeweils 100 ng EcoRI- und HindIII-
verdaute A-DNA als Langenstandard pipettiert. Die elektrophoretische Auftrennung der DNA
erfolgte bei 40 V fiir 16 h.

Fiir den Transfer der DNA mittels Vakuumblott wurden die Agarosegele mit 0,25 M HCI
solange partiell depuriniert, bis ein Farbumschlag des Farbmarkers Bromphenolblau von blau

nach gelb diese Reaktion nachwies. Im Anschluss an wiederholtes Spiilen der Gele mit HyOgest
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erfolgte eine 30 miniitige Inkubation in der Denaturierungsldsung und ebenfalls fiir 30 min eine

Behandlung mit Neutralisierungsldsung.

Der vertikale Transfer der elektrophoretisch aufgetrennten DNA auf eine positiv geladene

Nylonmembran (Hybond ™-N+, Amersham, UK) erfolgte iiber einen Vakuumblot.

Verwendete Losungen:

TAE-Puffer 40 mM  Tris-Acetat (pH 8,0)
ImM EDTA
0,1 ug/ml  Ethidiumbromid
TAE-Laufpuffer 40 mM  Tris-Acetat (pH 8,0)
ImM EDTA
Farbmarker 40 %  Saccharose
0,25%  Xylene-Cyanol
0,25 %  Bromphenol-Blau
Denaturierungslosung 1,5M NaCl
0,5M NaOH
Neutralisierungslosung 1,5M NaCl
0.5M Tris-HCI
ImM EDTA
20 x SSC 3,0M NaCl
0,3M Na-Citrat (pH 7,0)

HindIII und EcoRI geschnittene A-DNA (New England Biolabs, Beverly, USA)

21266, 5148, 4973, 4277, 3530, 2027, 1904, 1584,
1330, 983, 831, 564, 125

Grosse der Markerfragmente in bp:

2.2.23

Informative DNA-Sonden standen aus einer genomischen DNA-Bibliothek Pstl-verdauter Raps-

DNA-DNA Hybridisierung

DNA der Sommerrapssorte Duplo zur Verfiigung. Sie wurden im Rahmen der Herstellung einer
RFLP-Kopplungskarte des Rapsgenoms von UZUNOVA (1994) am Institut fiir Pflanzenbau
und Pflanzenziichtung in Gottingen entwickelt. Zusétzlich wurden genomische DNA-Sonden
aus einer Klonierung von Pstl-DNA-Fragmenten der Sommerrapssorte Westar eingesetzt. Diese
Sonden wurden am Department of Agronomy der University of Wisconsin, Madison, USA fiir
Diversitdtsanalysen der Gattung Brassica erstellt.

In einer RFLP-Analyse zur Schidtzung genetischer Distanzen innerhalb von Winterraps
selektierte KNAAK (1996) aus 166 untersuchten Sonden beider Herkiinfte einen Sondensatz

von 71 besonders informativen DN A-Sonden.
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Zur Markierung der DNA-Sonden mit radioaktivem a->P-dCTP (ICN Biomedicals, Costa
Mesa, USA) wurde das Prime-It"™ Random Labelling Kit der Firma Stratagene (La Jolla, USA)
entsprechend der 'random primed labeling' Methode, modifiziert nach FEINBERG und
VOGELSTEIN (1983), eingesetzt. Alternativ wurden die Sonden mit dem Rediprime™™
Random Prime Labelling System von Amersham Pharmacia Biotech (Uppsala, Schweden) mit

0->*P-dCTP markiert.

Prime-It™ - Markierungsansatz: 25 ng DNA-Sonde
8 ul oligonucleotide random primer (ANTP)y
8 ul 5 x dCTP-Puffer (je 0,1 mM dATP, dGTP, dTTP)
4 pl 0-*P-dCTP
1 ul EXO (-) Klenow DNA-Polymerasel (5 U/ul)
mit H,Oauf 40 pl Gesamtvolumen auffiillen

Die Denaturierung der DNA-Sonde und des Nonamer Primers erfolgte bei 100°C fiir 5 min im
Wasserbad. Die weiteren Komponenten des Markierungsansatzes wurden bei einer Temperatur
von 37°C dazugegeben. Der Reaktionsansatz wurde fiir 30 min bei 37°C im Wasserbad
inkubiert. Vor der Verwendung in der Hybridisierungsreaktion wurde die **P-markierte DNA-

Sonde erneut fir 5 min auf 95 — 100 °C erhitzt und dadurch denaturiert.

Rediprime™ - Markierungsansatz: 25 ng DNA-Sonde, gelost in 45ul TE - Puffer
oligonucleotide random primer (ANTP)q
dCTP-Puffer (dATP, dGTP, dTTP)

EXO (-) Klenow DNA-Polymerasel
5 ul 0-*P-dCTP

Bei diesem Verfahren sind die Komponenten der Reaktion in getrockneter, stabilisierter Form
bereits in einem Eppendorf —Gefdss vereinigt, zu welchem die denaturierte, verdiinnte DNA-
Sonde gegeben wurde. Markierungs- und Denaturierungsreaktionen unterlagen den gleichen

Bedingungen wie bei der zuvor beschriebenen Methode.

Die Hybridisierung der **P-markierten DNA-Sonden folgte einer modifizierten Methode von
BERNATZKY und TANKSLEY (1986). In einem Hybridisierungsofen (Appligene, Illrich)
wurden die einzelnen Teilreaktionen, Vorhybridisierung, Hybridisierung und die Waschschritte
I und II, bei einer Temperatur von 65°C durchgefiihrt. Zur Abséttigung unspezifischer
Bindungsstellen auf den Membranen erfolgte eine Vorhybridisierung mit 50 ml gleichnamiger
Losung. Die Hybridisierung der restringierten, fixierten Raps-DNA mit der denaturierten,

radioaktiven Sonde erfolgte in 15 ml Hybridisierungsldosung. Beide Reaktionen dauerten ca. 12 -
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16 h. Zum Entfernen der iiberschiissigen, unspezifisch gebundenen DNA dienten 3
Waschschritte. Die Membranen wurden nacheinander mit Waschpuffer I und II fiir je 20 min
mit 200 ml pro Hybridisierungsrohrchen und abschliessend ausgerollt im Wasserbad mit 500 ml
des Waschpuffers III gewaschen. Mit einem Handmonitor wurde die Radioaktivitdt auf der
Membran erfasst und bei Werten von unter 100 Impulsen wurden die Membranen in feuchtem
Zustand in Frischhaltefolie eingeschlagen. Zur Darstellung der sondenspezifischen
Hybridisierungssignale wurden die Membranen auf Rontgenfilmen (Kodak BioMax MS) bei
—80°C fiir ca 7 Tage exponiert.

Verwendete Losungen:

Denhardt’s (100x) 2% PVP-40
2 %  Ficoll-400
2% BSA
20 x SSC 3,0M NaCl
0,3M Na-Citrat (pH 7,0)
Vorhybridisierungslosung 5x SSC
0,6 % SDS
50 mM  Na2HPO4
5x Denhardt's
200 pg/ml  Heringsperm DNA
Hybridisierungslosung 5x SSC
0,6 % SDS
50 mM  Na2HPO4
5x Denhardt's
200 pg/ml  Heringsperm DNA
5% Dextransulfat
Waschpuffer I 2x SSC
0,1 % SDS
Waschpuffer 11 Ix SSC
0,05 % SDS
Waschpuffer II1 0,5x SSC
0,025 % SDS
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2.3 Feldversuche

2.3.1 Erstellung der Testkreuzungen

Die Testkreuzungen wurden in 9 m” groBen Isolierkabinen hergestellt. Jede Isolierkabine
enthielt in der Mitte eine Doppelreihe einer Resynthese, welche von je einer Doppelreihe der
beiden MSL-Tester (MSL004, MSL007) flankiert wurde. So konnte pro Isolierung F1-Saatgut
auf den beiden MSL-Linien und Selbstungssaatgut der Resynthese gewonnen werden.

Mit Bliihbeginn wurden Bestduberinsekten in die Kabinen gesetzt. Als Bestiduber diente die rote
Mauerbiene (Osmia rufa). Mauerbienen leben im Gegensatz zu Hummeln und Honigbienen
solitdr, lassen sich relativ einfach ziichten und koénnen im Puppenstadium bis zum
termingerechten Einsatz gekiihlt gelagert werden. Eine Untersuchung zur Effizienz der roten
Mauerbiene als Bestduber fiir die Erstellung von Testkreuzungen erfolgte von DEWENTER
(2002) ergéinzend zu dieser Arbeit.

Im Anbaujahr 1997/1998 konnten von den vorgesehenen 100 Kreuzungen (2 MSL-Tester x 50
Resynthese-Viter) nur 64 mit ausreichendem Saatgut fiir eine mehrortige Leistungspriifung
hergestellt werden. Ein schlechter Aufgang der gedrillten Versuche erforderte eine nachtriagliche
Ergidnzung der Parzellen mit vorgezogenen Pflanzen im November 1997. Die nachgepflanzten
Resynthesen in der Mitte der Isolierungen waren jedoch in ihrem vegetativen Wachstum den
flankierenden MSL-Linien stark unterlegen. Dies fiihrte einerseits zu einer unzureichenden
Bestdubung der sterilen Miitter, andererseits auch zu geringen Samenertrdgen auf der
Bestiduberseite. Daher wurden die Testkreuzungen im Anbaujahr 1998/1999 fiir 45 Resynthese-
Formen wiederholt. Es konnten 1999 alle vorgesehenen Kreuzungen (2 MSL-Tester x 45
Resynthesen) mit ausreichend Saatgut fiir eine mehrortige Leistungspriifung hergestellt werden.
Dies ermoglichte die Einbeziehung sédmtlicher Hybrid-Kombinationen in zumindest eine

einjahrige, fiinfortige Leistungspriifung.

2.3.2 Versuchsanlage

1998/1999 und 1999/2000 wurden die Leistungspriifungen der Resynthesen und der F1-
Hybriden an den Standorten Einbeck (KWS), Gottingen, Hohenlieth (NPZ), Teendorf
(Saatzucht Hadmersleben) und Thiile (DSV) als Zweisatzgitter angelegt. Eine Ubersicht iiber
die Versuchsserien gibt Tabelle 2.

Zur Reduktion von Nachbarschaftseffekten innerhalb der einzelnen Versuchsanlagen wurden die
Hybriden und Resynthesen jeweils in getrennten Blocken angebaut. Als Standards und zur
Bestimmung des Elternmittels wurden die Liniensorten Express und Falcon ausgewéhlt. Eine

weitere Standardsorte war mit der BSV—Vergleichssorte Mohican ein Linie mit sehr hohen
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Olgehalten. Zusitzlich wurde 1999 (Joker) und 2000 (Pronto) jeweils eine restaurierte MSL-
Hybride als Vergleichssorte beriicksichtigt.

Tab. 2: Ubersicht iiber die durchgefiihrten Leistungspriifungen

Jahr Versuch  Gitter (2 Wdh.) Material Orte
1999 I 6x6 32 Resynthesen * 5
1999 II 6x6 32 Express-Hybriden* 5
1999 I 6x6 28 Falcon-Hybriden 5
+ 4 Express-Hybriden*
2000 I 6x6 32 Resynthesen” 3
2000 II 7x7 45 Express-Hybriden" 5
2000 111 7x7 45 Falcon-Hybriden" 5

(* Standards = Express, Falcon, Joker, Mohican; " Standards = Express, Falcon, Pronto, Mohican

Im Versuch I wurden in beiden Jahren jeweils 32 Resynthesen getestet. Von den 32 Linien des
Versuchs 1/1999 wurden 20 auch in Versuch /2000 gepriift. 12 Resynthesen aus Versuch 1/1999
wurden in Versuch /2000 durch 12 andere Resynthesen ersetzt, so dass von insgesamt 44
Resynthesen die Eigenleistung ermittelt werden konnte. Sechs resynthetisierte Rapsformen
(H231, H240, H327, H357, H777, S39) wurden nicht angebaut, da nicht ausreichend
Selbstungssaatgut gewonnen werden konnte. Der Versuch I wurde 2000 nur an den Standorten
Gottingen, Teendorf und Hohenlieth angebaut.

In Versuch II wurden 1999 32 Kombinationen MSL0O07 x Resynthese (Express-Hybriden)
gepriift. Vier weitere Express-Hybriden standen 1999 in Versuch III. In Versuch 11/2000 wurden
45 Express-Hybriden getestet, von denen 31 Testkreuzungen bereits in Versuch 11/1999 standen.
Von den 50 Testkreuzungen wurden 5 nur in 1999 sowie 14 Hybriden ausschliesslich in 2000
gepriift.

Von den 50 Testkreuzungen MSL004 x Resynthese (Falcon-Hybriden) konnten 28
Kombinationen in Versuch I11/1999 und 45 Hybriden in Versuch I11/2000 angebaut werden. 23
Priifglieder aus Versuch I11/1999 standen auch in Versuch I11/2000. 5 Testkreuzungen wurden
nur in Versuch I111/1999 und 22 Hybriden nur in Versuch I11/2000 getestet. Eine Ubersicht der in
den Leistungspriifungen 1998/1999 und 1999/2000 eingesetzten Hybriden und Resynthesen
befindet sich im Anhang dieses Berichtes (Tab. 29).
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2.3.3 Versuchsstandorte

Die klimatisch giinstigen Bedingungen trugen 1999 zu einem positiven Gesamteindruck der

Versuche bei, da weder starker Krankheitsdruck noch iibermafBiges Lager eine Rolle spielten.

Das Anbaujahr 2000 war an allen Orten durch eine ungewo6hnliche Trockenheit wéhrend der

Bliite gekennzeichnet. Die Niederschldge im April erreichten an den jeweiligen Orten nur ca.

50% der monatsiiblichen Menge des langjdhrigen Mittels. Auch eine um 2-3°C erhdhte

Tagesmitteltemperatur fiir die Monate April/Mai trug zu erhohtem Trockenstress an den

Versuchsstandorten bei. Am Standort Thiile konnte 2000 ein starker Befall der Versuche mit

Sclerotinia beobachtet werden. In Einbeck trat hingegen verstiarkt Verticilium als Schaderreger

auf. In Tabelle 3 sind die klimatischen und pflanzenbaulichen Kenngrossen der

Versuchsstandorte zusammengefasst.

Tab. 3: Eigenschaften der Versuchsstandorte

I 11 111 v \%

Eigenschaft Gottingen Einbeck Thiile Teendorf | Hohenlieth

Hohe iiber NN (m) 150 123 100 49 40
langjéhriges 8,7 8.8 8,9 8,5 83
Temperaturmittel (°C) ’ ’ ’ ’ ’
langjahriges 645 644 914 622 777
Niederschlagsmittel (mm)
Parzellengrosse (mz) 11,25 17,5 11,4 12 13,1
Aussaatstirke (Samen/m?) 80 65 80 60 70
Reihenabstand (cm) 25 21 22,5 24 28
1998/1999
Bodenart L L sL sL sL
Ackerwertzahl 82 85 62 40 52
Vorfrucht’ WG WG WG WG WG
I Temperatur (°C) 9,2 8,7 9.8 9,2 8,7
@Niederschlag (mm) 753 1069 1183 705 816
1999/2000
Bodenart L L sL sL sL
Ackerwertzahl 89 90 65 40 52
Vorfrucht WG WG WG WG WG
I Temperatur (°C) 9,8 9,2 10,1 10,1 9,6
@Niederschlag (mm) 642 859 1044 689 762

"WG=Wintergerste
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2.3.4 Merkmalserfassung

An den einzelnen Versuchsstandorten wurden die phénotypischen Merkmale nach den
ortsiiblichen Verfahren erfasst. Der Samenertrag wurde als Mahdruschernte an allen 5
Versuchsstandorten ermittelt. Die Qualitdtsmerkmale wurden mittels NIRS (REINHARD 1992)
erhoben. Am Standort II, Einbeck, wurde nur das Merkmal Samenertrag erhoben. An den

anderen Orten wurden weitere Merkmale wie folgt erfasst;

Pflanzenhdhe Linge in cm zum Zeitpunkt Blithende in der Mitte der Parzelle gemessen.

Samenertrag Erfassung durch Méhdruschernte und Standardisierung auf einen
Trockenmasseanteil von 91 %. Angabe in dt/ha.

Olgehalt Messung durch Nah-Infrarot-Reflektion-Spektroskopie (NIRS) und
Angabe in % bezogen auf einen Trockenmasseanteil von 91 %.

Proteingehalt Messung durch Nah-Infrarot-Reflektion-Spektroskopie (NIRS) und

Angabe in % bezogen auf einen Trockenmasseanteil von 91 %.

Glucosinolatgehalt Messung durch Nah-Infrarot-Reflektion-Spektroskopie (NIRS) und
Angabe in pmol/g entfettetes Mehl

Gehalt an Erucasdure Messung durch Nah-Infrarot-Reflektion-Spektroskopie (NIRS) und
Angabe in % der Gesamtfettsduren

2.4 Gewichshausversuch
Zur Ermittlung der Biomasse an 12 Wochen alten Rapspflanzen wurden die 50 Resynthesen des

Feldversuchs (Tab. 21), ihre 50 Testkreuzungen mit Express-MSL und die Liniensorte Express
im Gewichshaus unter kontrollierten Bedingungen angezogen. Von jedem Genotyp wurden 10
Pflanzen in 7x10 Multitopfplatten bei 18°C und 16 h Zusatzlicht in einem Gemisch aus
Fruhstorfer Erde Typ "T" und Quarzsand (1/1) kultiviert. Als Versuchsanlage wurde ein
randomisierter Blockversuch mit zwei Wiederholungen gewihlt. Hybriden und Resynthesen
wurden entsprechend den Freilandversuchen in getrennten Versuchen angezogen, um
Konkurrenzeffekte zwischen Hybriden und Resynthesen zu vermeiden. Die Trockenmasse

wurde filir Spross und Wurzeln getrennt, nach Trocknung bei 70 °C fiir 72 h, erfasst.

2.5 Datenanalyse

2.5.1 Auswertung der RFLP-Daten und Bestimmung genetischer Distanzen

Die ausgewerteten Bandenmuster der einzelnen Sonde/Enzym — Kombinationen wurden in eine

bindre Datenmatrix iibertragen. Hierbei wurde die Anwesenheit einer Bande mit "1", das Fehlen
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einer Bande mit "0" gewertet. Monomorphe Banden wurden nicht fiir die Berechnung der
genetischen Distanzen beriicksichtigt. Die anschlieBende Schétzung genetischer Distanzen aller
moglichen Paarvergleiche erfolgte nach dem von NEI und LI (1979) fiir RFLP-Analysen
vorgeschlagenem Koeffizienten von DICE (1945):

GDDice =1- 2a
2a + (bt+c)

a = Anzahl der Banden, die bei beiden Genotypen vorhanden sind
b = Anzahl der Banden, die nur Genotyp A hat
¢ = Anzahl der Banden, die nur Genotyp B hat

Zur Identifizierung von Genotypengruppen diente anschlieBend eine Clusteranalyse nach dem
"average linkage" Verfahren (BACKHAUS et al. 1990). Zur Uberpriifung der Dendrogramme
wurden cophenetische Korrelationen nach SNEATH und SOKAL (1973) errechnet. Sie sind ein
Mass fiir die Ubereinstimmung zwischen den Distanzwerten, die sich aus der Clusteranalyse
ergaben, und den entsprechenden, nach DICE (1945) geschétzten Distanzen der einzelnen
Paarvergleiche. Als weitere Darstellungsform der genetischen Distanzen aller Paarvergleiche
wurde eine Hauptkoordinatenanalyse (BACKHAUS et al. 1990) durchgefiihrt. Samtliche
Berechnungen erfolgten mit dem Programm NTSYS-pc 2.1 (ROHLF 2000).

2.5.2 Statistische Auswertung der Feldversuche

Die Auswertung der Zweisatzgitter lieferte fiir jeden Ort die um die Effekte der unvollstdndigen
Blocke korrigierten Mittelwerte der erfassten Merkmale.

Diese Mittelwerte bildeten die Grundlage fiir eine zusammenfassende Varianzanlyse (ANOVA)
iiber die einzelnen Versuchsorte und Jahre. Da die einzelnen Teilversuche in Anzahl und
Zusammensetzung der Priifglieder in beiden Versuchsjahren stark variierten, konnte jeweils nur
ein Teil der Priifglieder zweijihrig ausgewertet werden. Entsprechend berechnen sich die Werte
fiir die Heterosis und das Elternmittel fiir einige Testkreuzungen aus einjéhrigen, fiir andere
Kombinationen aus zweijdhrigen Mittelwerten. Als Bezugsgrosse fiir die Relativwerte der
Resynthesen und der Hybriden wurde das Mittel der vier Standardpriifglieder herangezogen.
Grenzdifferenzen wurden iiber einen multiplen t-Test berechnet. Die Verrechnung der

Versuchsserien erfolgte nach folgenden Modellen:
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Gitteranalyse der Einzelversuche:

Xijk = 1+ w; +by + pr + eij

Dabei entspricht:

xijik ~ Merkmalswert des k-ten Priifglieds in der i-ten Wiederholung und j-ten Block
u Versuchsmittelwert

Wi Effekt der i-ten Wiederholung (i=1, 2)

bij Effekt des j-ten Blocks in der i-ten Wiederholung (j = 1 bis 7)

Pk Effekt des k-ten Prufgheds (k = 1-36 1999, k= 1-49 2000)

eijk  Zufallseffekt von xjx = Versuchsfehler

Varianzanalyse der Versuchsserien:

Ein Versuchsjahr:
Xk = W+ px + o1+ (po)il + ex

Zwei Versuchsjahre:
Xkim = L+ Pk + 01 + jm+ (PO)x1 + (P)km + (0))im + (PO) )kim + €kim

Dabei entspricht:
Xkimm Merkmalswert des k-ten Priifglieds am I-ten Ort und im m-ten Jahr (bzw. in der n-ten
Umwelt)
u Versuchsmittelwert
Pk Effekt des k-ten Priifglieds (k = 1 bis 36 bzw.1 bis 49)
0| Effekt des I-ten Ortes (1 =1 bis 5)
Jm Effekt des m-ten Jahres (m =1, 2)
(PO)xt> (P)km, (0))im, (PWkn  entsprechende Interaktionen der jeweiligen Effekte
€ijk : der Fehler
In einem gemischten Modell wurden fiir die ANOVA die Faktoren Ort und Jahr als zufillig, der
Faktor Priifglied hingegen als fixiert angesehen. Zur zweijahrigen Verrechnung der Resynthesen
(Versuch I) wurden die Faktoren Ort und Jahr zum Faktor Umwelt zusammengefasst , da dieser

Teilversuch in 2000 nur an drei Orten angebaut wurde (siehe 2.3.1).

2.5.3 Berechnung von allgemeiner und spezifischer Kombinationsfihigkeit

Die Priifung auf allgemeine (GCA) und spezifische Kombinationsfahigkeit (SCA) von 50
Resynthesen in Kombination mit zwei MSL-Testern erfolgte nach folgendem Modell:

Xl = p + @i + g + 855+ 0k + (80)ik + (80)ji + (s0)ijk T i

Dabei entspricht:

Xk : der phdnotypische Wert der Testkreuzung der i-ten Mutter mit dem j-ten Vater am Ort k

u : der allgemeine Mittelwert des Versuches
gi  :der Effekt der allgemeinen Kombinationseignung der i-ten Mutter (GCA-Tester), (i=1,2)
g . der Effekt der allgemeinen Kombinationseignung des j-ten Vaters

(GCA-Resynthese) ,j=1-50)
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sij  :der Wechselwirkungseffekt der i-ten Mutter mit dem j-ten Vater (SCA)
ok :der Effekt des k-ten Ortes

(g0)ik, (g20)jk, (s0)iik  :entsprechende Interaktionen der jeweiligen Effekte
€ijk : der Fehler

Die relative Bedeutung der Faktoren Resynthese, Tester und deren Interaktionen auf die
Variation zwischen den Testkreuzungen wurde iiber den prozentualen Anteil der Summe der
Abweichungsquadrate der einzelnen Faktoren zur Summe der Abweichungsquadrate der
Hybriden ermittelt..

GCA-Effekte fiir die Resynthese-Viter, die beiden MSL-Tester und SCA-Effekte fiir die
Testkreuzungen wurden nach BECKER (1993) bestimmt.

gi:i_
g =Xlj- X
sij = Xl — (B + g + g))

Dabei entspricht:

gi der Effekt der i-ten Mutter (GCA-Tester)

g der Effekt des j-ten Vaters (GCA-Resynthese)

Sii der Wechselwirkungseffekt der i-ten Mutter mit dem j-ten Vater (SCA)
Xli  der Mittelwert aller Testkreuzungen mit der i-ten Mutter

j  der Mittelwert aller Testkreuzungen mit des j-ten Vaters

Xlij  der allgemeine Versuchsmittelwert

Die varianzanalytische Verrechnung der Datensitze erfolgte mit dem Programm PLABSTAT
(PLAnt Breeding STATistical program, Version 2F 1991 von UTZ (1991).
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3 Ergebnisse

3.1 Genetische Distanzen

3.1.1 Polymorphismen und Bestimmung genetischer Distanzen

Mit den ausgewerteten 23 Sonde-Enzym-Kombinationen (SEK) konnten insgesamt 129 RFLP-
Banden in den 199 Genotypen des RFLP — Sortiments beobachtet werden. Von diesen waren
127 (98,5 %) Fragmente polymorph. Im Mittel konnten 5,5 informative Banden pro SEK
ausgewertet werden. Fiir die 57 konventionellen Sorten (Winter-, Sommer- und chinesischer
Raps) erhohte sich der Anteil monomorpher Fragmente auf 18 Banden (14 %). Zwischen den
Winterrapssorten zeigten 38 Banden (29,5 %) keinen Polymorphismus. Tabelle 28 im Anhang
gibt eine Ubersicht der mit den einzelnen SEK erhaltenen Bandenmuster.

Die errechneten Distanzen innerhalb der drei Formenkreise Winterraps, Sommerraps und
chinesischem Raps waren signifikant niedriger als die genetischen Distanzen zwischen den

verschiedenen Materialgruppen (Tab. 4).

Tab. 4:Mittelwert, Minimum, Maximum und Standardabweichung der
Distanzwerte innerhalb und zwischen den verschiedenen
Formenkreisen

Mataterial N? MW®  Min Max S Vk©

Wix Wi 496 0.213a 0,03 0,39 0.055 25.85
Wix So 416 0.346¢ 0,17 0,50 0.054 15.73
Wix Ch 384 0348 ¢ 0,22 049 0.054 15.65
Wi x Res 1408 0.313c¢ 0,15 048 0.054 17.30
So x So 78 0.231a 0,07 0,35 0.060 25.76
So x Ch 156 0.378 ¢ 0,24 0,50 0.054 14.25
So x Reus 572 0.383 ¢ 0,18 0,61 0.061 15.87
Ch x Ch 66 0.279b 0,11 0,40 0.060 21.65
Ch x Reyy 528 0.389¢g 0.24 0.58 0.058 14.95
Re x Reas 946 0.327d 0,11 0,52 0.062 19.06
Re x Rejsn 10011 0363 f 0,02 0,65 0.075 20.74

* Anzahl der Paarvergleiche

® Werte mit gemeinsamen Buchstaben unterscheiden sich nicht signifikant
(z-Test, p=0,001)
¢ Variationskoeffizient

Zwischen verschiedenen Sorten innerhalb des Winterrapses oder innerhalb des Sommerrapses
wurden im Mittel Distanzwerte von 0,23 bzw. 0,21 beobachtet. Als maximale genetische
Distanz wurde im Winterraps ein Wert von 0,39 (zwischen den Linien Accord und Mansholts)

und im Sommerraps von 0,35 (zwischen den Linien Tanto und Iris) geschétzt.
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Die grossten mittleren Distanzwerte traten zwischen den 44 Resynthesen des
Kreuzungsversuchs (Ress) und Sommerraps (0,38) bzw. chinesischen Sorten (0.39) auf. Mit
einer mittleren genetischen Distanz von 0,31 zwischen den Resynthesen und Winterraps zeigte
sich ein grosserer genetischer Unterschied zwischen beiden Materialgruppen als innerhalb der
Winterrapssorten (Abb. 1). Die grosste Variation der Distanzwerte trat innerhalb der 142

Resynthesen (Rej4;) auf.

35 -
Oinnerhalb Winterraps (n=496)
30 | mzwischen Winterraps und 44 Resynthesen

des Testkreuzungsprogramms (n=1408)
Binnerhalb von 142 Resynthesen (n=10011)

N
(&)
I

N
o
I

-
)]
I

Haufigkeit der Distanzwerte (%)

-
o
I

e M

0,00-0,05 0,06-0,10 0,11-0,15 0,16-0,20 0,21-0,25 0,26-0,30 0,31-0,35 0,36-0,40 0,41-0,45 0,46-0,50 0,51-0,55 0,55-0,60 0,61-0,65
Genetische Distanz

Abb. 1Relative Haufigkeit der geschatzten Distanzen innerhalb von
Winterraps, zwischen Winterraps und den 44 Resynthesen des
Kreuzungsversuchs (Ress) und innerhalb des gesamten
Resynthesesortiments (Re142)

Zwischen den beiden MSL-Testern und den Resynthesen des Kreuzungsversuchs wurden
mittlere genetischen Distanzen von 0,31 (zu MSL007) und 0,32 (zu MSL004) geschétzt. Die
errechnete Distanz zwischen den MSL-Testern betrug 0,25. Ein Vergleich der beiden
Testkreuzungsserien (Abb. 2) zeigte eine signifikante Korrelation der Distanzen zwischen den

Resynthesen und den beiden MSL-Testern.
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Abb. Benetische Distanzen (GD) der 44 Resynthesen des
Kreuzungsversuchs zu den Testern MSL 004 (Falcon) und MSL 007
(Express)

3.1.2 Clusteranalyse von 57 Rapssorten- und zuchtstimmen

Die ermittelten genetischen Distanzen aller Paarvergleiche bildeten die Grundlage fiir die
Beschreibung der genetischen Struktur des untersuchten Materials. Waihrend
Hauptkomponentenanalysen eine Ubersicht iiber genetisch divergente Gruppierungen
ermdglichen, erlauben Clusteranalysen eine Aussage iiber die Verwandtschaftsbeziehungen
zwischen einzelnen Linien. Die Beziehungen zwischen den 57 konventionellen Rapslinien
nach einer Clusteranalyse sind in Abb. 3 in einem Dendrogramm dargestellt. Winterraps (W),
Sommerraps (S) und chinesische Rapsformen (C) konnten in drei eindeutig abgrenzbare
Hauptgruppen eingeteilt werden. Die beiden asiatischen Formen Italy und Xiangyou 11
konnten keiner Gruppe zugeordnet werden und nehmen mit einer mittleren GD von 0,33 zu
Winterraps und von 0,42 zu den weiteren chinesischen Linien eine intermedidre Position

zwischen diesen Formenkreisen ein.
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Auch die niederlindische Landsorte Mansholts Hamburger Raps, die Futterrapssorte Emerald
65 und die ukrainische Linie VDH-1201 wurden keiner der drei Hauptgruppen zugeordnet. Mit
mittleren genetischen Distanzen von 0,33 (Mansholts) und 0,30 (Emerald 65 und VDH-1201)
unterscheiden sich diese Linien klar von allen anderen Winterrapssorten des Sortiments. Die
Gruppenbildung innerhalb der Winterrapssorten entsprach mehrheitlich den bekannten
Abstammungsdaten der einzelnen Linien. Die beiden MSL-Linien wurden mit genetischen
Distanzen von 0,04 (MSL004 — Falcon) und 0,06 (MSL007 — Express) sehr gut ihren fertilen
Ursprungssorten zugeordnet. Die ukrainischen Linien mit 00-Qualitdt DF-2 bis PHP-162/37
bilden zusammen mit Falcon eine Gruppe (I) auf einem Distanzniveau von GD=0,17,
wogegen die dlteren, glucosinolathaltigen Herkiinfte aus der Ukraine (Tysmenetski und
Ivanna) erst bei einer Distanz von 0,24 zu diesen Linien gruppiert wurden. Ubereinstimmend
mit den Pedigreeinformationen wurden die Sorten Express, Bristol, Idol, und Samourai
zusammengefasst (I), die unter anderem aus der Sorte Bienvenue hervorgegangen sind. Die
alteren Winterrapssorten Jet Neuf, Teko (beide mit 0+-Qualitit) und Gorczanski (++-Qualitét)
wurden ebenfalls zu einer Gruppe (IIT) zusammengefasst.

Innerhalb der Sommerrapssorten erfolgte eine Gruppierung der kanadischen Herkiinfte
zusammen mit den australischen Formen Roy 1 — 12, die aus der kanadischen Sorte Oro
entwickelt wurden (IV). Die australischen Sommerrapssorten Barossa und Shiralee sowie die
europdische Linie Iris werden erst bei einer Distanz von 0,30 zu einer Gruppe
zusammengefasst und die franzosische Sorte Tanto weist mit einem Wert von 0,32 die grosste
mittlere Distanz zu allen weiteren Sommerrapsformen auf. Die chinesischen Sorten der dritten
Hauptgruppe (C) bilden die Gruppe mit den hochsten Distanzen (GD=0,42) zu allen anderen
Rapslinien. Innerhalb dieser Materialgruppe zeigte sich ebenfalls eine hohe genetische
Diversitit, was unter anderem an der hohen genetischen Distanz (GD=0,35) der drei Linien der
Gruppe V zu den iibrigen Sorten dieser Hauptgruppe erkennbar ist. Die cophenetische
Korrelation zwischen den Distanzwerten der einzelnen Paarvergleiche und den mittleren
genetischen Distanzen in der Clusteranalyse belegte mit r=0,83 eine gute Ubereinstimmung des

Dendrogramms mit der Distanzmatrix.

3.1.3 Hauptkoordinaten- und Clusteranalyse von 57 Rapslinien und 44 Resynthesen aus

dem Testkreuzungsexperiment

In einem zweiten Schritt wurden die genetischen Distanzen von 44 Resynthesen des
Testkreuzungsexperiments zu den 57 konventionellen Rapsformen in Beziehung gesetzt. Eine
Hauptkoordinatenanalyse (Abb. 4) bestdtigt die bereits nach den Distanzwerten

unterscheidbaren Materialgruppen und verdeutlicht die genetische Struktur des untersuchten
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Materials. Zusammen erkldren die beiden ersten Hauptkoordinaten 18,4% der genetischen
Variation der untersuchten Linien. Winter- und Sommerraps werden von der ersten
Hauptkoordinate aufgetrennt wogegen die chinesischen Sorten durch die zweite
Hauptkoordinate abgegrenzt werden. Die Sorten Italy, Xiangyoull und Mansholts gruppieren
wie auchbei der Clusteranalyse (Abb. 3) zwischen den drei Hautgruppen. Die beiden
australischen Sommerrapssorten Barossa und Shiralee, welche teilweise auf asiatisches
Material zuriickgehen, nehmen eine intermediére Position zwischen Sommerraps und den
chinesischen Herkiinften ein. Die Mehrzahl der 44 analysierten Resynthesen aus dem
Kreuzungsversuch unterscheiden sich von den weiteren Materialgruppen und werden durch die
zweite Hauptkoordinate differenziert. Einige Resynthesen werden jedoch zusammen mit den
Winterrapssorten angeordnet und mit Nr. 24 gruppiert eine Resyntheselinie zusammen mit den
Sommerrapssorten. Diese Resynthese konnte auch im Beobachtungsanbau als Sommerform

identifiziert werden.

0.25
cinca o
&eus CJDl:alcon
0.17 Regent |envenu
o Oo o™
AItaly ansholts f
- Alt
S 008 o ex O o TafE(I) AXlangyou11 22
% I:IApoIIOESponsor 24 35 5
~ . 34 (o]
o 900 ©ro o Shiralee o 18
.g Barossa [ 037 36 2?2 10 °3%8 9
Fg A o A A$s44 R o 4, 0 © °7
) 30 2
2 -0.08] A . & 3664 17
5 A° o 43 °°33 «)331
8
R PO 140 %O
« -0.174 Ganyu4 . O3 15 Q429" 6
A AShenngangGeng 9 %6
AGanyu3 °40 PaY
-0.25
! I I [ I I
-0.40 -0.31 -0.21 -0.12 -0.03 0.06 0.16 0.25
O  Winterraps 1. Hauptkoordinate (10,4 %)
[0 Sommerraps
/A Chinesischer Raps
o

44 Resynthesen aus Kreuzungsexperiment

Abb. 4: Hauptkoordinatenanalyse der 57 Rapslinien und den 44 Resynthesen
des Kreuzungsversuchs



Ergebnisse 30

Die Clusteranalyse fiir die 57 Sorten und 44 Resynthesen (Abb. 5) bestitigt die genetische
Ahnlichkeit mehrerer Resynthesen zu konventionellen Linien. Die Resynthese 22 (0+) clusterte
zusammen mit der Populationssorte Gorczanski und auch die ebenfalls erucasdurefreie Linie
20 zeigt mit einer mittleren GD von 0,25 eine grosse genetische Ahnlichkeit zu den
Winterrapslinien auf.

Eine weitere Gruppe von Resynthesen (I) mit geringen genetischen Distanzen zu Winterraps
setzt sich mehrheitlich aus Linien zusammen, die an der Universitidt Berlin entwickelt wurden.
Mit den Linien 25, 35 und 36 fallen drei Linien durch 0+-Qualitdt auf. Nach
Pedigreeinformationen geht allerdings nur die Linie 36 (S12) auf eine erucasdurearme
Olriibsen-Sorte zuriick (Tab.22). Diese Linien bilden jedoch kein einheitliches Cluster und
wurden nur aufgrund ihrer geringen genetischen Distanz zum Winterraps zur Gruppe I
zusammengefasst. In einer zweiten Gruppe (II) wurden 19 weitere Resynthesen
zusammengefasst, die sich mit einer mittleren Distanz von 0,31 stirker von Winterraps
abgrenzten als die Linien der Grupppe 1. Auch in dieser Gruppe traten erucasdurefreie Linien
auf, deren Ausgangsformen jedoch ausschliesslich erucasiurehaltig waren. Die Resynthesen
der Gruppe III und IV bilden kein gemeinsames Cluster und weisen hohe GD-Werte
untereinander, als auch zu Winterraps (0,33 — 0,36) auf. Auf dem gleichen Distanzniveau
grenzt sich auch die Sorte Mansholts von allen anderen Winterrapsformen ab. Die Gruppierung
der Resynthesen 21 und 24 zu den Sommerrapssorten erfolgte erst bei einer Distanz von 0,32
und die Resynthese 5 wurde erst bei einem Wert von 0,35 diesem Formenkreis angegliedert.
Diese Gruppenbildung ist als nicht sehr stabil zu bezeichnen, da sich die Resynthesen von den
Sommerformen fast genau so sehr unterscheiden wie von den Winterrapssorten (GD=0,36).
Die grossten mittleren Distanzen zu allen anderen Resynthesen und Rapssorten weisen die
Resynthesen der Gruppe IV auf. Die Mitglieder dieser Gruppe, 15, 19 und 43 zeigen
untereinander jeoch auch grosse genetische Unterschiede und insbesondere Resynthese 1 (G39)
clustert mit keiner anderen Linie und ist mit einem Wert von 0,40 klar von allen anderen Raps-
und Resyntheseformen abgrenzbar. Diese Linie geht auf eine Kreuzung einer Weisskohlsorte
mit einem gelbsamigen Olriibsen zuriick.

Die relativ geringe cophenetischen Korrelation von r=0,73 deutet darauf hin, dass insbesondere
die Gruppierungen der Resyntheselinien in geringerem Umfang absicherbar sind als die
identifizierten Hauptgruppen innerhalb der 57 untersuchten konventionellen Linien (r=0,83).
Auch die mittlere genetische Distanz zwischen diesen 44 Linien ist mit 0,33 grosser als die
mittlere GD dieser Linien zu Winterraps (0,31) und weist auf die heterogene Struktur der

Resynthesen hin.
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3.1.4 Hauptkoordinaten- und Clusteranalyse von 57 Rapslinien und 142 Resynthesen

Zusitzlich zu den fiir die Testkreuzungen mit Winterraps eingesetzten und vorselektierten
Resynthesen wurden 98 weitere Resyntheseformen in die RFLP-Analyse einbezogen.
Insgesamt wurden 142 Resynthesen in Bezug auf ihre genetische Diversitdt mit
konventionellem Zuchtmaterial verglichen. In einer Hauptkoordinatenanalyse (Abb. 6) konnte
die grosse genetische Variation des Resynthese-Materials aufgezeigt werden Die Unterschiede
zwischen Winter- und Sommerraps wurden im wesentlichen durch die zweite Hauptkoordinate
beschrieben, welche 6,8% der Variation der Distanzwerte erklirte. Unterschiede zwischen den
44 Resynthesen des Kreuzungsexperiments (< ) konnten hingegen iiberwiegend durch die erste
Hauptkoordinate (10,2%) erklart werden. Fiir diese 44 Resynthesen variierten die Werte der
ersten Hauptkoordinate um einen Betrag von 0,3. Im Vergleich hierzu unterschieden sich die
Werte der 98 weiteren Resynthesen (#)um 0,6 Einheiten auf der ersten, und um 0,5 Einheiten

auf der zweiten Hauptkoordinate.
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Wihrend die Winterrapssorten in der Hauptkoordinatenanalyse iiberwiegend in Quadrant II
gruppiert wurden und die Sommerformen mit den chinesischen Sorten in Quadrant III
zusammengefasst wurden, waren die Resynthesen auf alle vier Quadranten verteilt. Die 44
Resynthesen aus dem Kreuzungsexperiment befanden sich mehrheitlich im Ubergangsbereich
der Quadranten I und II sowie II zu III, wogegen die weiteren 98 Resynthesen sich zusétzlich
auf die Quadranten III und IV verteilen und so eine hohere genetische Diversitit als alle
anderen Materialgruppen aufweisen.

Zwar deutet die gleichmissige Verteilung der 142 Resynthesen in der
Hauptkoordinatenanalyse darauf hin, dass eine zusidtzliche Clusteranalyse auch keine
Untergliederung der Resynthesen in wenige, klar abgrenzbare Hauptgruppen ermdglichen
wiirde, doch lassen sich durch diese Darstellungsform die Abstammungsdaten der Resynthesen
mit ihrer Position im Dendrogramm (Abb. 7) vergleichen. Auch in dieser Clusteranalyse
konnten die drei Hauptgruppen Winter-, Sommer- und chinesischer Raps identifiziert und
gegen die Resynthesen abgegrenzt werden. Zusitzlich zu Resynthese 22 gruppieren zwei
weitere Resynthesen mit 0+-Qualitit (88 und 99) zusammen mit der Sorte Accord innerhalb
von Winterraps. Von den Resynthesen ausserhalb der Winterraps-Hauptgruppe weisen die
Gruppen I und II mit mittleren Distanzen von 0,27 bzw. 0,28 die grdsste Ahnlichkeit zu
Winterraps auf. Diese Gruppen setzen sich ausschliesslich aus Resyntheseformen, die an der
FU Berlin entwickelt wurden, zusammen. Mit den Linien 36 und 125 clustern zwei
Resynthesen zusammen, die auf die gleiche interspezifische Kreuzung (Weisskohl x Olriibsen )
zuriickgehen. Gleiches gilt fiir die Linien 34 und 123 welche ebenfalls aus einer Kreuzung
(Stoppelriibe x Griinkohl) hervorgegeangen sind. Mit den Ressynthesen 35, 37, 44 und 124
enthalten die Gruppen I und II weitere Resynthesen mit der gleichen Herkunft, jedoch
unterschiedlichen diploiden Ausgangseltern. Die semi-resynthetisierten Linien (%) 126 und
127 besitzen einen Genomanteil von flinfzig Prozent aus Raps bzw. Scheerkohl. Eine weitere
semi-resynthetisierte Linie (128) wurde hingegen mit einer mittleren GD von 0,39 in Gruppe
VI eingeordnet. Die weiteren Gruppierungen im Bereich III des Dendrogramms erlauben nur
begrenzte Schliisse auf gemeinsame Abstammungsdaten einzelner Linien, da sich die mittleren
genetischen Distanzen zu Mitgliedern der gleichen Gruppe von den Distanzen zur néchsten
Gruppe mit Werten von 0,01 bis 0,02 nur minimal unterschieden. Auch konnen die gefundenen
Gruppierungen nicht immer durch Pedigreeinformationen bestétigt werden (Gruppe Illa). Die
Mitglieder der Gruppe IIIb lassen sich hingegen auf die gleiche B. oleracea Form
zuriickfithren. Gleiches gilt auch fiir die Resynthesen 31 und 110 und die Linien 12 und 63
(32).
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Die mittleren genetischen Distanzen der einzelnen Gruppierungen zu Winterraps variierten im
Bereich III des Dendrogramms von 0,31 bis zu 0,35. Fiir den Abschnitt IV ist eine Zunahme
der mittleren genetischen Distanz bis auf einen Wert von 0,38 zu erkennen. Auf dem gleichen
Distanzniveau unterscheiden sich die chinesischen Herkiinfte und die Sommerrapssorten von
Winterraps. Auffallend ist die Sorte Barossa die im Gegensatz zu den vorherigen
Clusteranalysen nicht zu den ilibrigen Sommerformen gruppiert wird. Mit den Linien 122 und
129 konnten zwei Sommer-Resynthesen als Auskreuzungen mit Zuchtmaterial identifiziert
werden(®). Mit mittleren genetischen Distanzen zu Winterraps von 0,34 bis zu 0,39
unterschieden sich die untersuchten B. napocampestris — Formen (%) deutlich vom
Zuchtmaterial, bildeten jedoch keine einheitliche Gruppe im Dendrogramm. Diese Linien
gehen auf Kreuzungen zwischen B. napus und B. rapa zuriick. Die Linien 90, 91 und 92
entstanden aus Kreuzungen von B. napus ssp. napobrassica (Kohlriibe) mit B. rapa ssp.
oleifera (Olriibsen), die Formen 5, 11 und 64 stammen von Kreuzungen zwischen B. napus
var. pabularia (Scheerkohl) und B. rapa ssp. pekinensis (Chinakohl) ab. Die Linie 89 entstand
aus einer Kreuzung zwischen Raps und einem gelbsamigen Olriibsen (wahrscheinlich ssp.
trilocularis, Yellow Sarson). Die grossten mittleren genetischen Distanzen zu allen anderen
Linien wurden fiir die Resynthesen in den Gruppen VII und VIII ermittelt. Mit einem
Distanzwert von GD=0,42 werden in der Gruppe VIII Resynthesen mit der asiatischen B.
oleracea — Form B. alboglabra im Pedigree zusammengefasst (139 bis 142, ©). Auch Formen
aus Kreuzungen zwischen Strauchkohl (B. oleracea convar. fructicosa) und Chinakohl (B.
rapa ssp. pekinensis) wurden in diese Gruppe eingeordnet (136, 137 und 138 ). Auch

Resynthesen aus Kreuzungen zwischen Yellow Sarson und Blumenkohl (120 und 121, +)

weisen hohe mittlere Distanzen auf.



Ergebnisse 36

3.2 Agronomische Leistung

3.2.1 Variabilitit in Ertrag und Olgehalt

Die Ergebnisse der Varianzanalyse fiir die Merkmale Kornertrag und Olgehalt sind fiir die
beiden Versuchsjahre in den Tabellen 5 und 6 dargestellt. Entsprechende Tabellen fiir den
Proteingehalt und die Wuchshohe finden sich im Anhang (Tabelle 36 und 37).
Erwartungsgemal ist die genetische Varianz der Resynthesen fiir alle Merkmale deutlich
groBer als die Varianz beider Testkreuzungsserien. Die Testkreuzungen mit Express weisen fiir
den Ertrag in beiden Jahren eine grossere Variation auf als die Testkreuzungen mit Falcon.

Die Versuchsstandorte iibten einen hoch signifikanten Einfluss auf die Ausprigung aller
erhobenen Merkmal aus. Auch die Interaktion der Einzelfaktoren (Hybriden x Orte)
beeinflusste die Merkmalsausprigung fiir den Kornertrag und den Olgehalt (1999 nur die
Resynthesen) signifikant.

Tab. 5: Ergebnisse der Varianzanalyse fiir das Merkmal Kornertrag (1999 und

2000)
Express x Resyn Falcon x Resyn Resynthesen

1999
;;ir};gr- FG MQ Varcp FG MQ Varcp FG MQ Var.cp
Hybriden 39 67,8%* 10,3 31 324 1,9 35  532,9%* 102,6
Orte 4 2655,2** 66,0 4 2168,9** 67,1 4 2435,5%* 67,1
HxO 153 164" 3,8 124 23,2%* 9,2 138 19,7** 9,4
Fehler 97 12,6 12,6 108 13,9 13,9 95 10,3 10,3
2000
Hybriden 48  13,1** 1,5 48 10,1* 0,7 35  153,3** 48,5
Orte 4 5962,2*%*  121,6 4 4672,4** 95,2 2 2402,8%* 66,5
HxO 192 5,8%* 2.4 192 6,6%* 2,8 70 7,8+ 2,5
Fehler 179 3,4 3.4 191 3,8 3,8 75 53 53

* H=Hybriden. O=Ort; * ** signifikant bei p=0.05 bzw. 0,01
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Tab. 6: Ergebnisse der Varianzanalyse fiir das Merkmal Olgehalt (1999 und

2000)
Express x Resyn Falcon x Resyn Resynthesen

1999
Varianz-
Ursache TG MQ Varcp FG MQ Varcp FG MQ Var.cp
Hybriden 39  3,9%* 0,9 31  4,9%* 1,1 35 14,4%* 33
Orte 3 115,2%* 2,9 3 85,9%* 2,7 3 79,1%* 2,2
HxO 114 04 0,0 93 04 0,0 103 1,1** 0,5
Fehler 97 04 0,4 98 04 0,4 118 0,6 0,6
2000
Hybriden 48  2,3%* 0,5 48  2,5%* 0,5 35  4,8%* 0,8
Orte 3 131,0%** 2,7 3 108,4** 2,2 2 32,4%* 0,8
H xO 144 0,4%* 0,2 144 0,5+ 0,1 70 2,4%* 1,8
Fehler 144 0,2 0,2 155 0,4 0,4 75 0,6 0,6

* ** signifikant bei p=0.05 bzw. 0,01

3.2.2 Charakterisierung der Resynthesen und derTester

Von den in den Testkreuzungen verwendeten Resynthesen konnten 44 ein- oder zweijéhrig in

mehrortigen Leistungspriifungen angebaut werden. Die dabei erfassten generativen Merkmale

sind in Tabelle 7 dargestellt. Deutlich ist die sehr grosse Variation in allen Merkmalen. Viele

resynthetisierte Formen zeigen einen geringen Samenansatz und auch die Anzahl Schoten je

Pflanze variiert sehr stark. Das teilweise hohe Tausendkorngewicht ist auf die verringerte

Anzahl Samen je Schote zuriickzufiihren. Eine Ubersicht iiber die agronomische Leistung der

Resynthesen gibt Tabelle 8.

Tab. 7: Phanotypische Merkmale und Standardabweichung der

Resynthesen des Testkreuzungsprogramms.
(Beobachtungsanbau 1999/2000)

FG TKG S/S% S/P* SL”

(g) (cm)
MIN 34 34 1150 3,7
MAX 68 17,8 514,0 7,4
MW 47 10,7 2708 5,5
o 49 0,7 32 1050 0,8

§ Samen/Schote, *Schoten/Pflanze, #Schotenlénge
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Tab. 8:Agronomische Merkmale der 44 Resynthesen, die in den
Leistungspriufungen 1999 und/oder 2000 angebaut wurden.

Nr. Jahr* Resyn | Ertrag Ol Protein GSL  C22-1 Hohe | Ertrag
(dtha) (%) (%) (umolle) (%) (cm)| (%d.

Stds.)
1 a H48 40,9 393 21,2 55,3 0,8 146 85,1
2 a G65 385 411 22,3 54,1 29,9 166 80,0
3 a L1239 38,2 39,7 221 44 4 0,9 177 79,5
4 a S3 36,5 421 22,4 84,9 43,6 163 75,8
5 a Hl149a 350 39,8 22,6 66,4 25,5 153 72,7
6 a SlI2 34,1 399 21,6 47,2 1,2 170 70,8
7 a H4 324 404 22,5 34,4 11,3 172 67,3
8 a H% 30,8 393 21,6 67,5 0,4 157 64,1
9 a HI196 31,3 40,5 228 43,0 0,8 171 65,0
10 a Ll6 32,0 40,5 23,0 54,7 19,6 161 66,4
11 a G89 32,3 411 21,5 33,1 27,1 164 67,1
12 a Sl3 314 417 21,8 81,9 47,6 162 65,2
13 a S9 30,2 425 214 64,7 22,2 167 62,9
14 a HI143 30,4 391 23,7 52,7 0 157 63,3
15 a R98 30,1 39,0 23,7 77,5 314 160 62,6
16 a R53 29,1 41,8 22,2 44,8 29,7 160 60,5
17 a S31 26,9 399 235 76,2 34,8 146 55,9
18 a R59 27,2 39,8 23,0 78,6 42,4 155 56,5
19 a H295 21,6 39,6 23,7 45,5 42,5 152 45,0
20 a H280 21,5 39,1 23,1 69,0 0,8 150 446
GD 2,6 1,6 0,9 7,8 59 8,1 9,5
MW 48,1 43,0 19,5 16,6 04 1625 100

21 b HI176 39,5 436 199 41,4 33,4 159 80,3
22 b H30 36,8 40,9 20,6 59,4 24 148 74,8
23 b HI128 31,1 42 21,3 31,4 0,9 148 63,2
24 b S27 304 399 21,8 44,8 25,1 141 61,8
25 b  H65 29,0 43,1 20,7 47,8 20,5 131 58,9
26 b S35 27,0 409 21,6 39,9 0,8 142 54,9
27 b HI112 26,5 405 21,2 74,8 0 150 53,9
28 b S29 20,5 425 219 65,1 29,7 151 41,7
29 b  HS80/3 18,3 37,5 24 74,4 12 132 37,2
30 b G39 14,7 396 215 51,1 3,5 135 29,9
31 b H165 10,9 386 23,2 58,4 13,1 121 22,2
32 b K306 8,2 39,8 224 55,8 30,3 113 16,7
GD 7,5 1,8 1,5 9,7 57 14,7 14,7
MW 53,3 43,7 181 15,4 0,9 1651 100

33 ¢ RS12 44,6 41 22,1 50,4 31,5 178 90,7
34 ¢ H226 36,1 419 22,6 41,2 36,3 160 73,4
35 ¢ H40 359 399 227 59,5 36,1 167 73,0
36 ¢ S30 352 398 225 45,2 13,7 164 71,5
37 ¢ RI140 34,2 401 23,1 50,6 20,6 161 69,5
38 ¢ S101 32,9 40,9 239 59,4 42,3 168 66,9
39 ¢ HS89 31,2 381 26,3 68,2 0,5 139 63,4
40 ¢ L35 28,8 415 23,6 334 41,8 167 58,5
41 ¢ RI1 28,1 38,2 247 49,5 0,3 155 57,1
42 ¢ HI13 27,2 40,9 241 86,9 34,5 161 55,3
43 ¢ RS 250 405 241 71,6 35,3 143 50,8
44 ¢ H219 15,4 38,7 244 42,9 0 141 31,3
MW 46,3 422 20,8 17,9 0,2 1599 100
GD 4,5 2,5 1,3 5,9 2,9 10,2 9,8

*a= LP99+00, b=LP99, c=LP00



Ergebnisse 39

Wie bereits die Varianzanalyse ergab, zeigte sich in den Feldversuchen eine starke Variation in
den agronomischen Eigenschaften der resynthetisierten Rapsformen. Abhédngig von der
Saatgutverfiigbarkeit unterschied sich die Zusammensetzung des Resynthesesortiments in den
Leistungspriifungen beider Versuchsjahre. In Tabelle 8 wurden die Felddaten von zweijéhrig
gepriiften Resynthesen und die Werte von Linien, die nur in einem der Versuchsjahre angebaut
wurden zusammengefasst. Ein Vergleich von Daten, die in unterschiedlichen Jahren erhoben
wurden, wird durch einen Bezug der Absolutwerte auf das Mittel der Standards der jeweiligen
Versuche ermoglicht. In Tabelle 8 bezieht sich der relative Ertrag der Resynthesen auf den
Mittelwert der vier Standardsorten der jeweiligen Versuche (MW Stds.). Im Mittel beider
Versuchsjahre erzielen die Resynthesen einen Kornertrag von 60% der Standards. Fiir die
zweijahrige Auswertung (8 Umwelten) erzielten die Resynthesen H48 und G65 mit 85 und
80% die hochsten Ertriage. Im Jahr 1999 (5 Orte) fiel insbesondere die Linie H176 durch hohe
Ertragsleistungen auf. Im Jahr 2000 (3 Orte) erzielte mit RS1/2 eine Resyntheselinie 90% des
Mittels der Standardsorten und tibertraf mit 44,6 dt/ha die Vergleichssorte Falcon (vergl. Tab.
31 im Anhang). Fiir die Resynthesen konnte ein geringerer Olgehalt (93,5%) und ein héherer
Proteingehalt (116%) im Vergleich zu den Standardsorten festgestellt werden.

Fiir die mehrortig gepriiften Resynthesen sind die wichtigsten Merkmalskorrelationen in
Tabelle 9 angegeben. ErwartungsgemiB sind Ol- und Proteingehalt negativ miteinander
korreliert. Bemerkenswert sind jedoch die relativ enge positive Korrelation zwischen Olgehalt

und Ertrag, sowie die stark negative Korrelation zwischen Proteingehalt und Ertrag.

Tab. 9: Phanotypische Korrelationskoeffizienten fiir 44 Resynthesen der
Leistungspriifungen

Olgehalt'  Protein C22-1-  GSL-Gehalt® Wuchshohe'
Gehalt' Gehalt?

Ertrag’ 0,53%*  -0,72%* 0,12 -0,13 0,74%*
Olgehalt' -0,71%* 0,54*%*  -0,13 0,61%*
Protein-Gehalt' -0,21 0,20 -0,70%*
C22-1-Gehalt? 0,28 0,17
GSL-Gehalt -0,19

'in Prozent der Standards des jeweiligen Versuchs, > absolute Werte

Die agronomischen Eigenschaften der beiden Tester Express und Falcon sind in Tabelle 10
dargestellt. Nach Auswertung aller Versuche (2 Jahre, 8 Umwelten und 3 Versuchsserien)
konnten beide Linien gut charakterisiert werden. Express hat einen fast 2 % hoheren Olgehalt
und eine um 20 cm geringere Wuchshohe als Falcon. Im Protein- und Glucosinolatgehalt

unterscheiden sich die beiden Sorten nicht signifikant.
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Tab. 10: Agronomische Eigenschaften der beiden Tester Express und Falcon

Olgehalt (%)  Proteingehalt ~GSL-Gehalt Wuchshdhe

(%) (nmol/g) (cm)
Express 44.0 a 199 a 155a 148 a
Falcon 4220 198 a 157a 166 b

*Werte innerhalb einer Spalte mit gleichem Buchstaben unterscheiden sich nicht
signifikant bei p=0,05, (t-Test)

3.2.3 Hybridleistung und Heterosis

Tabelle 11 gibt einen Uberblick iiber den Ertrag der einzelnen Versuche an den verschiedenen
Standorten. In beiden Jahren waren die Ertrdge in Gottingen am grdssten und in Thiile am
niedrigsten. Das Jahr 1999 war an allen Orten mit Ausnahme von Hohenlieth giinstiger als das
Jahr 2000. In der Regel zeigten erwartungsgemill die Express-Hybriden ein hdheres
Ertragsniveau als die Falcon-Hybriden. Dabei ist aber zu beachten, dass die Versuchsserien in
nebeneinanderliegenden Versuchen angebaut wurden und daher nicht direkt vergleichbar sind.

Mittelwerte der Priifglieder der jeweiligen Teilversuche sind fiir den Ertrag,
Qualitdtseigenschaften und die Wuchshohe in den Tabellen 30 bis 35 des Anhangs

zusammengefasst.

Tab. 11: Vergleich der Mittelwerte fur den Kornertrag der drei Teilversuche an
den funf Standorten.

Jahr Versuch Thil  Gott- Ein- Teen- Hoh
e ingen beck  dorf en-

lieth

1999 Ex-Hybr. 33,1 a 56,1 b 44, 7c 444 c 459 c
Fa-Hybr. 36,7a 57,8 b 392 c¢ 425 d 422 d
Resyn 225a 44,6 b 288 c 283 ¢ 295 ¢

2000 Ex-Hybr. 26,6 a 53,5 b 385 c¢ 34,7 d 49,7 ¢
Fa-Hybr. 26,5a 524 b 378 ¢ 38,5 ¢ 464 d
Resyn 394 a 244 b 374 ¢

*Werte innerhalb einer Zeile mit gleichem Buchstaben unterscheiden sich nicht signifikant bei p=0,05,
(t-Test)
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Die Hybridleistung (in Prozent der Standards) und Heterosis der Testkreuzungen sind in
Tabelle 12 dargestellt. In der Hybridleistung spiegeln sich die Unterschiede in der
Eigenleistung der beiden Tester wider. Die Express-Hybriden haben im Mittel hohere Ertrige,
einen hoheren Olgehalt und eine geringere Wuchshohe als die Falcon-Hybriden. In der
mittleren Heterosis unterscheiden sich die beiden Testkreuzungsserien kaum und innerhalb
beider Serien gibt es zwischen den einzelnen Hybriden eine sehr grofle Variation fiir die Grofle

der Heterosis.

Tab. 12kybridleistung und relative Heterosis von F1-Hybriden beider
Testkreuzungsserien (n=100)

Express-Hybriden Falcon-Hybriden
Ertrag Olgehalt Protein Wuchs- Ertrag Olgehalt Protein Wuchs-
gehalt hohe gehalt hohe

Hybridleistung
(%)
min 80,9 95,2 103,5 99,64 89,9 92,8 99,7 1024
max 117,8 102,8 1204 109,5 112,8 102,3 113,2 1127
MW 103,9 98,6 107,9 104,2 103,1 97,4 105 107,2
Heterosis (%)
min -3,5 -1,9  -13,4 2 2,6 2,0 -16,8 0,5
max 47,2 4,6 3. 203 449 6,0 1,9 204
MW 22,3 0,49 -2,5 8,6 239 1,65 -4,0 7,0

Der Vergleich der Hybridertrdge in den beiden Testkreuzungsserien ist in Abbildung 8
dargestellt. Die beiden Testkreuzungsserien sind hochsignifikant miteinander korreliert (r=0,5).
Etwas mehr als die Hélfte aller Resynthesen {ibertraf in Kombination mit beiden Testern das
Mittel der Standardsorten. Besonders auffallend ist die Resynthese H48, die in beiden
Testkreuzungsserien die besten Ertrige erbrachte. Bei anderen Resynthesen dagegen weichen

die relativen Ertrage der Kreuzungen mit den beiden Testern erheblich voneinander ab.
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Abb. 8: Korrelation der Relativertrage beider Testkreuzungsserien (n = 100,
100% = Mittel der Standards)

Hybridertrag, Elternmittel und Heterosis sind graphisch fiir die Express-Hybriden in Abbildung
9 und fiir die Falcon-Hybriden in Abbildung 10 dargestellt. Alle Werte sind dabei auf das
Mittel der Standardsorten bezogen. Es ist deutlich, dass in beiden Testkreuzungsserien das
Ausmal an Heterosis sehr variabel ist. Besonders groB3 ist die Heterosis haufig bei Resynthesen
mit niedriger Eigenleistung wie z. B. fiir die Kombination von Resynthese K306 mit beiden
Testern. Daher gibt es zwischen der Eigenleistung der Resynthesen und der Hybridleistung fast
keinen Zusammenhang: selbst sehr leistungsschwache Resynthesen konnen in Kombination
mit Falcon oder Express sehr ertragreiche Hybriden produzieren. Die absolute und relative
Leistungsfahigkeit fiir ausgesuchte Merkmale der einzelnen Testkreuzungen ist in den Tabellen

38 bis 41 des Anhangs aufgefiihrt.
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Abb. 9:Hybridertrag, Elternmittel und Heterosis von 44 Express x Resynthese
Testkreuzungen (100% = Mittel d. Stds.)
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In Kreuzungen mit Resynthesen ist nicht unbedingt eine enge Korrelation zwischen
genetischer Distanz und Heterosis zu erwarten, da Resynthesen in vielen agronomischen
Eigenschaften nicht angepasst sind. Eine an sich gute Kombinationsféhigkeit fiir den
Ertrag kann tiberdeckt werden durch Méngel in anderen Eigenschaften. Es wurde daher
die Heterosis an der Biomasse junger Pflanzen erfasst (Tab. 13). Fiir die Blatt-, Wurzel
und Gesamttrockenmasse an Jungpflanzen aus einem Kulturversuch im Gewéchshaus
konnten signifikante Unterschiede zwischen den Eltern und den Hybriden sowie eine
mittlere Heterosis von 5 bis 14% fiir die einzelnen Merkmale der Kreuzungen mit

Express erfasst werden.

Tab. 13: Trockenmasse 6 Wochen alter Rapspflanzen (g/Pflanze)

Material N Blatt Wurzel Gesamt
Resynthesen 50 1,88 0,25 2,13
Express 1 1,75 0,30 2,05
Express x Resyn 50 2,07 0,33 2,40
GD (0,05) 0,08 0,01 0,08
Heterosis* 5,0 14,0 6,1

* in % des Elternmittels

Der Vergleich der beiden Testkreuzungsserien lédsst sich auch anhand der relativen Grof3e
von allgemeiner (GCA) und spezifischer (SCA) Kombinationsfahigkeit darstellen. Eine
unterschiedliche Hybridleistung mit den beiden Testern fiihrt dabei zu einer Variation in
der spezifische Kombinationsfahigkeit. Die relative Grofe der Varianzkomponenten ist
in Tabelle 14 angegeben. Die beiden Versuchsjahre unterscheiden sich in ihren
Ergebnissen sehr stark und werden daher einzeln dargestellt. Im Jahr 1999 trat bei allen
Merkmalen eine signifikante SCA auf, die allerdings deutlich kleiner war als die GCA.
Im Jahr 2000 dagegen waren bei keinem der Merkmale signifikante SCA-Effekte zu
beobachten. Bei der zweijdhrigen Verrechnung ist bei allen Merkmalen die GCA der
Resynthesen die wichtigste Varianzursache; sie erkldrt immer tiber 70 % der gesamten
genetischen Varianz. Die vollstdndigen Varianzanalysen der beiden Versuchsjahre fiir

das Merkmal Samenertrag gibt Tabelle 42 im Anhang des Berichtes.
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Tab. 14:Beitrag der genetischen Varianz der Varianzkomponenten der
Tester, Resynthesen und Tester x Resynthese zur gesamten
genotypischen Varianz der Hybriden fiur ausgewahlte
Eigenschaften.

Merkmal GCA Resyn GCA Tester SCA(Testeeresyn)
Samenertrag

1999 65,6 ** 0,0 34,4 *
2000 93,0 ** 70 © 0,0
1999 + 2000 78,7 © 0,0 21,3
Olgehalt

1999 64,2 ** 30,8 ** 5,0% *
2000 68,4 ** 31,0 ** 0,6
1999 + 2000 71,6 ** 26,7 © 1,7
Proteingehalt

1999 76,0 ** 0,0 240 *
2000 58,2 ** 24,7 ** 17,1
1999 + 2000 100,0 ** 0,0 0,0
Wuchshohe

1999 70,8 ** 0,0 292 *
2000 37,1 ** 55,9 ** 7,0
1999 + 2000 71,3 * 0,0 28,7 ©

* % ** signifikant bei p= 0,10, 0.05 bzw. 0,01 ns = nicht signifikant

In Tabelle 15 sind die Resynthesen mit den grossten GCA-Effekten zusammengestellt.
Resynthese H48 zeigt eine Kombinationseignung, die im Mittel beider Jahre das
Versuchsmittel um 10,2% (4,3 dt/ha) tibertrifft. In den meisten Féllen konnten positive

GCA-Effekte aus 1999 auch in 2000 nachgewiesen werden.
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Tab. 15Schatzwerte der allgemeinen Kombinationseignung fiir das
Merkmal Samenertrag (nur positive Effekte der jeweiligen
Versuchsjahre mit Werten > 0,9 %)
1999 2000 1999
+2000
Resynthese GCA  GCA  Resynthese GCA GCA  Resynthese GCA GCA
(dt/ha) (%) (dt/ha) (%) (dt/ha) (%)

H48 6,53 14,79 H48 2,47 6,09  H48 4,33 10,18
R98 3,11 7,04 1239 1,48 3,65 R98 1,89 444
H65 2,74 6,20  S30 1,43 3,53  H65 1,70 4,00
H94 1,81 4,10  HI196 1,22 3,01 H94 1,12 2,63
H176 1,74 394 L35 1,21 298  S30 1,04 245
S29 1,39 3,15 S31 1,17 2,89  S29 0,39 092
H113 1,30 2,94  R98 1,01 2,49
S30 0,99 2,24 H65 1,00 2,47

H231 0,94 2,32

S3 0,92 2,27

H40 0,89 2,20

H94 0,77 1,90

S13 0,37 0,91

H89 0,37 0,91

Die Beziehungen zwischen Elternmittel, genetischer Distanz, Heterosis und
Hybridleistung sind in Tabelle 16 dargestellt. Auch wenn die Hohe der Korrelationen
merkmalsabhdngig ist, zeigen grundsétzlich alle Merkmale iibereinstimmend positive
Beziehungen der Hybridleistung sowohl zum Elternmittel als auch zur Heterosis.
Elternmittel und Heterosis dagegen sind untereinander mittel bis stark negativ korreliert.
Die Heterosis fiir den Ertrag zeigte mit r=-0,67 und r=-0,83 hochsignifikante, negative
Korrelationen zum Elternmittel. Wahrend fiir die Express-Testkreuzungen keine enge
Beziehung der genetische Distanz der Eltern zur Hybridleistung oder Heterosis auftrat,
war die Heterosis fiir den Ertrag der Falcon-Testkreuzungen mit r=-0,36 signifikant
negativ mit der genetischen Distanz korreliert. In dieser Materialgruppe zeigte sich ferner
eine starke negative Beziehung zwischen der genetischen Distanz der Eltern und der

Heterosis fiir den Olgehalt (r=-0,52). Der Proteingehalt war hingegen positiv mit der
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Distanz der Elternlinien korreliert. Eine positive, jedoch nicht sehr starke Beziehung zur
genetischen Distanz konnte fiir die Heterosis des Merkmals Biomassemasse der
Hybriden des Gewidchshausversuchs berechnet werden.
Tab. 16: Korrelation zwischen Hybridleistung (HL) oder Heterosis (Het) und
dem Elternmittel (EM), und der genetischen Distanz (GD) der
Eltern
Merkmal EM GD HET
Express- Falcon- Express-  Falcon- Express-  Falcon-
Hybriden Hybriden  Hybriden Hybriden Hybriden Hybriden
Hybridleistung Ertrag 0,34* 0,28 -0,10 -0,23 0,46**  0,32*
Heterosis fiir Ertrag -0,67%* -0,83** -0,16 -0,36%
Hybridleistung Olgehalt 0,69+ 0,60** -0,01 -0,22 0,50**  0,44**
Heterosis fiir Olgehalt -0,28 -0,46%* -0,10 -0,52%*
Hybridleistung 0,65%* 0,32% -0,12 0,02 022 0,58%*
Proteingehalt
Heterosis fiir Proteingehalt -0,60** -0,59** 0,28 0,42%*
Hybridleistung Wuchshohe 0,44 0,28 -0,18 0,03 0,13 0,25
Heterosis fiir Wuchshohe -0,83** -0,86%* -0,03 0,09
Hybridleistung 0,77%* 0,17 0,45%*
Trockenmasse®
Heterosis fiir Trockenmasse® 0,25 0,04

* ** signifikant bei p=0.05 bzw. 0,01

¥ Gewichshausversuch

Die Beziehungen der genetischen Distanz zur Hybridleistung und zur Heterosis liber

beide Testkreuzungsserien sind in den Abbildungen 11 und 12 dargestellt. Da fiir sechs

Resynthesen keine Distanzwerte ermittelt wurden und fiir sechs weitere keine

Informationen zur Heterosis vorliegen, unterscheiden sich die beiden Datensitze der

Abbildungen etwas.
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Fiir die allgemeine Kombinationseignung der Resynthese-Viter konnte eine enge
Beziehung zur Hybridleistung ermittelt werden. Diese Korrelation war mit r=0,84 fiir die
Testkreuzungen mit Express deutlich enger als fiir die Testkreuzungserie mit Falcon (r=
0,38) Fiir alle Testkreuzungen mit beiden Testern (n=100) konnte eine weniger enge
Korrelation (r=0,63) zwischen GCA und Hybridleistung beobachtet werden. Diese
lineare Beziehung konnte mit einem Bestimmtheitsmall von B=0,43 einen Grossteil der
Variation fiir die Hybridleistung erkldren. Unter Einbeziehung der Distanzwerte in eine
multiple lineare Regression konnte mit B=0,45 nur eine geringe Verbesserung der
Anpassung erreicht werden. Die Korrelation zwischen den nach dieser Funktion

geschitzten, und den tatsdchlichen Samenertragen von 100 Testkreuzungen betrug

r=0,67 (Abb.13)
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Abb. 13:Beziehung zwischen dem Samenertrag der Hybriden und dem
nach multipler linearer Regression der allgemeinen
Kombinationseignung (GCA) und der genetischen Distanz (GD)
vorhergesagtem Hybridertrag
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4 Diskussion

Bestimmung genetischer Distanzen mit molekularen Markern

Grundsétzlich ist die Untersuchung von genetischen Distanzen mit unterschiedlichen
Markertypen (RFLP, RAPD, AFLP, SSLP) moglich. In dem hier dargestellten Projekt wurden
RFLP verwendet, da fiir diesen Markertyp besonders informative Sonde-Enzym-
Kombinationen mit einem hohen Polymorphiegrad verfiigbar waren (KNAAK 1996). Durch
die Verwendung solcher besonders informativer Sonden, die das Genom weitgehend abdecken,
konnte die Anzahl bendétigter Sonden erheblich reduziert werden. Mit zunehmendem
Markerumfang steigt jedoch die Verldsslichkeit der Distanzwerte an. Wie KNAAK (1996)
nach Vergleich der Distanzwerte, die mit unterschiedlichem Markerumfang ermittelt wurden,
zeigt, ist bei wiederholter Auswertung von 150 polymorphen Banden mit einer Verdnderung
der mittleren Distanz um einen Betrag von 0,05 zu rechnen. Ein Variationskoeffizient von 10%
der mittleren genetischen Distanz konnte bei einer Anzahl von 300 polymorphen Banden
unterschritten werden. Weitere Untersuchungen zum Einfluss der Anzahl polymorpher Loci
auf die Varianz der Distanzwerte von Winterraps zeigten, dass der Variationskoeffizient der
Distanzwerte bei einem Einsatz von 20 bis 30 Sonde-Enzym-Kombinationen einen Wert von
0,2 unterschreitet (HALLDEN et al. 1994). Ahnliche Ergebnisse erzielten DOS SANTOS et al.
(1994) in einer Untersuchung zur Diversitit von 45 B. oleracea Genotypen. Fiir einen
Markerumfang von 55 RFLP-Banden wurde fiir die Distanzwerte ein Variationskoeffizient von
10% errechnet. Fiir den Markerumfang der vorliegenden Arbeit liegt nach den Ergebnissen
von KNAAK (1996) die Fehlerwahrscheinlichkeit der Distanzwerte bei ca. 15% der mittleren
genetischen Distanz. Neben der Anzahl der Marker wird die Aussagekraft einer RFLP-
Untersuchung durch die Zusammensetzung des Sortiments der zu analysierenden Genotypen
beeinflusst. In dieser Arbeit zeigte sich deutlich der geringere Polymorphiegrad innerhalb des
Winterrapses im Vergleich zu der Anzahl polymorpher Marker in den Resynthesen. Auch der
Vergleich der Ergebnisse zu KNAAK (1996) belegte, dass fiir einzelne SEK zusitzliche Allele
nachgewiesen werden konnten, bzw. dass in Winterraps monomorphe Banden fiir Resynthesen
einen Polymorphismus zeigten (Tab. 28). Neben theoretischen Uberlegungen kann die
Verldsslichkeit einer Distanzanalyse empirisch durch die Position von Rapssorten mit
bekannter Distanz im Dendrogramm beurteilt werden. Ein Vergleich der Gruppierung der 57
untersuchten Sorten in der Clusteranalyse zeigte eine gute Ubereinstimmung mit den

verfligbaren Pedigreeinformationen.
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Da fiir RFLP-Analysen eine umfangreiche Laborausstattung und eine aufwendige,
kostenintensive Analytik erforderlich sind, ist diese Methode zur Bestimmung genetischer
Distanzen nicht sehr gut fiir die praktische Anwendung auf Zuchtstationen geeignet. Auch sind
relativ grosse Mengen an DNA in guter Qualitit erforderlich. Die Verwendung radioaktiver
Isotope und der hohe zeitliche Aufwand zur Untersuchung einer grossen Zahl an Genotypen
fiihrte zur Entwicklung alternativer Markertypen. Da die Vererbung bestimmter Markertypen
(dominant oder codominant) fiir Diversititsanalysen zwischen Genotypen eine untergeordnete
Bedeutung zukommt, sind solche Untersuchungen generell mit allen verfiigbaren
Markerklassen moglich. Entscheidend fiir die Auswahl des Markertyps sollte die leichte
Anwendbarkeit, ein hoher Polymorphiegrad bei gleichzeitig guter Auswertbarkeit der
Bandenmuster und eine gleichmissige Verteilung im Genom der zu untersuchenden Art sein.
Auch die Automatisierbarkeit des Analyseverfahrens spielt eine entscheidende Rolle. Zur
Untersuchung der genetischen Diversitit innerhalb von Raps wurden in den letzten Jahren
verschiedene Markertypen eingesetzt. Eine Ubersicht iiber Verwandtschaftsanalysen in B.

napus unter Berilicksichtigung des Markertyps gibt Tabelle 17.

Verfahren, die auf dem Einsatz der Polymerase-Kettenreaktion (PCR) basieren, benotigen
weniger DNA (im ng-Bereich) und sind daher bereits in sehr frithen Entwicklungsstadien der
Pflanzen einsetzbar. Die Untersuchungen sind schnell und mir geringem Aufwand in jedem
Labor anwendbar. Aufgrund der hohen Automatisierungsmdoglichkeit der Analytik sind diese
Methoden fiir einen hohen Probenumfang besser geeignet als RFLPs. In den letzten Jahren
wurden verschiedene PCR-gestiitzte Markertypen in der praktischen Ziichtung zur
markergestiitzten Riickkreuzung gekoppelter Eigenschaften und zur Sortenidentifizierung
etabliert. Einen kostengilinstigen, und mit geringem Laboraufwand nutzbarer Markertyp stellt
die RAPD-Methode (Random Amplified Polymorphic DNA) nach WILLIAMS et al. 1990 dar.
FORSTER und KNAAK (1995) fanden in einer Untersuchung von 21 Winterrapsgenotypen,
mit r=0,87 eine enge Korrelation zwischen den nach dem Koeffizienten von JACCARD (1908)
geschitzten genetischen Distanzen einer RAPD-Analyse und RFLP-Daten, die nach DICE
(1945) estimmt wurden. Die Anwendung des Distanz-Koeffizienten nach Jaccard fiithrte zwar
zu hoheren mittlere genetischen Distanzen (0,47 zu 0,29), resultierende Dendrogramme
stimmten mit Ausnahme weniger Genotypen jedoch iiberein. Auch HALLDEN et al. (1994)
fanden eine gute Ubereinstimmung zwischen RFLP, RAPD und Abstammungsdaten von 3 eng
verwandten Sommerrapssorten. Diese Ergebnisse weisen datrauf hin, dass RAPDs durchaus

verldssliche Informationen zur Einteilung und Charakterisierung des Pflanzenmaterials liefern.
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Tab. 17: Diversitatsuntersuchungen innerhalb von Brassica napus L.

Autor Jahr Markertyp Anzahl Anzahl Polymorphe
Genotypen Marker Marker-
DIERS & OSBORN 1994 RFLP 83 161 3,7/SEK
BECKER et al. 1995 RFLP 41 355 7/SEK
KNAAK 1996 RFLP 168 841 3,7/SEK
LEE et al. 1996 RFLP 62 60 15/SEK
GIRKE 2002 RFLP 199 129 5,5/SEK
MAILER et al. 1994 RAPD 23 23 3,8/Primer
FORSTER & 1995 RAPD 21 296 4,4/Primer
KNAAK
RIAZ et al. 2001 SRAP 22 118 6,6/Primer-
kombination
CHARTERS et al. 1996 SSR 19 44 22/Primer
LOMBARD et al. 2000 AFLP 83 324 19,1/Primer-
kombination
RUDOLPH 2001 SSR 38 296 3,7
Allele/Locus

Da RAPD-Analysen jedoch héufig nicht reproduzierbar sind, werden RAPD-Marker
zunehmend in sogenannte Sequence Characterized Amplified Regions (SCAR-Marker,
PARAN und MICHELMORE 1993) oder Sequence Related Amplified Regions (SRAP-
Marker, LI und QUIROS 2001) umgewandelt. Dies erfordert jedoch die Sequenzierung der
durch die RAPD-Analyse amplifizierten Genorte. Zusétzlich miissen fiir die Enden dieses
DNA-Fragments ldngere, spezifische Primer synthetisiert werden. Der Einsatz solcher
verbesserter RAPD—Marker ist fiir die markergestiitzte Selektion auf gekoppelte Merkmale
von Bedeutung (LIU et al. 1999). 22 Zuchtstimme konnten von RIAZ et al. (2001) mit 18
SRAP Primer-Kombinationen in 3 heterotische Gruppen aufgeteilt werden. Die Gruppierung
der untersuchten Genotypen in einer Clusteranalyse entsprach den Abstammungsdaten der

Linien.

Als weiterer Markertyp ist die AFLP —Methode (Amplified Fragment Length Polymorphism,
VOS et al. 1995) geeignet die intraspezifische Diversitdt in Raps aufzuzeigen. Mit einer
geringen Anzahl von Primerkombinationen kann eine Vielzahl polymorpher Marker
amplifiziert werden. Durch den Einsatz lasergestiitzter Analysemethoden und entsprechender
Software zur Auswertung der Amplifikationprodukte, erlaubt dieser Markertyp die

gleichzeitige Analyse von vielen Genotypen. Durch die erforderlichen Restriktions-, und
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Ligationsschritte vor der PCR ist dieses Verfahren zeitaufwendiger als RAPDs, liefert pro
Analyse jedoch eine hohere Anzahl Marker. LOMBARD et al. (2000) belegen, das Rapssorten
mit wenigen Primerkombinationen identifizierbar sind. So konnten mit zwei
Primerkombinationen 83 Sorten eindeutig identfiziert werden. Bis zu 30 polymorphe Marker
pro Primerkombination (im Mittel 19,1 pro Primerkombination) belegen den hohen

Informationsgewinn, den diese Methode ermoglicht.

Die von LAGERCRANTZ et al. (1993) beschriebenen Mikrosatellitenmarker stellen fiir die
meisten Anwendungszwecke den zur Zeit vielversprechensten Markertyp in der
Pflanzenziichtung dar. Mikrosatelliten (Simple Sequence Repeats) bestehen aus einer Einheit
von 1 bis 6 Basenpaaren, die sich mehrfach im Genom wiederholen. In B. napus treten sie
ungefihr alle 29 kb auf und bilden damit eine umfangreiche Basis zur Gewinnung von PCR-
Markern. SSRs sind hochgradig automatisierbar und daher fiir sehr umfangreiche Analysen mit
vielen Genotypen geeignet. Da jeweils nur ein Genort erfasst wird, sind SSR-Marker auch
leicht auswertbar. Allerdings ist die Entwicklung von SSR Primern sehr aufwendig und mit
hohen Kosten verbunden (RUDOLPH 2002). Fiir den Raps wurden inzwischen einige Hundert
SSR-Marker entwickelt und bilden die Grundlage fiir verschiedene Anwendungsbereiche in der
Pflanzenziichtung. Unter Beriicksichtigung einer stetig zunehmenden Zahl verfligbarer
Primerpaare wird dieser Markertyp unter anderem zur Identifizierung abgeleiteter Sorten und
zur Gewinnung eng gekoppelter Marker in "marker assisted selection" (MAS)-Programmen
eingesetzt. In Untersuchungen zur genetischen Diversitdt bei B. napus konnte RUDOLPH
(2002) 38 Rapsgenotypen bereits mit 25 SSR-Primerpaaren eindeutig identifizieren.
FORSTER et al. (1999) konnten mit 48 SSR-Primerpaaren 68 Rapssorten bestimmen. Die
gefundenen Gruppierungen bestitigten die genetische Struktur im Zuchtmaterial wie sie von
KNAAK (1996) fiir RFLPs beschrieben wurde und belegen die Eignung dieses Markertyps

zur Ermittlung genetischer Distanzen bei B. napus.

Genetische Diversitit von Resynthesen und Rapssorten

Hinweise auf die grosse genetische Distanz von Resynthesen zu Winterraps fanden sich in
mehreren Diversitdtsstudien. Doch enthielten die meistem Untersuchungen nur wenige
resynthetisierte Rapsformen (DIERS und OSBORN 1996, SONG und OSBORN 1992).

Erstmalig wurde von BECKER et al. (1995) ein grosseres Spektrum resynthetisierter Linien in
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einer RFLP-Studie mit konventionellem Zuchtmaterial verglichen. Mit einer mittleren
Genetischen Distanz von 0,35 konnte fiir die Mehrzahl der Resynthesen eine grosse genetische
Verschiedenheit vom Zuchtmaterial dokumentiert werden. Das in dieser Arbeit untersuchte
umfangreiche Resynthesematerial wies eine mittlere genetische Distanz von 0,36 auf und
unterschied sich hinsichtlich molekularer Marker eindeutig von Sommer- und Winterraps, was
die von BECKER et al. (1995) nachgewiesene grosse Diversitit dieser Formen bestitigt.
Innerhalb des Resynthesematerials konnten keine Gruppen identifiziert werden, die sich,
entsprechend der Winterrapssorten, in eindeutig abgrenzbare Cluster mit geringen mittleren
Distanzen zu den anderen Mitgliedern dieser Gruppe einordnen liessen. Vielmehr zeigen alle
Resynthesen, bis auf wenige Formen, die auf die gleiche interspezifische Kreuzung
zurlickgehen, grosse mittlere genetische Distanzen untereinander auf. Eine eindeutige
Clusterung entsprechend ihrer Kohl- bzw. Riibseneltern konnte nicht beobachtet werden.
Innerhalb des Resynthesematerials konnten von BECKER et al. (1995) und VOSS et al. (1998)
Sommer- von Winterformen unterschieden werden. Nach den eigenen Ergebnissen stellen die
Linien in den Gruppen V bis VIII in Abb. 6 mit mittleren genetischen Distanzen von 0,39
Sommertypen dar und lassen sich von den weiteren Winter-Resynthesen abgrenzen. Diese
Linien gehen héufig auf Kreuzungen mit asiatischen B. rapa (ssp. pekinensis, ssp. chinensis)
oder einjihrigem Olriibsen (ssp. oleifera, ssp. trilocularis) sowie anuellen B. oleracea—Formen

wie var. botrytis, var. italica oder B. alboglabra zuriick.

Dieser grosse Unterschied zwischen Resynthesen und konventionellen Linien hinsichtlich
molekularer Marker ldsst vermuten, dass (a) der natiirlich entstandene Raps auf andere diploide
Ausgangsformen zuriickgeht als die resynthetisierten Formen oder, dass (b) in der Evolution
des Rapses die beiden vereinigten diploiden Genome modifiziert wurden. SONG et al. (1988)
konnten nach interspezifischer Kreuzung verschiedener Brassica-Arten nachweisen, dass in
den resultierenden Amphidiploiden eine Modifizierung insbesondere fiir das Kerngenom des
Pollenelters auftritt. Die Autoren fiihren diese Verdnderung auf Interaktionen der
cytoplasmatischen Genome der Mutter mit dem Kerngenom des Vaters zuriick. Auch eine
RFLP-Analyse der Kern-DNA zeigte eine engere Beziehung der resynthetisierten Formen zu
ihren diploiden Eltern, als sie zwischen natiirlichem Raps und Riibsen, bzw. Kohl beobachtet
wurde. RFLP-Untersuchungen der maternal vererbten Chloroplasten- (cp) und
Mitochondriengenome (mt) deuten auf eine polyphyletische Entstehung von B. napus hin.
SONG und OSBORN (1992) konnten vier verschiedene Cytoplasmen, und so auch vier

verschiedene Hybridisierungsereignisse, im Raps identifizieren. Fiir B. rapa konnten nach
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molekularen Markern zwei verschiedene cp-Genome (A-Typ und S-Typ) und drei mt-
Genomvarianten (A-, Al- und S-Typ) identifiziert werden. Die Organellengenome von B.
oleracea konnten von B. rapa klar unterschieden werden und wurden als C-Typ bezeichnet.
Fiir neu synthetisierte Rapsformen konnte eine Ubereinstimmung der RFLPs von Kern- und
Organellen-DNA mit den Genomen ihrer diploiden Ausgangseltern beobachtet werden. In
Kreuzungen aus beiden Arten trat entsprechend der Kreuzungsrichtung das cytoplasmatische
Genom des diploiden Elters auf (z.B. AA oder CC). Fiir die meisten konventionellen
Rapssorten wurde jedoch eine iibereinstimmende, sowohl von B. oleracea als auch von B. rapa
abweichende Struktur der Mitochondrien- (N-Typ) und Chloroplastengenome (M-Typ)
nachgewiesen. Die RFLP-Muster der Chloroplasten—-DNA im Raps entsprechen nach RFLP-
Daten denen von B. montana, einer n = 9 Wildart, und die Mitochondrien-DNA der meisten
Sorten entspricht einem intermedidren Typ zwischen B. rapa mit S-Typ und B. montana (M-
Typ). Fiir die natiirlichen Rapssorten mit M/N Cytoplasma wird nach diesen Erkenntnissen
eine Enstehung durch eine oder wenige Kreuzungen, in denen eine verwandte Art von B. rapa
oder B. oleracea mit n = 9 oder 10 Chromosomen der maternale Cytoplasma-Donor war
angenommen. Auch nach RFLP-Analysen mit genomischen Sonden konnten SONG und
OSBORN (1992) in einer Hauptkoordinatenanalyse resynthetisierte B. napus (AA- und CC-
Cytoplasma) Formen klarer von Rapssorten abgrenzen als z.B. Kohlriibensorten (B. napus ssp.

napobrassica, M/N-Cytoplasma).

Die meisten untersuchten Resynthesen dieser Arbeit liegen ausserhalb der drei identifizierten
Hauptgruppen und weisen auch grosse genetische Distanzen untereinander auf. Einige Linien
zeigten jedoch geringe mittlere Distanzen zu Winterraps. So bilden die Resynthesen S3 bis S16
und S101 (Gruppe I und II, Abb. 7) zwei Cluster mit geringen mittleren Distanzen zu
Winterraps. Die Nédhe dieser Resynthesen zu Winterraps und auch die Position der
Resynthesen 122 und 129 innerhalb der Sommerrapssorten stimmt mit den Ergebnissen von
BECKER et al. (1995) iiberein, die mit einem grosseren Markerumfang erstellt wurden. Von
den 50 Resynthesen des Testkreuzungsexperiments sind 14 Resynthesen erucasidurearm oder
spalten im Feldanbau fiir dieses Merkmal. Eine Gruppierung der Resynthesen beziiglich ihrer
Qualititseigenschaften kann nach der Clusteranalyse jedoch nicht beobachtet werden.

So clustern 0+-Resynthesen teilweise zusammen mit Winterraps (22, 88 und 99), andere
Linien (1, 13) weisen hingegen grosse mittlere Distanzen zu Winterraps auf. Wenn
Resynthesen grosse Ahnlichkeit zu Winterraps besitzen, dann kann eine Ursache darin liegen,

dass besonders stark selbststerile Linien im Feldanbau trotz Isolierung des Bliitenstandes eher
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zu Auskreuzung neigen. Die Vermehrung der Resynthesen erfolgte im Feld durch die {iblichen
Crispack-Tiiten, die nicht vollig pollendicht sind. Bei partiell selbstinkompatibelen
Resynthesen ist es moglicherweise zu ungewdhnlich vielen unerwiinschten Einkreuzungen aus
erucasdurefreien Nachbarparzellen gekommen. Auch wird bei der Erhaltung dieser Linien im
Feld stark auf Fertilitit selektiert, so dass die urspriingliche, selbstinkompatible Resynthese
durch wiederholten Feldanbau sukkzessive verdriangt, bzw. veridndert wird. Als Beispiel sind
hier die Resynthesen 13 (H128), 18 (H231) und 23 (H357) zu nennen, welche von AHMADI
(1988) als stark selbstinkompatibel beschrieben wurden und nach Tiitenselbstung praktisch
keinen Samenansatz zeigten. Nach den eigenen Ergebnissen enthdlt die Linie H128 keine
Erucasdure im Samendl und da sie nicht auf eine erucasdurearme Riibsenform zuriickgeht,
handelt es sich bei dieser Linie wahrscheinlich um ein Kreuzungsprodukt mit konventionellem
Raps. Da die Mehrzahl der untersuchten Resynthesen bereits zu Beginn der 80er Jahre in
Gottingen entwickelt wurden und die Herkiinfte von der FU Berlin noch ilter sind, ist fiir viele
Linien eine Verdanderung der urspriinglichen Resynthese nach wiederholtem Feldanbau nicht

auszuschliessen.

Das untersuchte Zuchtmaterial lies sich in die Formenkreise Sommer-, Winter,- und asiatischer
Raps unterteilen. Diese Aufteilung wurde bereits in verschiedenen Studien zur genetischen
Diversitit nachgewiesen (BECKER et al. 1995, KNAAK 1996, LOMBARD et al. 2000). Die
mit r=0,83 enge cophenetische Korrelation zwischen den Distanzenwerten der 57 Rapssorten
und der errechneten mittleren genetischen Distanz im Dendrogramm (Abb. 3) weist auf eine
verldssliche Datenbasis zur Beurteilung der genetischen Diversitdt im untersuchten Material
hin. Die mittlere genetische Distanz der Winterrapssorten stimmt mit GD=0,21 mit den
geschétzten Distanzen von BECKER et al. (1995) sowie DIERS & OSBORN (1994) iiberein,
die ein dhnlich strukruriertes Material mit RFLP-Markern untersuchten. Auffallend ist der mit
einer GD von 0,33 grosse Unterschied der alten Landsorte "Mansholts Hamburger Raps" zu
allen weiteren Winterrapssorten. Diese, zu Beginn des 20. Jahrhunderts in den Niederlanden
entwickelte Sorte, hatte wegen ihrer geringen Winterfestigkeit fiir die Winterrapsziichtung nur
eine geringe Bedeutung. Die meisten anderen Winterrapssorten gehen auf Selektionen aus alten
Populationssorten wie "Lembkes Raps" oder z.B. "Janetzki" (ROBBELEN 1985) zuriick.

Die geringe genetische Ahnlichkeit von Sommer- zu Winterraps (GD=0,35) weist auf eine
getrennte Bearbeitung beider Formenkreise in der Pflanzenziichtung und einen geringen
Austausch von genetischem Material hin. Zwar wurden die Gene fiir Erucasdurefreiheit (aus

der deutschen Sommerrapssorte "Liho") und niedrigen Glucosinolatgehalt (aus der polnischen
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Sommerrapssorte "Bronowski") aus Sommerraps in Winterraps iiberfiihrt, doch bedingen die
unterschiedlichen klimatischen Bedingungen der Anbaulidnder von Sommer- bzw. Winterraps
eine Bearbeitung unterschiedlicher Zuchtziele. Diese grundsitzliche Einteilung der Sorten in
Sommer-und Winterraps konnten LEE et al. (1996) bereits nach Auswertung von 38

polymorphen RFLP-Fragmenten nachweisen.

Die chinesischen Linien konnten als einheitliche Gruppe in allen drei Clusteranalysen
ausgewiesen werden. Das Material leitet sich von Populationssorten aus Europa und Sorten aus
England ab (BECKER et al. 1999) wurde jedoch wahrscheinlich wiederholt mit verschiedenen
Formen von B. rapa, die schon lange in China zur Gemiise- und Olproduktion genutzt wurden,
gekreuzt. (SERNYK 1999). Die Hauptkordinatenanalyse (Abb.4) positioniert die Sorten "Italy"
und "Xiangyoul 1" zwischen Winter- und Sommerraps. Fiir "Italy" deutet der Name bereits auf
einen europdischen Ursprung dieser Linie hin und "Xiangyoul 1" ist die einzige untersuchte
chinesische Form mit 00-Qualitét, welche aus europdischen Sommerrapssorten stammt und in

chinesisches Material eingekreuzt wurde.

Leistungspriifungen mit resynthetisiertem Raps

Eine Schwierigkeit bei der Beurteilung von Resynthesen im Feldversuch liegt darin, daf3
teilweise starke Lagerneigung, ein grosserer Krankheitsbefall und bei einigen Formen ein
abweichender Blithbeginn die agronomische Leistung negativ beeinflussten. Diese Effekte
traten an den Versuchsstandorten in unterschiedlicher Auspragung auf. Die umweltbedingte
Variation in der Leistung der Resynthesen wird durch die stark unterschiedlichen Ertrige an
den einzelnen Standorten dokumentiert. Auffallend sind die hoheren Kornertrdge der
Resynthesen in Gottingen verglichen mit den vier weiteren Orten (Tab. 7). Fiir Gottingen kann
von einem relativ geringen Befallsdruck durch pilzliche Schaderreger ausgegangen werden.
Auch eine vergleichsweise geringere Infektion mit dem Wasserriibenvergilbungsvirus (TuY'V)
konnte fiir Gottingen nachgewiesen werden (Dr. Graichen, pers. Mitteilung). Zusétzlich
erfolgte nur in Gottingen eine Behandlung der drei Versuchsserien mit einem Fungizid, so dass
der Ort Gottingen als "Gesundlage" den weiteren Versuchsstandorten gegeniiber gestellt
werden kann.

Ein Vergleich des Standorts Gottingen mit den anderen Orten zeigt auch, dass die Differenz
der Ertrdge der jeweiligen Testkreuzungsserien geringer ist als die Ertragsdifferenz der
Resynthesen. So konnte an den Orten Einbeck, Teendorf und Hohenlieth eine mittlere Leistung

der Express-Hybriden von 80% des Ertrages dieser Testkreuzungsserie am Standort Gottingen
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beobachtet werden. Ein Vergleich der gleichen Orte zeigt, dass die Resynthesen an den
anderen Orten nur 65% des Ertages am Standort Géttingen erreichen. Diese Differenz von 15%

weist auf die ungeniigenden Resistenzeigenschaften im Resynthesesortiment hin.

Bei Priifung von relativ schwachwiichsigen Resynthesen in einem Versuch zusammen mit
Hybriden wiirden starke Konkurrenzeffekte zwischen den Parzellen die Hybriden stark
bevorteilen und die Leistung der Resyntheseformen wiirde als zu niedrig eingeschétzt. Um
solche Probleme auszuklammern, wurden Resynthesen und Testhybriden in getrennten
Versuchsserien gepriift. Um die drei Versuchsserien miteinander vergleichen zu kdnnen,
wurden vier Standardsorten, unter anderem die beiden Tester in fertiler Version, in die
jeweiligen Versuche eingegliedert. Im Teilversuch "Resynthesen" konnte eine eindeutige
Bevorteilung der beiden Sorten Express und Falcon gegeniiber ihrer Leistung in den Hybrid-
Versuchsserien beobachtet werden. Die Kurzstrohsorte Express reagierte mit einer
Ertagsminderung von bis zu 2,9t (Tab. 18) auf einen Anbau innerhalb der Testhybriden-
Priifung im Vergleich zur Resynthese-Priifung. Fiir die Berechnung der Heterosis wurde in
dieser Arbeit daher die Leistung der Sorten-Eltern aus dem Mittelwert beider Versuchsserien

(Resynthesen und Hybriden) gebildet.

Tab. 18: Einfluss der Versuchsserie auf den Samenertrag der beiden Tester

Versuchss Express Falcon MW
erie (dt/ha) (dt/ha)

Express- 42,0 38.3 40,2 a
Hybriden'

Falcon- 41,6 39,3 40,4 a
Hybriden'

Resynthes 44,5 40,7 432D
en

MW 42,7 39,4

! Mittelwert aus 2 Jahre x 5 Orte, 2 Mittelwert aus 8 Umwelten,
3 Werte mit gleichen Buchstaben unterscheiden sich nicht bei p=0,05 (t-Test)

Versuche zur Untersuchung des Ertragspotenzials von Sommerrapshybriden von BUTRUILLE
et al. (1999) zeigen deutliche Konkurrenzeffekte zwischen Eltern und Hybriden, wenn sie ohne
ausreichende Trennung der Parzellen in einem Versuch nebeneinander angebaut wurden. Eine
durchschnittliche Hybridleistung von 370 % des Elternmittels wurden nach Verédnderung der

Versuchsanlage in zwei folgenden Jahren auf eine Hybridleistung von 134 und 117 % der
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Leistung der Linien reduziert. Durch das gewihlte Versuchsdesign kann fiir die Ergebnisse
unserer Untersuchung eine Uberschiitzung der Heterosis durch eine Unterbewertung der Eltern

weitestgehend ausgeschlossen werden.

Heterosis und Hybridleistung

In beiden Testkreuzungsserien konnte eine grosse Variation fiir die Grosse der Heterosis fiir
den Kornertrag ermittelt werden. Mit durchschnittlich 22,3, bzw. 23,9% des Elternmittels
konnten etwas hohere Werte beobachtet werden, als bei Testkreuzungen zwischen
europdischen Winterrapssorten. LEON (1991) und KNAAK (1996) beobachteten eine
Heterosis im Kornertrag von 15, bzw. 16,9%. LEFORT-BUSON et al. (1987) konnten fiir
Winterrapshybriden zwischen europidischen Linien eine Heterosis von 12%, fiir Hybriden aus
europdischen und asiatischen Linien von 39,5% beobachten. Die sowohl in den Versuchen von
LEFORT-BUSON et al. (1987) als auch in der vorgelegten Arbeit ermittelten hohen
Heterosiswerte fiir einige Kreuzungen (bis zu 47%) sind in der Regel durch sehr niedrige
Ertrage einer Elternlinie, und so eines stark reduzierten Elternmittels bedingt. Dieser Effekt tritt
bei nicht-angepasstem Material auf und daher ldsst die Grosse der Heterosis nur eingeschrinkt
auf die Leistungsfahigkeit der Hybride riickschliessen. Ein Vergleich der Testkreuzungen mit
den vier Standardsorten ermoglicht hingegen eine realistische Einschéitzung des
Ertragspotenzials der untersuchten Hybriden. Hier konnten mehrere Resyntheselinien
identifiziert werden, die insbesondere in Kreuzungen mit Express, Ertrdge auf dem Niveau der
mitgepriiften konventionellen Hybridsorten erzielten. Dies deutet an, dass bereits innerhalb
einer relativ geringen Zahl schwach selektierter Resynthesen giinstige Allele fiir

ertragsbeeinflussende Eigenschaften gefunden werden kdnnen.

In wiederholten Experimenten konnte fiir Winter- und auch Sommerraps ein Zusammenhang
zwischen der genetischen Distanz der Eltern und der Heterosis bzw. der Leistung der F1
Generation fiir das Merkmal Kornertrag beobachtet werden. So konnten DIERS et al. (1996)
mit r=0,58 zwar eine Beziehung zwischen der genetischen Distanz der Eltern und dem
Hybridertrag in Sommerraps nachweisen, eine Beziehung zwischen der genetischen Distanz
und der Heterosis wurde jedoch nicht gefunden. Dagegen fand KNAAK (1996) mit r=0,72 eine
enge Beziehung zwischen der Distanz der Eltern und der Heterosis in der F1-Generation,
jedoch konnte er keinen linearen Zusammenhang der GD-Werte zur Hybridleistung feststellen.

RIAZ et al. (2001) beobachteten eine hohe Heterosis fiir Sommerraps-Hybriden und auch eine
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enge Beziehung der genetischen Distanz zur Heterosis (r=0,63) und auch zum Hybridertrag

(1=0,64).

Unter Annahme einer positiven Beziehung zwischen genetischer Distanz und Heterosis oder
Hybridleistung fiir den Ertrag, und einer grossen genetischen Distanz von Resynthesen zu
Winter- und Sommerraps, konnte fiir Hybriden aus Sorten und Resynthesen eine Steigerung
der Heterosis gegeniiber Winterrapshybriden vermutet werden. Eine Zusammenhang zischen
genetischer Distanz und der Heterosis konnte in der vorliegenden Arbeit nicht festgestellt
werden. Ein Vergleich mit den Arbeiten von DIERS et al. (1996) und KNAAK (1996) zeigt,
dass der Zusammenhang zwischen der Distanz der Eltern und der Heterosis oder der
Hybridleistung, nur unter Einbeziehung von Kreuzungen, die eine geringe genetische Distanz
aufweisen, erhalten bleibt. Bei Beriicksichtigung dieser intra-pool Hybriden mit einer geringen
Distanz der Eltern (GD<0,2) wurden stets signifikante Korrelationen der Heterosis bzw. des
Hybridertrags mit der genetischen Distanz gefunden. Héaufig beruht diese Beziehung jedoch
nur auf wenigen Datenpunkten. Fiir die eigenen Ergebnisse ist aufgrund der Markerinformation
davon auszugehen, dass ausschliesslich inter-pool Hybriden bewertet wurden. Fiir Hybriden
aus Sommerraps und Resynthesen (GIRKE et al. 2000) wurde ebenfalls keine signifikante
Korrelation der Heterosis mit der genetischen Distanz der Hybrideltern gefunden. Auch hier
wurden keine Kreuzungen zwischen Linien mit Distanzen unter 0,2 in die Untersuchung
einbezogen. Eine nur schwache Korrelationen zwischen der Hybridleistung bzw. Heterosis und
der genetischen Distanz zwischen den Eltern konnte auch fiir Mais (MELCHINGER et al.
1990), Weizen (MARTIN et al. 1995) und Reis (ZHANG et al. 1995) festgestellt werden.

Fiir einen schwachen oder fehlenden Zusammenhang zwischen genetischer Distanz und
Heterosis werden verschiedene Griinde diskutiert (Ubersicht bei MELCHINGER 1999). Unter
Annahme einer negativen linearen Beziehung zwischen dem Grad der Verwandtschaft der
Eltern und der Heterosis, ergeben Untersuchungen, die sowohl Kreuzungen zwischen
verwandten Linien, intra-pool Kreuzungen und auch inter-pool Hybriden umfassen, fiir
verschiedene Kulturarten signifikante Korrelationen zwischen der genetischen Distanz und der
Heterosis. Werden hingegen nur bestimmte Kreuzungen untersucht (z. B. nur inter-pool)
verschwindet dieser Zusammenhang. Da in der vorliegenden Arbeit keine Kreuzungen
zwischen verwandten Linien vorgenommen wurden, bestitigt die fehlende Korrelation die

Ergebnisse aus anderen Kulturarten.
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Ein weiterer Grund fiir einen fehlenden Zusammenhang zwischen genetischer Distanz und der
Heterosis liegt nach theoretischen Uberlegungen (CHARCOSSET et al. 1991) darin, dass die
eingesetzten Marker zur Berechnung der Distanz keine Beziehung zu ertragsbeeinflussenden
Genen aufweisen. Auch kann der Markerumfang einen Einfluss auf die Korrelation ausiiben,
wie KNAAK (1996) nach Vergleich verschiedener RFLP-Markersets belegen konnte. Dagegen
spricht, dass diese fehlende Beziehung auch fiir Hybriden aus Resynthesen und Sommerraps
beobachtet wurde (GIRKE et al. 2000), obwohl in dieser Untersuchung mit 354 RFLP-Banden
eine geringere Fehlerwahrscheinlichkeit fiir die berechneten Distanzen erwarten ldsst. Als
weitere Ursache fiir das Fehlen einer Beziehung zwischen Heterosis und genetischer Distanz
fiihren MOLL et al. (1965) das Uberschreiten einer kritischen Distanz an, ab der es z. B. zu
Fertilitdtsstorungen wegen meiotischer Storungen auf der Hybride kommen kann. Diese
Theorie kann nach den eigenen Ergebnissen nicht vollig verworfen werden, da einerseits
Fertilitatsstorungen auf der Resyntheseseite auftreten konnen, andererseits mit r=-0,36 eine
schwach-negative Beziehung der genetischen Distanz zur Heterosis fiir die Testkreuzungserie
mit Falcon festgestellt wurde. Auch durch die Wirkung weniger sogenannter Subletalgene
(mangelnde Winterfestigkeit, nicht adaptierter Blithzeitpunkt) wird die relative Heterosis im
Vergleich zum Elternmittel {iberschétzt und erschwert es, eine Beziechung zwischen genetischer
Distanz und Heterosis zu erkennen. Insbesondere fiir das Merkmal Kornertrag ergibt sich eine
starke Beeinflussung durch solche Gene. Da Subletalgene hiufig rezessiv vererbt werden, tritt
ihr Effekt in der Hybride nicht mehr auf. Dies kann dann zu einer sehr hohen Heterosis fiihren.
Da die Resynthesen nur am Standort Gottingen auf agronomische Leistung im Vorfeld dieses
Projekts selektiert wurden, sind solche Effekte wahrscheinlich nicht erkannt worden. Bei der
Priifung an den 5 Versuchsstandorten zeigten die deutlich geringeren Relativertrige der
Resynthesen (Tab. 11) im Vergleich zu Gottingen, dass die Resynthesen bei suboptimalen
Anbaubedingungen (hoherer Infektionsdruck, extremere klimatische Bedingungen) eine
geringe Ertagsstabilitét besitzen. Da diese, hdufig monogen gesteuerten Effekte nicht durch die
RFLP-Marker erfasst werden, konnen Linien mit dhnlichen Distanzen aufgrund der Wirkung
dieser Subletalgene stark variierende Heterosiswerte erzielen. BECKER und ENGQVIST
(1995) konnten eine signifikante Beziehung der genetischen Distanz der Eltern zur Heterosis
fiir die Blatttrockenmasse von 6 Wochen alten Rapspflanzen aufzeigen. Fiir dieses Merkmal ist
die Auswirkung ungiinstiger Allele fiir Resistenzeigenschaften oder andere, den Ertrag negativ
beeinflussende Merkmale, von geringerer Bedeutung. Daher wurde in der vorliegenden Arbeit,
neben den Ertragspriifungen, auch in einem fritheren Stadium die gesamte Biomasse der

Pflanze beurteilt. Dies erfolgte an Jungpflanzen, die unter kontrollierten Bedingungen in im
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Gewéchshaus angezogen wurden. Fiir dieses Merkmal wurde jedoch auch kein Zusammenhang
zur genetischen Distanz festgestellt. Allerdings konnte eine enge Korrelation des Elternmittels
mit der Hybridleistung (r=0,77) beobachtet werden.

Nachhaltige Leistungssteigerungen der Hybridziichtung erkldren sich nach Zusammenfassung
einer Vielzahl von Versuchen (BECKER 1984, DUVICK 1999) nicht aus einer vergrosserten
Heterosis, sondern eher indirektaus der zunehmenden Intensitit und Effizienz der Selektion
zur Verbesserung der Elternleistung, also der homzygoten Basis. Demnach sollte eine
zlichterische Bearbeitung der Resynthesen zu einer insgesamt grosseren Hybridleistung fiihren.
Die eigenen Ergebnisse zeigen, dass mit den Resynthesen H48, H176, L239 und RS1/2 (Tab.
4) insbesondere solche Linien zu einer hohen Hybridleistung fithren, die auch die grossten
Eigenleistungen erreichen. Mit r=0,88 wurde in Kreuzungen zwischen Resynthesen und
Sommerraps (GIRKE et al. 2000) eine enge Korrelation der Eigenleistung mit der
Hybridleistung gefunden. Testkreuzungen mit den Sommer-Resynthesen 122 und 129 (S2 und
S20), die fiir die mit einer GD von 0,27 zusammen mit Sommerraps clustern (Abb. 7) zeigten
in dieser Untersuchung die hochste Eigenleistung, eine hohe Heterosis und auch die hochste
Hybridleistung. Diese Linien stellen nach den Markerinformationen sicherlich keine reinen
Resynthesen mehr dar, sondern miissen als Kreuzungsprodukte mit Zuchtmaterial angesehen
werden. Da die Winter-Resynthesen H48 und L239 erucasdurefrei sind und fiir die Linien
H176 und RS1/2 nach morphologischen Merkmalen eine Einkreuzung von Zuchtmaterial
angenommen werden kann, scheint eine Modifizierung des Resynthesegenoms durch
angepasstes Material eine Steigerung der Hybridleistung zu bewirken. Dieser Zusammenhang
konnte bereits von KRALING (1987) bestitigt werden. Ein Vergleich von Hybriden aus
Resynthesen und Sorten (Einfachhybriden) mit Dreiwege-Hybriden ([ResynthesexSorte] x
Sorte) zeigte eine deutliche Steigerung des Einzelpflanzenertrags und der Samenfertilitit bei
einer Reduktion des Resynthese-Genomanteils in der Hybride auf 25%. Nach SCHNELL
(1974) kann fiir solche Kreuzungen davon ausgegangen werden, dass erwiinschte
Kopplungsgruppen erhalten bleiben und andererseits positive Interaktionseffekte mit dem
Resynthesegenom auftreten konnen. Die Bedeutung der agronomischen Leistung der
Hybrideltern wurde von FRAUEN und BAER (1996) fiir die Hybridziichtung bei Winterraps
dokumentiert. Die Autoren =zeigten, dass Kreuzungen aus Linien mit guten
Resistenzeigenschaften, guter Standfestigkeit und ausreichender Winterhérte zwar relativ

weniger Heterosis erzielen, jedoch absolut eine hohere Hybridleistung erreichen.



Diskussion 64

Nutzbarkeit von Resynthesen in der Rapsziichtung/Genpoolkonzept

Durch die in dieser Arbeit bestétigten genetischen Unterschiede zwischen den Formenkreisen
Sommer-, Winter- und asiatischer Raps, konnen diese Materialgruppen als komplementire
Genpools zur Herstellung von leistungsfahigen inter-pool Hybriden verwendet werden. Unter
Annahme, dass die innerhalb der jeweiligen Formenkreise existierenden genetischen
Unterschiede fiir die Bildung von Genpools zu gering seien, wurde von (BUTRUILLE et al.
(1999) die Verwendung von Winterraps als komplementirer Genpool fiir Sommerraps
untersucht. Unterschiede in der Frosttoleranz oder dem Vernalisationsbedarf erschwerten
bisher jedoch die Nutzung bestehender Formenkreise als Genpools fiir die Hybridziichtung.
Erst durch die erfolgreiche Kartierung eines den Bliihbeginn/Vernalisationsbedarf
regulierenden Majorgens und mehrerer Minorgene in einer DH-Population aus einer
Sommerraps-Winterraps-Kreuzung (Ferreira et al. 1995) erschliesst sich die Moglichkeit einer
markergestiitzten Selektion auf Genotypen mit einem hohem Anteil des Winterraps-Genoms
bei gleichzeitigem Bliithverhalten von Sommerraps. Hybriden aus Sommerrapssorten und DH-
Linien dieser Kreuzung mit dem Sommerrapsallel fiir den Bliihzeit-Locus und einem
geschitzten Winterrapsgenomanteil zwischen 21 und 74 % erzielten in mehrjdhrigen
Versuchen hohere Ertrage als Sommerrapshybriden (BUTRUILLE et al. 1999).

Fiir die Entwicklung von Hybridwinterraps ist die Nutzung von Linien der Formenkreise
Sommerraps oder asiatischer Raps durch die geringe Winterhérte dieser Herkiinfte jedoch
erschwert. Mit Resynthesen konnen hingegen Formen mit einer grossen genetischen Distanz
bei gleichzeitig guter Adaption an europdische Klimabedingungen als Komponenten fiir
Winterraps-Hybriden dienen. BECKER und ENGQVIST (1995) schlugen die Bildung von
komplementdren Resynthese-Genpools jeweils fiir Sommer- und Winterraps vor. Zur
kontinuierlichen Verbesserung der Ausgangspopulationen schlagen die Autoren das Verfahren
der rekurrenten Selektion vor. Durch wiederholte Selektion auf allgemeine
Kombinationseignung und Rekombination der selektierten Linien kann so weniger angepasstes
Material fiir die Hybridziichtung erschlossen werden. Nach den Ergebnissen dieser Arbeit
wiren besonders Linien mit einer hohen allgemeinen Kombinationseignung als
Ausgangspopulation fiir die rekurrente Selektion geeignet. Zur Aufrechterhaltung der
genetischen Variation ist es erforderlich, gelegentlich neues Material in die bestehende
Population einzukreuzen (BECKER 1993). Hierfiir wiaren unter anderem sekundéire
Resynthesen einsetzbar. Die bisher erwidhnten Resynthesen gehen unmittelbar auf die
Kombination einer Kohl- mit einer Riibsenpflanze zuriick, und sind danach durch Selbstung

weiter vermehrt und erhalten worden. Neben der Verwendung solcher Original-Resynthesen
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wére es auch denkbar, Resynthesen miteinander zu rekombinieren und daraus verbesserte
"sekunddre" Resynthesen zu selektieren. Bei den Original-Resynthesen liegt das komplette A-
und C-Genom der beiden verwendeten Riibsen- und Kohleltern vor. Bei den durch
Rekombination entstandenen sekundidren Resynthesen sind dagegen A- und C-Genom aus
mehreren verschiedenen Riibsen- bzw. Kohlformen zusammengesetzt. Dadurch kdnnen vollig
neue Formen entstehen, und die genetische Variation im Resynthese-Genpool wird erhoht.
Andererseits konnten aber auch giinstige koadaptierte Genkombinationen der diploiden
Elternformen aufgebrochen werden, und dadurch die sekundidren Resynthesen im Mittel
weniger leistungsfahig als die primédren Resynthesen sein.

Als weitere Moglichkeit zur Erhohung der genetischen Variation in einem Resynthese-Genpool
sind Kreuzungen zwischen Brassica rapa und Wildformen von Brassica oleracea und anderen
verwandten Arten denkbar. Da Resynthesen bisher iiberwiegend aus Gemiiseformen von B.
oleracea synthetisiert wurden, welche nicht auf generative Merkmale wie Samenertrag
geziichtet wurden, konnen andere Brassica-Arten mit dem C-Genom eventuell eine bessere
Eignung als Ausgangselter fiir Resynthesen haben als B. oleracea. Die grosse intraspezifische
Diversitdt innerhalb der nicht-kultivierten Arten der B. oleracea-Gruppe wurde unter anderem

von LANNER (1997) nachgewiesen, wurde bislang jedoch kaum ziichterisch genutzt.
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S Zusammenfassung

Hybridsorten bei Winterraps zeigen bis zu 20 % hdhere Kornertrdge und eine hohere
Ertragssicherheit als konventionelle Sorten. Die Anbaufliche von Hybridsorten nimmt daher in
Europa stindig zu. Da der Hybrideffekt auf der gegenseitigen Ergdnzung von genetisch
unterschiedlichen Genotypen beruht, ist es fiir die Hybridziichtung wiinschenswert, zwei
genetisch divergente Genpools als Ausgangsmaterial zur Verfligung zu haben.

Als mogliche Genpools kommen einerseits das angepasste Winterrapsmaterial und andererseits,
aufgrund ihrer genetischen Verschiedenheit, Sommerraps oder asiatische B. napus — Formen in
Betracht. Doch erschwert die unzureichende Winterhérte dieser Herkiinfte ihre Nutzung fiir die
Entwicklung von Sorten fiir den europdischen Markt. Langfristig er6ffnet daher die
Verwendung von "resynthetisiertem" Raps aus kiinstlichen Kreuzungen zwischen Kohl und
Riibsen die Moglichkeit, die genetische Variation zu erweitern und genetisch divergente
Genpools zu entwickeln. Resynthetisierter Raps ist besser an europdische Klimabedingungen
angepasst als Sommerraps oder asiatische Rapslinien, zeigt allerdings im Vergleich zu
angepasstem Winterraps-Zuchtmaterial eine deutlich geringere Leistung im Ertrag und anderen
agronomischen Eigenschaften. Aufgrund der groBen genetische Diversitéit kann er aber fiir die
Hybridziichtung in Kombination mit ertragreichem konventionellem Material in Zukunft von
Interesse sein.

Die genetische Variation von 142 resynthetisierten Rapsformen wurde nach Auswertung von
129 RFLP-Markern mit einer weltweiten Kollektion von 57 Rapssorten verglichen. Dieses
Sortiment stellte eine repriasentative Stichprobe des weltweit verfiigbaren Zuchtmaterials dar.
Durch Clusteranalysen konnten mit Winterraps-, Sommerraps und chinesische Rapsformen drei
genetisch divergente Hauptgruppen im Zuchtmaterial identifiziert werden. Die meisten
Resynthese-Linien zeigten eine gro3e genetische Distanz sowohl zu heutigen Zuchtsorten als
auch untereinander. Die grdssten genetischen Distanzen zu Winterraps wiesen
Resyntheseformen auf, die aus Kreuzungen zwischen asiatischen Riibsen und/oder asiatischen
Kohlformen hervorgegangen sind.

Hybriden aus Kreuzungen von 50 resynthetisierten Linien mit den beiden Rapssorten Express
und Falcon wurden gemeinsam mit ihren Eltern in einem zweijdhrigen Feldversuch an fiinf
Standorten in Deutschland auf ihre Leistung gepriift. Die Resynthesen erzielten im Mittel
Ertrage von 63% der mitgepriiften Standardsorten. Im Gegensatz zu den im Anbau befindlichen
Rapssorten wiesen die resynthetisierten Rapsformen hohe Glucosinolatgehalte im Schrot und
hohe Anteile von Erucasduregehalte im Samendl auf. Die Testkreuzungen iibertrafen das
Elternmittel im Kornertrag um durchschnittlich 23% mit einer Spannweite zwischen 0 und 47%.
Die besten Hybriden erreichten das Ertragsiveau von konventionellen Hybridsorten.

Ein weiteres Ziel der Arbeit war es, die Vorhersagbarkeit der Heterosis aufgrund von
Informationen zur genetischen Distanz zwischen den Elternlinien zu untersuchen. Es konnte
keine Korrelation zwischen den genetischen Distanzen der Eltern hinsichtlich molekularer
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Marker und der Heterosis oder der agronomischen Leistung der Hybriden beobachtet werden.
Im Gegensatz hierzu zeigte sich mit r=0,63 eine enge Beziehung zwischen der allgemeinen
Kombinationseignung der Resyntheselinien und dem Ertrag der Testkreuzungen. Eine
Kombination der gca- Effekte mit den Distanzwerten der Eltern zeigte nur eine geringfiigige
Verbesserung der Beziehung zwischen erwarteter und tatséchlicher Hybridleistung.

Die teilweise hohen Heterosiswerte lassen erwarten, dass Resynthesen erfolgreich als
Komponenten flir Hybridsorten eingesetzt werden konnen. Voraussetzung hierfiir ist jedoch die
weitere Verbesserung der agronomischen Leistung der Resyntheselinien fiir wichtige
Eigenschaften unter Beibehaltung einer moglichst grossen genetischen Distanz zu Winterraps.
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Tab. 19: Adressen der Saatzuchtfirmen und Forschungsinstitute

Abkiirzung Adresse

Ag Cda Agriculture Canada, 107 Science Place, Saskatoon, Saskatchewan S7TN 0X2

Cargill Semences Cargill, Boissay BP 17, 28390 Toury

CPB Cambridge Plant Breeders, Church Steet, Thriplow, Royston, Herts SG8
7RE

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

DSV Deutsche Saatveredelung Lippstadt-Bremen GmbH zu Lippstadt, Postfach
1407, 4780 Lippstadt

FU Berlin Institut fiir Genetik, Freie Universitit Berlin, Albrecht-Thaer-Weg 6, 14195
Berlin

GAUG Institut fiir Pflanzenbau und Pflanzenziichtung, Georg-August-Universitit
Gottingen, Von-Siebold-Str. 8, D-37075 Gottingen

HAAS Hunan Academy of Agricultural Sciences, Changsha, Hunan Province

HAU Huazhong Agricultural University, Wuhan, Hubei Province

IAP Institute of Agroindustrial Production, Ukrainian Academy of Agrarian
Sciences, Ivano-Frankivsk, Ukraine

IHAR Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, Oddzial, Poznansko-Gorzowski,
ul. Strzeszynska 36, 60-479 Poznan, Polska

INRA INRA, Station d'Amelioration des Plantes, BP No 29, 35650 Le Rheu

JAAS Jiangshu Academy of Agricultural Sciences, Nanjing, Jiangshu Province

Mansholt Dr. R.J. Mansholt's Veredelingsbedrijf B. V., Vierhuizen, Niederlande

NPZ Norddeutsche Pflanzenzucht Hans-Georg Lembke KG, Hohenlieth, 2331
Holtsee

NSWDA New South Wales Dept of Agriculture, Agricultural Research Institute,
Wagga Wagga, New South Wales 2650

Pajbj Pajbjergfonden, Gersdorflundvej 1, Hou, DK-8300 Odder

SAAS Shanghai Academy of Agricultural Sciences, Crop Breeding and
Cultivation Research Institute, Shanghai

Serasem Serasem - Recherches et Selections, Ferme de la Cueillerie, 10/12, rue
Roger-Lecerf, Premesques, 59840 Perenchies

SW Svalof Weibull AB, S-268 81 Svalov

Syngenta Syngenta Seeds GmbH, Zum Knipkenbach 20, D-32107 Bad Salzuflen

U of Alberta University of Alberta, Dept of Plant Science, Edmonton, Alberta T6G 2P5

U of Manitoba University of Manitoba, Dept of Plant Science, Winnipeg, Manitoba R3T
2N2

WADA Western Australian Dept of Agriculture, Baron-Hay Court, South Perth,
Western Australia 6151

WIAS Wanxian Institute of Agricultural Sciences, Sichuan Province

ZAU Zhejiang Agriculture University
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Tab. 20: Ubersicht iiber die Ausgangseltern der untersuchten Resynthesen
Brassica oleracea L. (2n=18)
convar. oleracea var. oleracea Wildkohl

var. gemmifera (DC) Rosenkohl
convar. acephala (DC.) Alef. var. gongyloides L. Kobhlrabi

var. medullosa Thell . Markstammkohl

var. sabellica L. Griinkohl
convar.capitata (L.) Alef. var. sabauda L. Wirsing

var capitata L. Weisskohl, Rotkohl
convar. botrytis (L.) Alef. var. botrytis L. Blumenkohl

var. italica Plenck Brokkoli

var. alboglabra (Bail.) Sun, Chinesischer Kohl
convar. fruticosa (Metzg.) Alef. var. ramosa DC. Strauchkohl

Brassica rapa L. em. Metzg. (2n=20)

ssp. rapa L.

ssp. oleifera (DC.) Metzg.

ssp. trilocularis (Roxb.) Hanelt
ssp. dichotoma (Roxb.) Hanelt
ssp. pekinensis (Lour.) Hanelt
ssp. chinensis (L.) Hanelt

ssp. nipposinica (Bailey) Hanelt

Brassica napus L. em. Metzg. (2n=38)

SSp. napus var. napus
var. pabularia (DC.) Rchb.

ssp. napobrassica (L.) Hanelt

Stoppelriibe, Wasserriibe

Ol- und Futterriibsen
Yellow Sarson

Toria

Chinakohl, Petsai
Chinakohl, Pak-Choi

Ol- und Futterraps
Schnittkohl
Kohlriibe, Steckriibe
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Tab. 21:Bezeichnung und Abstammung der 142 Resynthesen der RFLP —Analyse

(Teil 1)
Resyn- Ausgangseltern
Form*
RFLP Her-kunft®  Sort Mutter Form/Sorte Sort.- Vater Form/Sortc
Nr. -Nr. Nr.
1 G39 GAU 2118 B.olera?ea convar.capitata Sun Up H 2009 B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
var.capitata
2 G65 GAU 2166 Droleraceaconvarbourytis oo 43 g7 Brapa forma
var.italica ssp.pekinensis
3 G89 GAU 2457 B.oleragea convar.capitata Market 67 B.rapa . ' forma
var.capitata Victor ssp.pekinensis
B.oleracea convar.acephala  Japanischer B.rapa
4 H4 GAU 2185 . -acep P 35 ssp.pekinensis Sandun
var.sabellica Zierkohl
var.laxa
5 H30nc GAU 486  B.rapa ssp. chinensis forma 2352 B.napus SSP-napus Siberian
var.pabularia Kale
. B.rapa
6 H40 GAU 513 B.ol.era.c ea convar.botrytis Spartan 35 ssp.pekinensis Sandun
var.italica Early
var.laxa
B.oleracea convar.capitata B.rapa ssp.
7 H48 GAU 587 : eap Vorbote 2486 nipposinica Tendergree:
var.sabauda .
var.perviridis
3 H65 GAU 2330 B.oleracea convar.capitata Savoy King 454 B.rapa . ' Pag Tog Ta
var.sabauda ssp.pekinensis Pai Tsai
B.oleracea convar.capitata B.rapa ssp.
_ H80/3 GAU 2179 -€ap Eisenkopf = 2486 nipposinica Tendergreer
var.sabauda .
var.perviridis
9 H89 GAU 2150 B.oleracea convar.botrytis 966-1-4 ST 2824 B.rqpa ssp. Hod6
var.alboglabra pekinenis
10 H94 GAU 531 B.oleragea convar.capitata ~ FB-S cross 2372 B.rapa . . Early Hybri
var.capitata Japan ssp.pekinensis G
. . . . B.napus ssp.napus  Siberian
11 H111/2 GAU 2362 B.rapa ssp.pekinensis Spring Giant 2352 var.pabularia Kale
12 H113 GAU 2179 B.oleracea convar.capitata Eisenkopf 454 B.rapa . ' Pag Tog Ta
var.sabauda ssp.pekinensis Pai Tsai
B.oleracea convar.acephala Halbhoher
13 H128 GAU 2152 . var.acep Griiner 383  B.rapa ssp.chinensis forma
var.sabellica
Mooskrauser
14 H143 GAU 2032 B.oleracea convar.acephala Kora 8 2366 B.rapa . . Tip Top
ssp.pekinensis Nr.12
15 H149 GAU 2288 B.oleracea convar.acephala  Cavalier 170  B.rapa ssp.chinensis forma
var.medullosa Rouge
H165 GAU 362 B.oleracea convar.capitata forma 383  B.rapa ssp.chinensis forma
var.sabauda
. B.rapa . .
16 H176 GAU 585 B.oleracea convar.capitata Praeco 29 ssp.pekinensis Hsiao P.al
var.sabauda Kou Pai Ts:
var.laxa
17 H196 GAU 613 B.oleracea c.onvar.acephala forma 170  B.rapa ssp.chinensis forma
var.gongyloides
. B.rapa ssp.
H219 GAU 2185 B.oleraceg convar.acephala Jgp anischer 2486 nipposinica Tendergreer
var.sabellica Zierkohl L
var.perviridis
H226 GAU 2317 B.oleras:ea convar.capitata Stone Head 2362 B.rapa . . Spring Giar
var.capitata ssp.pekinensis
18 H231 GAU 2395 Beoleracea convarcapitata o 44 936y Brapa Spring Giar
var.capitata ssp.pekinensis
19 H240 GAU 2gp3 B-oleracea convar.capitata g 43 Brapa BRA 122/6
var.capitata ssp.pekinensis
20 H280 GAU 2823 B.oleracea convar.capitata Ho41F 486  B.rapa ssp.chinensis forma

var.capitata

~ *nc: Brassica napocampestris
¥ GAU: Georg-August-Universitit Gottingen FUB: Freie Universitit Berlin DP: Dansk Planteforaedling
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Tab. 22: Bezeichnung und Abstammung der 142 Resynthesen der RFLP - Analyse

(Teil 1)
Resyn- Ausgangseltern
Form*
RFLP Her-kunft Sort Mutter Form/Sorte Sort.- Vater Form/Sorte
Nr. -Nr. Nr.
21 H295 GAU 2823 B.oleras:ea convar.capitata Ho41F 2487 B.rapa ssp.rapa Just Right
var.capitata
B.oleracea convar.capitata B.rapa ssp.
22 H327 GAU 2325 . -cap Hybrid 0 2486 nipposinica Tendergreen
var.capitata s
var.perviridis
23 H357 GAU 2823 B.oleragea convar.capitata HoA1F 2370 B.rapa . ' Nggaoba
var.capitata ssp.pekinensis King
24 HT77 GAU 2gp3 Broleracea convar.capitata o4 2371 Brapassp. Kyoto Nr.3
var.capitata pekinensis
K306 GAU 2954 B.rapa ssp. oleifera forma annua 2352 B.napus SSP-napus Siberian
var.pabularia Kale
25 L16 GAU 168 B.oleracea convar.botrytis forma 2366 B.rapa . . Tip Top
var.alboglabra ssp.pekinensis Nr.12
26 L35 GAU 504 Deoleraceacomvarboliylls  ppa 10366 2909 B.rapa ssp.oleifera CZ R6-918
var.italica
27 L239 GAU 3098 Boleracea Ro 6B 436 Drapassp. forma
convar.gemmifera chinensis
28 R1 GAU 5y  Droleracea convar.capitata - 0-S-cross ) y0 B.rapa ssp.rapa Scarlet Ball
var.capitata Gigant
29 RS GAU 2179 B.oleracea convar.capitata Eisenkopf 2824 B.ra}pa ssp. Ho46
var.sabauda pekinenis
30 R53 GAU 2154 B.oleraceg convar.acephala Winterkohl 2372 B.rapa . . Early Hybrid
var.sabellica ssp.pekinensis G
31 R59 GAU 2317 B.oleras:ea convar.capitata Stone Head 2009 B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
var.capitata
B.oleracea convar.capitata =~ Marner B.rapa Tip Top
R98 GAU 2184 var.sabauda September 2366 ssp.pekinensis Nr.12
32 R140 GAU 2325 B.oleraf:ea convar.capitata Hybrid 0 833  B.rapassp.oleifera Eskisehir II
var.capitata
33 RS1/2 FUB B.rapa 185-326 B.oleracea 185-241
lange weisse B.oleracea
3483 FUB B.rapa ssp.rapa Herbstriibe convar.ac§phala Griinkohl
var.sabellica
3589 FUB B.rapa ssp.pekinensis Chinakohl B.oleracea . Rosenkohl
convar.gemmifera
B.oleracea convar.capitata - B.rapa ssp.oleifera  Can. So-
36512 FUB var.sabauda 4x Wirsing annua 4x Riibsen (0+)
B.oleracea Markstamm-
37 S13 FUB B.rapa ssp.oleifera 4x Riibsen convar.acephala
kohl
var.medullosa 4x
38 S27 DP B.oleracea convar.oleracea ~ Wildkohl aBﬁ;ﬁa ssp-oleifera Nokanova
39 §29 GAU 2185 B.oleraceg convar.acephala Jgpanlscher 35 B.rapa . . Sandun
var.sabellica Zierkohl ssp.pekinensis
40 S30 GAU 595 B.oleragea convar.capitata S-S Cross 2371 B.rapa . ' Kyoto Nr.3
var.capitata Japan ssp.pekinensis
41 S31 GAU 513 B.ol.era.cea convar.botrytis  Spartan 35 B.rapa . . Sandun
var.italica Early ssp.pekinensis
42 835 GAU 5p) Boleracea convarcapitata  c-0 Cross 504 g o oo oleifera 0T
var.capitata Early Spring gelbsamig
43 S39 GAU 595 B.oleraf:ea convar.capitata S-S Cross 383 B.{apa ssp. forma
var.capitata Japan chinensis
B.oleracea Griinkohl
44 S101 FUB B.rapa ssp.rapa Nr. 3 convar.acephala ECD-15

var.sabellica

~ *nc: Brassica napocampestris
¥ GAU: Georg-August-Universitit Gottingen FUB: Freie Universitit Berlin DP: Dansk Planteforaedling
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Tab. 23: Bezeichnung und Abstammung der 142 Resynthesen der RFLP - Analyse
(Teil 1)
Resyn- Ausgangseltern
Form*
RFLP Her-kunft Sort Mutter Form/Sorte  Sort.- Vater Form/Sorte
Nr. -Nr. Nr.
45 G2 GAU 2330 B.oleracea convar.capitata ~ Savoy King 2009 B.rapa ssp. gelbsamig
var.sabauda oleifera
46 G35 GAU 2330 B.oleracea convar.capitata ~ Savoy King 2016 B.rapa forma
var.sabauda ssp.oleifera
47 G36 GAU 2169 B.oleracea convar.capitata ~ Braun- 2909 B.rapa CZ R6-918
varcapitata schweiger ssp.oleifera
48 G43 GAU 525 B.oleracea convar.capitata S-S Cross 383 B.rapa forma
var.capitata ssp.chinensis
49 G50 GAU 602  B.oleracea convar.acephala  Erfordia 2009 B.rapa ssp. gelbsamig
var.gongyloides oleifera
50 GS53 GAU 2107 B.oleracea convar.capitata ~ Headstart A 2486 B.rapa ssp. Tendergreen
var.capitata nipposinica
var.perviridis
51 G56 GAU 2152 B.oleracea convar.acephala  Halbhoher gr. 2824 B.rapa ssp. Ho46
var.sabellica Mooskrauser pekinenis
52 HI1 GAU 2185 B.oleracea convar.acephala  Japanischer 35 B.rapa Sandun
var.sabellica Zierkohl ssp.pekinensis
var.laxa
53 H3l GAU 587 B.oleracea convar.capitata  Vorbote 2372 B.rapa Early Hybrid
var.sabauda ssp.pekinensis G
54 H37 GAU 2330 B.oleracea convar.capitata  Savoy King 35 B.rapa Sandun
var.sabauda ssp.pekinensis
var.laxa
55 H44 GAU 581  B. oleracea convar.capitata  Eisenkopf 2824 B.rapa ssp. Ho46
var.sabauda pekinenis
56 H45 GAU 581  B. oleracea convar.capitata  Eisenkopf 2824 B.rapa ssp. Ho46
var.sabauda pekinenis
57 H54 GAU 587  B. oleracea convar.capitata  Vorbote 2824 B.rapa ssp. Ho46
var.sabauda pekinenis
58 Hol GAU 2422 B.napus ssp.napus Bremer 2824 B.rapa ssp. Ho46
var.pabularia Scheerkohl pekinenis
59 H102 GAU 587  B. oleracea convar.capitata  Vorbote 2824 B.rapa ssp. Ho46
var.sabauda pekinenis
60 H103 GAU 587  B.oleracea convar.capitata  Vorbote 2372 B.rapa Early Hybrid
var.sabauda ssp.pekinensis G
61 Hl0ost GAU 521 B.oleracea convar.capitata  c-0-Cross 43 B.rapa BRA 122/67
var.capitata Early ssp.pekinensis
62 HI117 GAU 2179 B. oleracea convar.capitata  Eisenkopf 2486 B.rapa ssp. Tendergreen
var.sabauda nipposinica
var.perviridis
63 HI123 GAU 2184 B. oleracea convar.capitata  Marner 2486 B.rapa ssp. Tendergreen
var.sabauda September nipposinica
var.perviridis
64 HI175 GAU 486  B.rapa ssp. chinensis forma 2352 B.napus Siberian Kale
ssp.napus
var.pabularia
65 H182 GAU 587  B. oleracea convar.capitata  Vorbote 2824 B.rapa ssp. Ho46
var.sabauda pekinenis
66 H200 GAU 2152 B.oleracea convar.acephala Halbhoher gr. 2366 B.rapa Tip Top
var.sabellica Mooskrauser ssp.pekinensis Nr.12
67 H214 GAU 2179 B. oleracea convar.capitata  Eisenkopf 454 B.rapa Pao Tou Ta
var.sabauda ssp.pekinensis Pai Tsai

~ *nc: Brassica napocampestris
¥ GAU: Georg-August-Universitit Gottingen FUB: Freie Universitit Berlin DP: Dansk Planteforaedling



Anhang

80

Tab. 24: Bezeichnung und Abstammung der 142 Resynthesen der RFLP - Analyse
(Teil IV)
Resyn- Ausgangseltern
Form*
RFLP Her-kunft Sort- Mutter Form/Sorte  Sort.- Vater Form/Sorte
Nr.! Nr. Nr.
68 H251 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata ~ Ho41F 2824  B.rapa ssp. Ho46
var.capitata pekinenis
69 H272 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata Ho41F 43 B.rapa BRA 122/67
var.capitata ssp.pekinensis
70 H281 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata Ho41F 447 B.rapa Nagaoha
var.capitata ssp.pekinensis Pride
71 H287a GAU 2823  B.oleracea convar.capitata Ho41F 2366  B.rapa Tip Top
var.capitata ssp.pekinensis Nr.12
72 H304 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata Ho41F 2367  B.rapa W.R. Super
var.capitata ssp.pekinensis 80
73 H311 GAU 526 B.oleracea convar.capitata 0-S-cross 2486  B.rapa ssp. Tendergreen
var.capitata Gigant nipposinica
var.perviridis
74 H325 GAU 2317  B.oleracea convar.capitata Stone Head 2362  B.rapa Spring Giant
var.capitata ssp.pekinensis
75 H340 GAU 362 B.oleracea convar.capitata forma 383 B.rapa forma
var.sabauda ssp.chinensis
76 H344 GAU 585 B.oleracea convar.capitata Praeco 29 B.rapa Hsiao Pai
var.sabauda ssp.pekinensis Kou Pai Tsai
77 H355 GAU 2325 B.oleracea convar.capitata ~ Hybrid 0 2362  B.rapa Spring Giant
var.capitata ssp.pekinensis
78 H362 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata ~ Ho41F 2366  B.rapa Tip Top
var.capitata ssp.pekinensis Nr.12
79 H363 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata Ho41F 2487  B.rapassp.rapa  Just Right
var.capitata
80 H365 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata ~ Ho41F 2487  B.rapassp.rapa  Just Right
var.capitata
81 H468 GAU 513 B.oleracea convar.botrytis Spartan Early 35 B.rapa Sandun
var.italica ssp.pekinensis
82 H524 GAU 613 B.oleracea convar.acephala  forma 170 B.rapa forma
var.gongyloides ssp.chinensis
83 K5 GAU 585 B.oleracea convar.capitata Praeco 833 B.rapa Eskisehir IT
var.sabauda ssp.oleifera
84 K9 GAU 585 B.oleracea convar.capitata Praeco 833 B.rapa Eskisehir IT
var.sabauda ssp.oleifera
85 K24 GAU 2152  B.oleracea convar.acephala  Halbhoher 2009  B.rapa ssp. gelbsamig
var.sabellica Griiner oleifera
Mooskrauser
86 K29 GAU 2152  B.oleracea convar.acephala  Halbhoher gr. 2009  B.rapa ssp. gelbsamig
var.sabellica Mooskrauser oleifera
87 K53 GAU 2185  B.oleracea convar.acephala  Japanischer 2909  B.rapa CZR6-918
var.sabellica Zierkohl ssp.oleifera
88 K59 GAU 2906  B.oleracea convar.botrytis Calabrese 2009  B.rapa ssp. gelbsamig
var.italica oleifera
89 K265 GAU 6401  B.napus ssp.napus var.napus 6401 2009  B.rapa ssp. gelbsamig
oleifera
90 K332 GAU 2954* B.rapa ssp. oleifera forma annua 2378  B.napus G50
ssp.napobrassica
91 K337 GAU 2954  B.rapa ssp. oleifera forma annua 2378  B.napus G50
ssp.napobrassica
92 K345 GAU 2954  B.rapa ssp. oleifera forma annua 2378  B.napus G50

ssp.napobrassica

* ne: Brassica napocampestris

Y GAU: Georg-August-Universitdt Gottingen FUB: Freie Universitit Berlin DP: Dansk Planteforaedling
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Tab. 25: Bezeichnung und Abstammung der 142 Resynthesen der RFLP - Analyse
(Teil V)
Resyn- Ausgangseltern
Form*
RFLP Herkunft Sort- Mutter Form/Sorte Sort.- Vater Form/Sorte
Nr.! Nr. Nr.
93 L90 GAU 2185 B.oleracea convar.acephala Japanischer 2824x B.rapa ssp. gelbsamig x
var.sabellica Zierkohl 2009  pekinenis x gelbsamig
94 L118 GAU 585x  B. oleracea convar.capitata Praeco x 2016x B.rapa ssp. oleifera gelbsamig x
2330  var.sabauda Savoy King 2009  x B.rapa ssp. gelbsamig
x B. oleracea convar.capitata oleifera
var.sabauda
95 L122 GAU 585x  B. oleracea convar.capitata Praeco x 2372  B.rapa Early
2330  var.sabauda Savoy King ssp.pekinensis Hybrid G
x B. oleracea convar.capitata
var.sabauda
9 L127 GAU 1524  B.oleracea 1524 2436  B.rapa ssp.rapa forma
97 L341 GAU 7686  B.napus ssp.napus 7686 2366  B.rapa Tip Top
ssp.pekinensis Nr.12
98 R7 GAU 2166  B.oleracea convar.botrytis Topper 2138  B.rapa 806-6
var.italica BRA ssp.chinensis
122/670
99 RI12 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata Ho41F 29 B.rapa Hsiao Pai
var.capitata ssp.pekinensis Kou Pai
Tsai
100 R18 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata Ho41F 2483  B.rapa ssp.rapa Wong Bok
var.capitata
101 RI9 GAU 182 B.oleracea convar.gemmifera  Ashwell’s 2009  B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
102 R20 GAU 182 B.oleracea convar.gemmifera  Ashwell’s 2009  B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
103 R27 GAU 521 B.oleracea convar.capitata C-0-Cross 2009  B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
var.capitata Early
104 R28 GAU 526 B.oleracea convar.capitata 0-S-cross 75 B.rapa ssp.oleifera BRA
var.capitata Gigant 249/65
105 R31 GAU 548 B.oleracea convar.capitata Badger 2009  B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
var.capitata Ballhead
106 R32 GAU 587 B. oleracea convar.capitata Vorbote 2009  B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
var.sabauda
107 R54 GAU 2317  B.oleracea convar.capitata Stone Head 67 B.rapa forma
var.capitata ssp.pekinensis
108 R61 GAU 2317  B.oleracea convar.capitata Stone Head 2009  B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
var.capitata
109 R63 GAU 2317  B.oleracea convar.capitata Stone Head 2487  B.rapa ssp.rapa Just Right
var.capitata
110 R64 GAU 2317  B.oleracea convar.capitata Stone Head 2487  B.rapa ssp.rapa Just Right
var.capitata
111 R73 GAU 526 B.oleracea convar.capitata 0-S-cross 2009  B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
var.capitata Gigant
112 R75 GAU 2032  B.oleracea convar.acephala Kora 8 2009  B.rapa ssp. oleifera gelbsamig
113 R76 GAU 2150  B. oleracea convar.botrytis 966-1-4 ST~ 833 B.rapa ssp.oleifera  Eskisehir II
var.alboglabra
114 R99 GAU 2317  B.oleracea convar.capitata Stone Head 67 B.rapa forma
var.capitata ssp.pekinensis
115 R137 GAU 2325  B.oleracea convar.capitata Hybrid 0 456 B.rapa verbesserter
var.capitata ssp.pekinensis Cantoner
116 R139 GAU 2325  B.oleracea convar.capitata Hybrid 0 456 B.rapa verbesserter
var.capitata ssp.pekinensis Cantoner
117 R141 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata Ho4l1F 456 B.rapa verbesserter
var.capitata ssp.pekinensis Cantoner

~ *nc: Brassica napocampestris
¥ GAU: Georg-August-Universitit Gottingen FUB: Freie Universitit Berlin DP: Dansk Planteforaedling
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Tab. 26: Bezeichnung und Abstammung der 142 Resynthesen der RFLP - Analyse
(Teil VI)
Resyn- Ausgangseltern
Form*
RFLP Herkunft Sort- Mutter Form/Sorte  Sort.- Vater Form/Sorte
Nr.! Nr. Nr.
118 R158 GAU 2317  B.oleracea convar.capitata ~ Stone Head 67 B.rapa forma
var.capitata ssp.pekinensis
119 R184 GAU 2823  B.oleracea convar.capitata ~ Ho41F 29 B.rapa Hsiao Pai
var.capitata ssp.pekinensis Kou Pai Tsai
var.laxa
120 R224 FUB B.oleracea convar.botrytis B.rapa ssp. Yellow
var.botrytis trilocularis Sarson
121 RP239 FUB B.oleracea convar.botrytis B.rapa ssp. Yellow
var.botrytis trilocularis Sarson
122 S2 FUB B.rapa ssp.rapa lange weisse B.oleracea Griinkohl
Herbstriibe convar.acephala
var.sabellica
123 S4 FUB B.rapa ssp.rapa lange weisse B.oleracea Griinkohl
Herbstriibe convar.acephala
var.sabellica
124 S5 FUB B.oleracea convar.capitata ~ Weisskohl B.rapa ssp.oleifera Lembkes
var.capitata 4x Riibsen
125 Sl11 FUB B.oleracea convar.capitata ~ Wirsing B.rapa ssp.oleifera Can. So-
var.sabauda 4x annua 4x Riibsen (0+)
126 S14 FUB B.napus pabularia x Schnittkohl x B.rapa ssp.oleifera Lembkes
B.oleracea convar.acephala  Griinkohl Riibsen
var.sabellica
127 S16 FUB B.napus ssp. napus x Lembkes B.oleracea Griinkohl
B.rapa ssp.oleifera Raps x convar.acephala
Grubers var.sabellica
Riibsen
128 S17 FUB B.napus ssp. napus x Lembkes B.rapa ssp.oleifera Lembkes
B.oleracea Raps x Riibsen
convar.gemmifera Rosenkohl
129 S20 SW B.oleracea convar.acephala Hammenhdogs B.rapa ssp.oleifera  Sv03242
var.sabellica gronkal
130 RS4/2 FUB B.rapa 185-326 "B.oleracea
convar. acephala
var. sabellica x
131 RS4/6 FUB B.rapa ssp.pekinensis Tokyo King B.oleracea convar. WS4
acephala var.
sabellica x
B.oleracea
convar.gemmifera
132 RS7/2 FUB B.rapa 185-326 B.oleracea WS14
convar.acephala
var.medullosa
133 RS7/6 FUB B.rapa ssp.pekinensis Tokyo King B.oleracea WS14
convar.acephala
var.medullosa
134 RS8/2 FUB B.rapa 185-326 B.oleracea WS15

convar.acephala
var.medullosa x
B.oleracea convar.
oleracea var.
gemmifera

* ne: Brassica napocampestris

Y GAU: Georg-August-Universitdt Gottingen FUB: Freie Universitit Berlin DP: Dansk Planteforaedling, SW: Svélof Weibull AB
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Tab. 27: Bezeichnung und Abstammung der 142 Resynthesen der RFLP - Analyse
(Teil VII)
Resyn- Ausgangseltern
Form*
RFLP Herkunft Sort- Mutter Form/Sorte  Sort.- Vater Form/Sorte
Nr.! Nr. Nr.
135 RS8/5 FUB B.oleracea convar.acephala  WS15 B.rapa ssp. forma
var.medullosa x nipposinica
B.oleracea convar. oleracoa
var. gemmifera
136 RS10/4 FUB B.rapa ssp. chinensis 4 B.oleracea 10
convar.fructicosa
137 RS10/6 FUB B.rapa ssp.pekinensis 6 B.oleracea 10
convar.fructicosa
138 RS10/7 FUB B.rapa ssp. trilocularis 7 B.oleracea 10
convar.fructicosa
139 RS13/4 FUB B.rapa ssp. chinensis 4 B.oleracea 13
convar.botrytis
var.alboglabra
140 RS13/6 FUB B.rapa ssp.pekinensis 6 B.oleracea 13
convar.botrytis
var.alboglabra
141 RS14/3 FUB B.rapa ssp.rapa 3 B.oleracea 14
convar.botrytis
var.alboglabra
142 RS14/6 FUB B.oleracea convar.botrytis 14 B.rapa ssp. 6
var.alboglabra pekinensis

~ *nc: Brassica napocampestris
¥ GAU: Georg-August-Universitit Gottingen FUB: Freie Universitit Berlin DP: Dansk Planteforaedling
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Tab. 28: Ubersicht iiber die Sonde-Enzym-Kombinationen der RFLP-Analyse
Sonde Enzym  Kopplungs- Anzahl
gruppe
polym. Fragmente Bandenmuster
CK* AG CK* AG
pRP0O150 EcoRI 15 2 5 3 5
pRP0720 EcoRI 3 3 4 4
pRP0835 HindIII 4 7 12 12
pRP0984 HindIII 1,5 6 8 14 9
pRP1008 HindIII 5 6 8 14 14
pRP1009 EcoRI 6 7 6 8
pRP1042  HindlIII 4 6 6 16 9
pRP1086 EcoRI 14 6 8 23 14
pRP1086 HindIII . a. 1 n. a. 3
pRP1092  HindIII 2 6 2 6
pRP1093  EcoRI 4 3 6 6
pRP1117a EcoRI 12,13, 14, 17 9 9 21 10
pRP1430 EcoRI 3 6 5 6
pRP1432  HindIII 2 2 3 3
pRP1448 HindIII 4 3 4 4 4
pRP1598 EcoRI 3 5 5 5
pRP1590 HindIII 14 4 9 9 9
WG2A01 HindIII 6 8 8 8
WG2A08 EcoRI 4 6 8 8
WG2A10 EcoRI 3 4 4 4
WG2A11 HindIII 1,2,3 7 8 14 14
WG2B07 EcoRI 4 3 7 5
WG2D11 EcoRI 18 4 2 5 5

* Ergebnisse aus KNAAK (1996)
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Tab. 29: Resynthesen und Hybriden in den Leistungsprufungen 1998 bis 2000
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Tab. 30: Ertrag und Qualitatsmerkmale von 32 Resynthesen (1998/1999) im Vergleich
zu den Standards

Linie Samenertrag Olgehalt Protein GSL Wuchshdhe
(dt/ha) (%) (%) (umol/g) (cm)
Express 50,6 45,5 18,0 13,7 143
Falcon 43,8 43,5 17,8 14,3 158
Joker 55,6 433 17,9 16,7 162
Mohican 46,7 45,5 16,6 17,4 152
S3 36,5 444 20,4 82,3 151
S9 28,9 434 19,7 66,4 153
S12 34,9 41,0 19,8 48,5 150
S13 30,0 42,5 20,0 68,7 146
S 27 30,4 39,9 21,8 44,8 141
S 29 20,5 42,5 21,9 65,1 151
S31 27,5 41,1 21,2 84,0 134
S35 27,0 40,9 21,6 39,9 142
G39 14,7 39,6 21,5 51,1 135
G 65 40,9 432 20,0 45,5 150
G 89 33,1 42,9 19,4 43,5 149
H4 32,1 41,6 21,3 39,3 158
H 30 36,8 40,9 20,6 59,4 148
H 48 40,2 41,2 19,0 55,7 138
H 65 29,0 43,1 20,7 47,8 131
H 80/3 18,3 37,5 24,0 74,4 132
H 94 27,8 39,1 20,6 69,8 150
H111/2 26,5 40,5 21,2 74,8 150
H 128 31,1 42,0 21,3 314 148
H 143 31,2 39,7 21,3 52,7 145
H149a 33,2 40,3 21,2 59,5 145
H 165 10,9 38,6 23,2 58,4 121
H 176 39,5 43,6 19,9 41,4 159
H 196 28,7 40,9 21,2 40,2 165
H 295 16,1 39,8 23,0 50,5 136
L 16 29,1 41,8 21,4 55,7 148
L 239 37,3 41,7 20,0 40,8 169
R 53 30,4 44,0 20,5 46,5 153
R 59 29,5 40,8 21,5 79,0 149
R 98 31,6 39,4 22,6 84,0 156
H 280 17,2 40,4 21,2 60,7 142
K 306 8,2 39,8 22,4 55,8 113
MW Standards 49,2 44.4 17,6 15,5 154
LSD (p=0,05) 5,6 1,5 1,4 10,5 15

MW Resyn 28,4 41,2 21,1 56,8 146
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Tab. 31: Ertrag und Qualitatsmerkmale von 32 Resynthesen (1999/2000) im Vergleich
zu den Standards

Linie Samenertrag Olgehalt Protein GSL Wuchshdhe

(dt/ha) (%) (%) (nmol/g) (cm)
Express 43,5 434 21,2 17,9 146,0
Falcon 442 41,3 21,4 18,0 164,7
Joker 52,3 42,1 20,5 16,3 169,2
Mohican 45,1 42,0 20,7 19,5 159,9
S3 36,5 40,7 23,5 81,8 162,7
S9 32,3 42,5 22,8 63,2 169,0
S12 32,7 39,4 23,1 44.8 171,7
S13 33,6 40,9 23,7 90,5 166,8
S30 35,2 39,8 22,5 45,2 164,4
S31 25,8 39,6 25,0 64,0 150,9
S101 32,9 40,9 239 59,4 167,7
G65 34,5 40,1 23,8 60,7 172,5
G89 31,0 40,4 22,9 22,6 169,9
H4 32,9 39,8 234 29,2 170,6
H40 35,9 39,9 22,7 59,5 167,3
H48 42,2 38,1 22,6 55,2 145,8
H89 31,2 38,1 26,3 68,2 139,4
H94 35,8 39,7 22,7 67,1 157,4
H113 27,2 40,9 24,1 86,9 160,5
H143 29,0 39,2 254 51,9 158,0
H149 37,9 40,6 23,0 60,7 155,3
H196 35,6 40,6 24,4 45,8 169,9
H219 15,4 38,7 244 42,9 140,8
H226 36,1 41,9 22,6 41,2 159,8
H295 30,9 39,8 24,1 39,8 160,2
L16 36,7 39,7 243 51,3 159,7
L35 28,8 41,5 23,6 33,4 167,4
L239 39,8 38,5 23,7 48,4 167,9
R1 28,1 38,2 24,7 49,5 154,5
R8 25,0 40,5 24,1 71,6 143,4
RS53 26,9 39,9 24,3 43,9 160,1
R59 234 39,5 24,3 76,3 152,1
R98 28,4 39,3 24,5 70,3 155,0
R140 34,2 40,1 23,1 50,6 161,2
RS 172 44,6 41,0 22,1 50,4 177,5
H 280 28,6 38,7 23,7 66,2 155,8
MW Standards 46,3 42,2 21,0 17,9 159,9
LSD (p=0,05) 4,5 2,5 1,3 5,8 10,2

MW Resyn 32,2 40,0 23,7 56,0 160,5
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Tab. 32: Ertrag und Qualitatsmerkmale von 36 Express x Resyn Hybriden (1998/1999)
im Vergleich zu den Standards

Linie/Hybride Samenertrag Olgehalt Protein GSL Wuchshoéhe
(dt/ha) (%) (%) (umol/g) (cm)
Express 45,7 44,9 18,3 15,7 153,0
Falcon 40,3 43,0 18,1 15,2 168,6
Joker 46,4 42,6 18,3 15,4 171,4
Mohican 39,3 43,8 18,2 17,2 164,2
S3 49,4 44,2 19,9 54,4 165,9
S9 43,6 44,8 19,4 45,6 175,5
S12 43,2 41,3 20,4 26,6 1753
S13 43,2 45,0 18,6 50,5 169.,9
S27 34,7 41,5 20,8 33,7 167,2
S29 45,9 43,5 20,2 39,1 173.,9
S30 45,6 42,7 19,7 24.4 165,0
S31 46,7 43,3 19,4 46,7 166,6
S39 42,5 41,9 20,7 39,2 168.,4
S101 46,2 44,0 20,2 47,6 174,2
G39 40,0 42,8 20,0 32,7 167,1
H4 46,5 43,0 19,5 21,2 1783
H30 45,9 42,8 19,4 41,1 1643
H65 48,1 43,1 19,3 24,2 179,3
H803 44,2 42,0 20,1 44,7 168.5
H89 44,4 42,0 20,7 46,0 1653
H94 47,9 42,5 19,7 41,5 177,9
H111/2 41,3 41,6 20,8 54,6 169,5
H113 45,8 43,9 20,0 58,4 171,4
H128 44,0 42,7 20,5 20,7 172,1
H143 42,1 40,9 21,3 26,7 165,1
H176 47,9 44,1 19,4 29,0 1753
H219 39,3 42,3 19,9 31,2 161,7
H295 45,4 43,5 20,6 33,5 170,2
H327 42,0 43,4 20,0 41,2 184,7
L16 394 42,2 20,7 40,5 166,8
L239 48,6 43,0 19,5 23,8 173,7
R59 48,5 43,5 19,4 48,1 175,1
R140 45,9 42,2 20,3 38,3 166,6
RS1/2 48,4 43,8 19,2 40,9 180,0
H280 42,4 41,5 20,6 58,2 164,8
K306 42,8 42,7 20,9 47,4 170,1
H48 52,3 42,1 19,5 36,9 174,9
R53 51,5 43,9 20,1 30,4 1729
R98 50,4 41,9 21,1 56,2 177,8
H231 45,8 42,7 21,5 32,4 167,0
MW Standards 42,9 43,6 18,2 15,9 164,3
LSD (p=0,05) 5,0 1,1 1 4,5 8,7

MW Hybriden 45,0 42,8 20,1 39,1 171,2
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Tab. 33: Ertrag und Qualitatsmerkmale von 45 Express x Resyn Hybriden (1999/2000)
im Vergleich zu den Standards

Linie/Hybride Samenertrag Olgehalt Protein GSL Wuchshoéhe
(dt/ha) (%) (%) (umol/g) (cm)
Express 38,4 42,6 21,7 17,6 156,0
Falcon 36,2 40,3 21,8 16,4 168,8
Pronto 42,7 40,6 21,5 17,0 171,5
Mohican 38,4 42,9 20,3 19,0 160,9
S3 40,6 42,7 21,8 47,6 172,0
S9 38,7 43,2 22,8 47,9 180,0
S13 41,4 42,5 22,4 42,6 175,8
S27 40,3 40,4 234 22,8 170,3
S29 41,1 41,8 22,7 39,6 173.,9
S30 41,9 41,9 21,6 22,2 1713
S31 41,7 41,7 22,2 26,1 173,5
S35 36,8 40,7 234 23,7 170,2
S39 384 41,5 22,8 36,7 177,0
S101 41,4 41,8 22,7 38,2 175,5
G39 39,7 41,7 22,0 21,2 174,8
G65 41,5 422 21,9 26,5 173,2
G89 40,9 41,7 21,9 17,8 171,6
H4 38,0 40,8 22,6 18,2 175,1
H40 41,4 41,2 22,3 22,7 174,2
H48 432 40,0 22,4 31,3 169,7
H65 42,1 42,0 22,0 22,7 172,0
H&03 41,2 41,3 22,0 26,8 1723
HR9 41,6 41,1 22,7 31,8 167,4
H94 41,6 41,1 22,3 36,9 171,2
H113 39,1 42,0 22,5 37,2 1713
H143 39,3 40,5 23,1 23,6 170,5
H149 41,6 41,4 21,8 24.4 172,8
H165 41,9 40,8 22,5 21,8 1733
H196 41,5 40,9 22,6 28,9 1843
H219 38,6 40,3 22,7 22,0 169,3
H226 41,2 41,9 22,4 22,9 167,6
H231 42,4 41,2 21,9 18,7 170,0
H240 41,7 41,3 22,3 29,9 171,0
H295 41,3 41,3 22,4 23,5 174,4
S12 39,6 40,9 22,1 31,6 171,5
H357 41,8 41,2 22,4 22,3 173,4
H777 40,9 41,4 21,9 21,4 169,7
L16 40,8 41,0 22,6 30,3 173,4
L35 42,1 41,0 22,2 19,6 175,0
L239 41,9 40,1 22,6 32,6 177,8
R1 40,4 40,7 22,4 25,2 176,3
RS 40,4 41,1 22,2 30,2 169,4
R53 41,6 41,6 21,7 21,5 170,3
R59 41,3 41,6 22,8 43,7 176,1
R98 42,1 40,7 23,2 36,5 173,5
R140 39,6 40,9 22,7 39,3 169,1
RS 12 43,1 41,8 21,8 31,9 176,8
H 280 38,9 40,5 22,4 34,0 171,0
K306 37,7 39,7 23,3 26,3 171,2
MW Standards 39,0 41,6 21,3 17,5 164,3
LSD (p=0,05) 3,0 0,9 0,8 3,2 6,1

MW Hybriden 40,8 41,3 22,4 28,9 172,9
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Tab. 34: Ertrag und Qualitatsmerkmale von 28 Falcon x Resyn Hybriden (1998/1999)
im Vergleich zu den Standards

Linie/Hybride Samenertrag Olgehalt Protein GSL Wuchshoéhe
(dt/ha) (%) (%) (umol/g) (cm)
Express 44,4 45,0 18,3 13,2 151,7
Falcon 40,0 42,5 18,2 12,4 160,5
Joker 47,1 42,4 18,4 15,4 169,4
Mohican 39,9 44,0 17,7 15,1 161,9
S9 45,1 43,7 19,7 41,9 179,2
S12 42,7 40,8 19,3 27,2 181,2
S13 43,6 42,7 19,9 50,0 172,2
S27 42,9 40,8 20,5 34,1 1729
S29 45,2 43,0 19,7 42,1 181,4
S30 44,7 41,5 20,0 30,3 172,4
S35 47,6 41,9 20,4 23,4 174,2
G39 40,8 41,7 19,9 32,7 172,0
G65 48,9 44,3 19,5 27,0 163,6
H4 42,0 422 19,4 21,1 174,7
H30 40,7 41,8 19,5 37,7 167,5
H40 43,9 42,6 19,6 48,5 1783
H48 49,1 40,9 19,7 37,3 1723
H65 45,7 42,8 20,3 27,9 1682
H89 43,1 41,2 19,9 46,5 169,7
H94 44,0 40,9 19,9 48,1 178.5
H111/2 39,5 41,1 20,2 57,0 172,8
H113 45,1 43,1 20,0 57,2 1782
H128 45,0 42,4 20,0 18,7 1753
H149a 46,1 42,3 19,4 44,6 170,4
H176 43,9 44,1 18,7 25,5 173,2
H240 38,6 42,3 19,3 37,8 170,9
H295 42,9 42,4 20,8 36,3 180,2
H327 42,8 42,0 21,3 42,7 185,0
L16 42,7 42,4 20,2 35,1 179,5
R1 43,0 41,6 19,2 35,7 169.,9
R8 42,4 40,7 19,6 46,9 178,1
R98 44,2 39,9 21,5 64,0 1782
MW Standards 42,9 43,5 18,2 14 160,9
LSD (p=0,05) 6,0 0,98 0,95 3,7 9,5

MW Hybriden 43,8 42 19,9 38,5 174,6
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Tab. 35: Ertrag und Qualitatsmerkmale von 45 Falcon x Resyn Hybriden (1999/2000)
im Vergleich zu den Standards

Linie/Hybride Samenertrag Olgehalt Protein GSL Wuchshoéhe

(dt/ha) (%) (%) (umol/g) (cm)
Express 389 42,0 22,0 17,5 1522
Falcon 38,5 40,6 21,6 16,1 171,4
Pronto 442 40,6 21,6 16,6 171,2
Mohican 38,9 42,6 20,6 20,2 161,4
S3 42,4 41,3 22,8 52,7 176,1
S9 38,5 42,6 22,5 43,9 180,1
S13 40,4 41,7 22,3 45,8 178,7
S27 41,0 40,2 22,6 21,6 168,7
S29 39,4 41,3 22,7 40,5 178.9
S30 42,0 41,1 21,6 23,8 178.9
S31 41,8 41,0 21,9 26,3 175,8
S35 36,7 39,6 23,9 23,5 179,1
S39 40,3 41,1 22,1 32,1 177,2
S101 40,7 40,9 22,9 37,7 179,8
G39 41,8 40,5 22,5 19,3 176,2
G65 40,8 41,0 21,9 22,0 177,8
G89 40,2 40,4 22,3 16,5 175,6
H4 40,1 41,0 21,6 18,6 181,2
H40 41,4 41,0 21,9 22,4 1759
H48 42,9 39,4 22,5 32,5 179,0
H65 41,0 41,8 21,2 19,5 172,2
H803 40,2 40,8 21,8 25,9 177,4
HR9 40,2 40,4 22,3 28,2 178.,4
H94 41,0 40,8 21,7 37,0 177,0
H113 41,1 41,4 21,7 31,3 178.9
H143 38,2 40,1 22,1 22,0 173,0
H149 41,0 40,6 21,9 23,9 172,4
H165 39,0 39,7 22,4 20,7 176,9
H196 42,1 39,9 22,9 29,6 183,4
H219 39,1 40,0 22,2 22,5 170,1
H226 39,4 41,3 21,8 21,2 174,2
H231 40,6 41,0 21,6 18,4 176,3
H240 40,4 41,0 21,7 26,1 1733
H295 39,3 40,6 22,0 19,2 173,2
S12 38,3 39,5 22,2 28,8 1813
H357 40,6 40,3 22,1 19,5 177,0
H777 41,3 40,3 21,8 19,7 176,7
L16 40,6 40,5 22,5 28,4 180,0
L35 41,4 40,7 21,9 20,1 179,7
L239 422 39,0 22,5 33,2 184,3
R1 39,4 40,5 21,9 25,1 1773
R8 39,7 40,4 22,0 29,8 178,6
R53 40,7 40,8 21,8 22,3 182,1
R59 40,6 41,4 22,3 41,8 1733
R98 41,0 40,0 22,6 329 179,7
R140 38,9 40,0 22,5 34,7 173,5
RS 12 39,4 40,3 22,5 31,3 182,7
H 280 40,3 40,7 21,7 28,5 180,8
K306 373 41,0 21,3 23,8 173,5
MW Standards 40.1 41.4 214 17.6 164.0
LSD (p=0,05) 32 0.95 0.9 3.1 6.9

MW Hybriden 40,3 40.6 22.2 27.7 177.3
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Tab. 36: Ergebnisse der Varianzanalyse fur das Merkmal Proteingehalt (1999, 4 Orte)

Express x Resyn Falcon x Resyn Resynthesen
E?;lche FG |MQ Varcp |FG [MQ Varcp |FG |MQ Var.cp
S 39 |2,7*%* 0,6 31 |2,2%* 0,5 35 |9,7*%* 2,2
O 3 73,5%* 1,8 3 43,1%* 1,3 3 55,7%* 1,5
SO 114 10,4 0,0 93 10,3 0,0 103 | 0,9** 0,5
Fehler 97 104 0,4 88 10,3 0,3 118 |04 0,4
Express x Resyn Falcon x Resyn Resynthesen(3 Orte)
E?;lche FG |MQ Varcp |FG [MQ Varcp |FG |MQ Var.cp
S 48 | 1,2%* 0,2 48 | 1,0%* 0,1 35 |5,0%* 1,5
O 3 47,0%* 1,0 3 80,5%* 1,6 2 4,5%* 0,1
SO 144 10,3* 0,1 144 |0,4* 0,1 70 |0,7*%* 0,4
Fehler 144 10,2 0,2 155 10,3 0,3 75 10,3 0,3

* ** signifikant bei p=0.05 bzw. 0,01

Tab. 37: Ergebnisse der Varianzanalyse fur das Merkmal Wuchshdéhe (1999, 4 Orte)

Express x Resyn Falcon x Resyn Resynthesen

E?;lche FG |MQ Varcp |FG [MQ Varcp |FG |MQ Var.cp
S 39 |108,9%* 19,8 31 | 181,0%* 36,4 35 |519,7** 100,5
O 3 13634,3** | 340,1 3 20673,5*%* 6449 |3 16092,8%*  |443,8
SO 114 |29,7** 16,8 93 |[35,6* 13,2 103 | 117,6** 73,4
Fehler 100 12,9 12,9 98 22,4 22,4 109 |44,1 44,1

S 48 | 74,5%* 13,8 48 | 104,9** 22,2 35  |266,7** 75,8

O 3 15705,5%* | 320,1 3 8374,4%* 170,6 |2 4305,3** 118,5
SO 144 | 19,1* 5,9 144 15,9 0,6 70 |39,3** 21,3
Fehler 144 13,2 13,2 144 15,3 15,3 75 17,9 17,9

* ** signifikant bei p=0.05 bzw. 0,01
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Tab. 3&bsolute und

relative Leistung von 50 Express x Resynthese

Testkreuzungen
Resyn Hybride  Vers Ertrag Olgeh. Protein GSL  Wuchs- Ertrag Olgeh Protein GSL  Wuchs-
Nr. (dt/ha) (%) (%) (nmol  hohe (%) (%) (%) hohe
/g) (cm)

Express a 42,0 44,1 19,7 16,7 151,7 102,7 102,7 101,1 99,7 94,4

Falcon a 38,3 42,0 19,7 15,8 164,6 93,5 97,8 100,9 94,4 102,5

Joker a 44,5 42,0 19,6 16,3 167,3 108,8 97,8 100,3 97,1 104,1

Mohican a 38,9 43,7 19,0 18,2 159,1 95,0 101,7 97,6 108,88 99,0
1 S3 a 45,0 439 20,4 51,4 164,7 109,9 102,3 104,7 3070 102,5
2 S9 a 41,2 444 20,8 47,4 173,9 100,6 103,3 106,5 2829 108,2
3 S12 a 414 41,6 20,8 29,7 169,1 101,2 96,9 106,5 177,1 105,3
4 S13 a 423 43,9 20,3 46,4 167,8 103,2  102,3 1044  277,1 104,4
5 S27 a 37,5 413 21,8 28,3 163,6 91,6 96,1 111,7 168,8 101,8
6 S29 a 435 43,0 21,2 40,1 169,4 106,3 100,1 108,7 239,5 105,4
7 S30 a 438 427 20,1 23,1 164,7 106,9 99,5 103,1 1382 102,5
8 S31 a 446 43,1 20,4 36,6 166,0 109,0  100,3 104,5 2188 103,3
9 S39 a 40,4 422 21,3 37,1 169,0 98,8 98,2 109,1 2215 105,1
10 S101 a 438 432 21,2 433 170,5 107,0  100,7 108,6 2584 106,1
11 G39 a 39,6 42,6 20,7 27,0 166,1 96,8 99,1 106,0 161,3 103,3
12 H4 a 42,2 422 20,8 20,1 171,6 103,2 98,3 106,5 120,3 106,8
13 H48 a 47,7 415 20,6 34,1 165,8 116,6 96,5 105,8 203,6 103,2
14 H65 a 45,1 42,9 20,3 23,8 1714 1102 99,9 1044 1422  106,7
15 H80/3 a 42,7 42,0 20,8 36,5 165,9 104,3 97,7 106,5 218,0 103,2
16 H89 a 430 42,0 21,3 39,5 162,3 105,1 97,8 109,2  236,2 101,0
17 H9%4 a 44,8 422 20,6 40,1 169,2 109,4 98,3 105,7 239,5 105,3
18 H113 a 42,5 434 20,9 48,8 167,3 103,8 101,0 107,3  291,6 104,1
19 H143 a 40,7 41,1 21,8 25,7 165,0 99,3 95,7 112,0 153,6 102,7
20 H219 a 389 415 21,0 26,3 160,7 95,1 96,7 107,6 1572 100,0
21 H231 a 44,1 422 21,5 251  164,6 107,7 983 1103 1497  102.4
22 H295 a 435 427 21,2 28,3 168,0 106,3 99,5 108,6 169,2 104,5
23 L16 a 40,3 42,0 21,3 35,3 165,8 98,5 97,7 109,3 2109 103,2
24 L239 a 45,3 41,9 20,8 28,8 172,0 110,6 97,5 106,5 172,22 107,1
25 RS3 a 46,5 43,1 20,6 26,1 167,2 113,7 1004 105,8 1559 104,1
26 R59 a 449 429 20,8 45,8 171,1 109,7 99,8 106,9 2734 106,5
27 R98 a 46,3 41,8 21,8 46,1 171,0 113,0 97,2 111,9  275,4 106,4
28 R140 a 42,7 42,0 21,2 39,1 163,8 1044 97,7 108,5 233,6 101,9
29 RS1/2 a 45,8 43,0 20,3 37,2 173,8 111,8 100,2 104,1 2223 108,1
30 H280 a 40,6 414 21,2 44,1 163,6 99,3 96,3 108,6 2634 101,8
31 K306 a 40,2 41,7 21,6 37,6 165,8 98,3 97,0 111,0 2244 103,2

MW Stds. 40,9 43,0 19,5 16,7 160,7

LSD (p=0,05) 4,6 1,0 1,0 11,8 6.4 11,3 2,3 5 1705 4

MW Hybriden 42,9 42,4 20,9 35,4 167,4 104,9 98,8 107,4 211,8 104,2

a = zweijahrig, b=in 1999, ¢ = in 2000 getestet
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Tab. 3%Absolute und relative Leistung von 50 Express x Resynthese

Testkreuzungen
Resyn Hybride  Vers. Ertrag Olgeh. Protein GSL  Wuchs- Ertraggg Olgeh( Protein  GSL  Wuchs-
Nr. (dt/ha) (%) (%) (umol  hohe (%) %) (%) (%) hohe
/g) (cm) (%)

Express b 45,7 45,7 17,7 15,8 1474  106,4 103,0 100,5 98,6 93,8

Falcon b 40,3 43,7 17,5 15,2 160,4 93,9 98,6 99,1 95,2 102,2

Joker b 46,4 434 17,7 15,5 163,1 108,1 98,0 100,1 96,9 103,8

Mohican b 39,3 44,5 17,7 17,5 157,4 91,6 100,4 1004 109,3 100,2
32 H30 b 45,9 43,5 18,9 42,3 157,6  106,9 98,1 106,9 264,6  100,3
33 H111/2 b 41,3 42,2 20,2 56,8 161,8 96,2 95,3 114,2 355,1  103,0
34 H128 b 44,0 434 19,9 21,9 1653 102,5 98,0 112,7 136,9 105,2
35 H176 b 47,9 45,1 18,7 29,4 166,1 111,6 101,6  106,2 183,7 105,7
36 H327 b 42,0 44,1 19,6 42.8 171,5 97,8 99,5 111,1 267,8  109,2

MW Stds 42,9 44,3 17,6 16,0 157,1

LSD (p=0,05) 5,1 0,9 0,8 4,5 7,6 11,8 2,0 4,8 28,2 4,9

MW Hybriden 45,0 43,6 19,4 39,6 162,4 105,0 98,4 110,2 147,9 1034

Express c 38,4 42,6 21,7 17,6 156,0 98,5 102,3  101,9 100,6 94,9
Falcon c 36,2 40,3 21,8 16,4 168,8 92,9 96,9 102,5 93,6 102,8
Joker c 42,7 40,6 21,5 17,0 171,5 109,5 97,6 100,7 97,1 104,4
Mohican ¢ 38,4 42,9 20,3 19,0 160,9 98,6 103,0 954 108,3 97,9
37 S35 c 36,8 40,7 23,4 23,7 170,2 944 97,8 110,0 1354 103,6
38 G65 c 41,5 42,2 21,9 26,5 173,2  106,3 1014 102,9 151,6 105,4
39 G8&9 c 40,9 41,7 21,9 17,8 171,6  104,8 100,1 102,9 101,9 104,4
40 H40 c 41,4 41,2 22,3 22,7 1742 106,3 99,0 104,5 129,7  106,0
41 H149 c 41,6 41,4 21,8 24,4 172,8  106,6 99,6 102,2 139,2  105,1
42 H165 c 41,9 40,8 22,5 21,8 173,3  107,5 98,0 105,6 124,5 105,5
43 H196 c 41,5 40,9 22,6 28,9 184,3 106,4 98,3 106,0 1649 1122
44 H226 c 41,2 41,9 22,4 22,9 167,6  105,5 100,7 105,0 131,0 102,0
45 H240 c 41,7 41,3 22,3 29,9 171,0  106,9 99,3 104,7 170,7 104,1
46 H357 c 41,8 41,2 22,4 22,3 173,4  107,1 99,1 105,2 127,77  105,5
47 H777 c 40,9 41,4 21,9 21,4 169,7 104,8 99,5 103,0 122,1 1033
48 L35 c 42,1 41,0 22,2 19,6 175,0  107,9 98,6 104,2 112,1  106,5
49 R1 c 40,4 40,7 22,4 25,2 176,3 103,7 97,9 104,9 144,1 1073
50 R8 c 40,4 41,1 22,2 30,2 1694 103,6 98,7 104,2 172,77 103,1
MW Stds. 39,0 41,6 21,3 17,5 164,3
LSD (p=0,05) 3,0 0,9 0,8 3,2 6,1 7,73 2,24 3,8 18,36 3,72
MW Hybriden 40,8 41,3 22,4 28,9 172,9 104,6 99,25 105 165,5 105,2

a = zweijahrig, b=in 1999, ¢ = in 2000 getestet
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Tab. 40: Absolute und relative Leistung von 50 Falcon x Resynthese Testkreuzungen
Resyn Hybride  Vers. Ertrag Olgeh.( Protein GSL ~ Wuchshd Ertrag Olgeh. Protein GSL ~ Wuchs

N (dtha) %) (%)  (umol/g he %) (%) (%) (%)  hohe

) (cm) (%)

Express  a 41,6 438 199 159 1477 1003 1024 101,9 979 938
Falcon  a 393 418 197 147 1606 946 97,6  100,8 90,8  102,0
Joker a 456 419 197 164 1644 1100 978 1007 1009 1044

Mohican  a 394 437 189 17,9 1573 949 102,01 966 1105 99,9
1 ) a 41,8 438 205 435 1752  100,7 1024 1044 2685 1112
2 S12 a 40,5 407 203 289 1731 97,5 951 1037 1781 109,9
3 S13 a 42,0 428 206 479 1691  101,3 99,9 1054 2955 1074
4 S27 a 41,9 409 214 277 1650 1010 956 1092 171,0 1048
5 S29 a 423 426 209 420 1745 1020 99,6 1065 2592 110,8
6 S30 a 434 41,6 206 27,5 1706 1045 97,1 1050 1695 1083
7 S35 a 42,1 413 21,7 241 1715 1015 965 1106 1488 108.9
8 G39 a 413 41,6 208 255 1653 994 971 1064 1573 1049
9 G65 a 449 431 203 249 1646  108,1 100,7 1038 1536 104,5
10 H4 a 41,0 41,7 204 20,1 1722 989 975 1042 1241 1094
11 H40 a 427 423 203 358 1716 1028 990 1039 2206 109,0
12 H48 a 46,0 40,6 208 351 1693 1108 949 1061 2166 1075
13 H6S a 433 428 204 237 1635 1044 100, 1041 1460 1038
14 H89 a 417 413 207 374 1661 1004 966 1057 2305 1055
15 H94 a 42,5 41,1 205 422 1695 1024 96,1 1049 2606 107.6
16 HI113 a 43,1 423 204 446 1728 1039 98,8 1044 2749 109,7
17 H149 a 436 417 205 346 1663 1050 974 1046 2135 1056
18 H240 a 39,5 420 202 31,0 1669 952 981 1034 191,1 106,0
19 H295 a 41,1 419 211 279 1716 991 979 1076 1720 108.9
20 L16 a 41,6 419 210 31,6 1728 1003 97,9 107,0 1949 109,7
21 RI a 412 414 203 30,5 1656 992 968  103,6 1884 1052
22 RS a 41,1 41,0 206 380 1720 989 957 1050 2343 1092
23 R9S a 42,6 404 216 483 1737 1026 944 1102 2977 1103
MW Standards  a 415 428 196 162 1575 41,5 428 196 162 1575

LSD (p=0,05) a 40 1,0 08 140 64 97 24 42 861 41

MW Hybriden  a 422 418 207 336 1697 10,8 97,6 1056 2073 1078

a = zweijahrig, b=in 1999, ¢ = in 2000 getestet
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Tab. 41: Absolute und relative Leistung von 50 Falcon x Resynthese Testkreuzungen
Resyn Hybride  Vers Ertrag Olgeh.( Protein GSL ~ Wuchs  Ertrag Olgeh. Protein  GSL Wuchshé

N (dtha) %) (%)  (umol/g hohe %) (%) %) (%) he
) (cm) (%)
Express b 444 450 183 13,2 1517 103,6 103,5 1009 94,1 943
Falcon b 40,0 425 182 124 1605 934 977 1004 88,7 998

Joker b 47,1 424 184 154 1694 1099 97,6 1014 109,55 1053

Mohican b 39,9 440 17,7 151 1619 93,0 1012 974 107,7 1006
24 H30 b 40,7 418 195 377 1675 950 962 1074 2693  104,1
25 HI1l2 b 395 41,1 202 57,0 1728 92,3 945  111,1 4064 1074
26 H128 b 450 424 20,0 187 1753 1051 97,6 1104 1332  109,0
27 H176 b 439 441 187 255 1732 102,5 1014 103,01 182,1 1077
28 H327 b 428 420 213 427 1850 1000 96,6 1173 3049 1150
MW Standards 42,9 435 182 140 1609 42,9 435 182 140 1609
LSD (p=0,05) 60 1,0 1,0 37 95 141 23 52 265 5,9
MW Hybriden 438 42,0 199 385 1746 1022 967 1096 2745  108,6
Express ¢ 389 420 220 17,5 1522 96,9 1014  102,5 99,5 92,8
Falcon ¢ 385 40,6 21,6 161 1714 96,0 979  100,8 912  104,5
Joker c 442 40,6 21,6 166 1712 110, 97,9  100,7 94,1 1044
Mohican ¢ 389 42,6 206 202 1614 97,1 102,8 96,0 115,0 98,4
29 S3 c 424 413 228 527 1761 1056 99,8 1063 2991 1074
30 S31 c 418 41,0 219 263 1758 1041 989 1024 1494 1072
31 $39 c 403 411 221 321 1772 1004 992 1032 1825  108,0
32 S101 c 407 409 229 377 1798 101,3 987 1070 2144 1096
33 G89 c 402 404 223 165 1756 1003 97,5 1039 938  107,0
34 H80/3 c 402 408 218 259 1774 1002 984  101,9 147,01 1082
35 H143 c 382 40,1 221 220 1730 952 96,8  103,3 1249 1054
36 H165 c 390 397 224 207 1769 97,3 958 1046 1173 1079
37 H196 c 421 399 229 296 1834 1048 963 1067 1681 1118
38 H219 c 391 400 222 225  170,1 97,5 96,5  103,6 1278  103,7
39 H226 c 394 413 21,8 212 1742 98,1 99,6  101,8 1204 106,
40 H231 c 40,6 41,0 21,6 184 1763 10,1 989 1009 1045 1075
41 H357 c 406 403 221 195 1770 101,01 973 1032 1109 1079
42 H777 c 413 403 218 197 1767 1029 973  101,7 1118 1077
43 L35 c 414 40,7 219 20,1 1797 1033 983 1023 1141 1096
44 L239 c 422 390 22,5 332 18473 1051 94,1 1051 1884 1123
45 R53 c 407 408 218 223 1821 1014 984 1020 1268  111,0
46 R59 c 406 414 223 418 1733 101,3 99,9 1043 2376 1057
47 R140 c 389 400 225 347 1735 97,0 96,6 1052 1969 1058
48 RS1/2 c 394 403 225 313 1827 98,3 973 1051 1780 1114
49 H280 c 403 40,7 21,7 285 1808 1004 98,1  101,1 161,8 1102
50 K306 c 373 410 213 238 1735 92,9 99,0 99,5 1351 1058
MW Standards ¢ 40,4 41,4 21,4 17,6  164,0 404 414 214 17,6 164,0
LSD (p=0,05) c 37 1,0 09 31 69 9,1 23 43 174 4,2
MW Hybriden ¢ 41,0 40,6 222 27,7 1773 1015 981 1034 1572 1081

a = zweijahrig, b=in 1999, ¢ = in 2000 getestet
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Tab. 42:Mittlere Abweichungsquadrate und Varianzkomponenten der Analyse der
Kombinationseignung von Fi-Hybriden fiir das Merkmal Samenertrag

16 TK x 2 Jahre 21 TK 1999 45 TK 2000
Var. FG MQ Var.cp |Var. FG MQ Var.cp [FG MQ Var.cp
Ursache Ursache
T 1 295 0,6 T 1 647 -2 1 21,57 0,1
Y 1 1105,4 3,9
O 4 4782,3* 67,3 O 4 2541,9*%* 60,2 |4 8680,7** 96,4
R 15 60,67 1,4 R 20 68,3** 40 44 151** 0,9
YT 1 9,8 0,0
oT 4 130,8** 3.7 oT 4 188,0** 8,3 4 1105,5** 24,4
RT 15 17,5 0,4 RT 20 252 2,1% 44 39 -0,4
004 4 476,1*%* 14,5
RY 15 29,7** 1,6
RO 60 15,7 0,5 RO 80 283 6,8** 1176 6,0 0,0
ROYT 197 13,6 13,6 |ROT 78 14,7 14,7 176 6,1 6,1
Total 317 Total 207 449

* ** signifikant bei p=0.05 bzw. 0,01
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