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1 Einleitung

1.1 Maisanbau in Deutschland

Ab Mitte des 20. Jahrhunderts bis Anfang des 21. Jahrhunderts gab es eine intensive Ausdehnung der
Maisanbaufldache in Deutschland. Ausgelost durch die Entwicklung von friihreifen, den deutschen
Standortverhiltnissen angepassten Sorten und der kommerziellen Nutzung der Hybridziichtung weite-
te sie sich von gerade einmal 50.000 ha im Jahre 1950 kontinuierlich auf {iber 2,53 Mio. ha im Jahre
2017 (Destatis 2018) aus. Damit ist heute der Mais (Zea mays L.) nach Weizen die am zweithdufigsten
angebaute Feldfrucht in Deutschland. Sie wird dabei vornehmlich auf zwei Arten genutzt: Nahezu
65% der Anbaufliche wird in Form von Silage oder Kdrnermais als energiereiches Futter in der
Milchvieh-, Schweine- und Gefliigelhaltung verwendet. Dafiir wurde in den letzten Jahren eine relativ
konstante Fliche angebaut (siche Abbildung 1). Etwa 35 % werden siliert als Substrat fiir Biogasanla-
gen genutzt. Hier hat sich die Anbaufliche in den letzten Jahren deutlich gesteigert — von knapp
200.000 ha im Jahre 2006 auf etwa 900.000 ha im Jahre 2016. Grund dafiir war das ,,Erneuerbare-
Energien-Gesetz“ aus dem Jahre 2000 (EEG 2000) sowie weitere Novellen in den Jahren 2004 und
2009, wodurch ein Einsatz von Feldfriichten in der Biogasproduktion lukrativer wurde als in der her-
koémmlichen Vermarktung. Von Anfang an nahm dabei der Mais, als besonders massenwiichsige
Pflanze, eine liberragende Rolle als Rohstoff ein. Heutzutage werden immer noch 51 % des massenbe-
zogenen Substrateinsatzes von nachwachsenden Rohstoffen gedeckt, von denen wiederum 73 % auf

den Mais entfallen (FNR 2017).
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Abbildung 1: Entwicklung der Maisanbaufldche in Deutschland von 2006 bis 2016 sowie deren Nutzungsart
(FNR 2017).
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In Deutschland wird Mais durchschnittlich nur auf etwa 15 % der insgesamt 16,7 Mio. ha genutzten
Ackerfliche angebaut. Regional gibt es jedoch erhebliche Unterschiede. In Gebieten mit einem hohen
Tierbesatz sind zumeist auch viele Biogasanlagen vorhanden, um anfallende Giille und Mist sinnvoll
zu verwerten. Hier ist der Bedarf an Mais deshalb besonders hoch, wodurch teilweise ein Maisanteil in
der Fruchtfolge von iiber 50 % erreicht wird (siche Abbildung 2). Besonders hervorzuheben ist hier
die Region Vechta/Cloppenburg, welche das Zentrum deutscher Tierproduktion darstellt. Dieser inten-
sive Maisanbau steht jedoch aufgrund von 6kologischen Nachteilen nicht im Einklang mit einer nach-
haltigen Landwirtschaft. Als Griinde dafiir sind vor allem eine erhohte Erosionsgefahr aufgrund einer
schlechten Bodenbedeckung der Maiskultur, eine einseitige Verarmung des Bodens an Nihrstoffen
und Humus sowie eine Schwichung der Artenvielfalt auf dem Acker zu nennen (Schlegel et al. 2005;
Dziewiaty und Bernardy P. 2007; Boessenkool 2014; Everaars et al. 2014). Zudem wird teilweise
auch auf den &sthetischen Aspekt von solch ,.sterilen” Maisdckern hingewiesen, welche wenig mit den
immer noch weit verbreiteten romantischen Vorstellungen einer landwirtschaftlichen Produktion zu
tun haben. Es ist daher nicht verwunderlich, dass sich in der Vergangenheit immer wieder Biirgeriniti-

ativen gegen einen intensiven Maisanbau ausgesprochen haben und schon friih vor der ,,Vermaisung*

ganzer Landstriche gewarnt wurde (Knodler 2007).

Prozentualer Anteil des Maisanbaus
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Abbildung 2: Prozentualer Anteil des Maisanbaus an der Ackerflaiche fiir Deutschland auf Kreisebene 2010
(DMK 2016)
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Aus diesen genannten Griinden werden schon seit vielen Jahren alternative Feldfriichte gesucht, wel-
che in der Lage sind, Teile der Maisanbaufldche zu ersetzen. Grofle Hoffnungen wurden dabei insbe-
sondere in die Nutzung neuer Pflanzenarten als Substrat fiir Biogasanlagen gesetzt, da hier nur wenige
Anforderungen an die Qualitdt des Erntegutes gestellt werden (Scheffer 2003). Bis zum gegenwiértigen
Zeitpunkt konnte sich aber keine der in Betracht gezogenen Alternativen als ebenbiirtig in Bezug auf
die Produktivitdt des Maises erweisen (Ziircher 2014). Daher wurde von Schmidt (2013) vorgeschla-
gen, nicht den Mais an sich zu ersetzen, sondern seine okologischen Eigenschaften durch einen
Mischanbau mit der Stangenbohne (Phaseolus vulgaris L.), einer Leguminose, zu verbessern. Damit
wird erhofft, eine hohe Produktivitit sowohl in der Nutzung als Biogassubstrat als auch in der Rinder-
fiitterung weiterhin gewahrleisten und gleichzeitig die negativen 6kologischen Folgen eines sehr in-

tensiven Mais-Reinanbaus reduzieren zu konnen.

1.2 Mais im Mischanbau mit der Stangenbohne

1.2.1 Geschichte des Mais/Bohnen-Mischanbaus

Der Mischanbau von Mais und Stangenbohnen (Phaseolus vulgaris L.) hat eine ebenso lange Ge-
schichte und Tradition, wie der Maisanbau selbst. Sie beginnt in Mesoamerika — einer kulturellen Re-
gion, die heute aus dem siidlichen Teil Mexikos, aus Guatemala, Beliz, El Salvador sowie den westli-
chen Teilen Honduras, Nicaraguas und Costa Ricas besteht (Kirchhoff 1943). Hier begannen indigene
Volker vor etwa 9.000 Jahren mit der Landwirtschaft, welche mehr und mehr das Jagen wilder Tiere
und Sammeln von Wildpflanzen als Nahrungsquelle abldste. Nach Bushnell (1976) begann der Pro-
zess der Domestikation bei Kiirbis, Amarant und Avocado in einer Periode, welche unter Archidologen
als El-Riego-Phase (ca. 7.000-5.000 v. Chr.) bezeichnet wird. In der darauffolgenden Coxcatldn-Phase
(5.000-3.500 v. Chr.) wurden dann bereits der Mais sowie die Teparybohne (Phaseolus acutifolius A.
Gray), eine nahe Verwandte der Stangenbohne, angebaut. Wie auch in anderen Genzentren der Erde
wurde meist eine Kombination aus einem Getreide und einer Leguminose genutzt, um sich mit den
wichtigsten Néhrstoffen, vor allem Kohlenhydrate und Proteine, zu versorgen. Dass eine Kombination
aus Mais und Bohne genau dies sicherstellt, nutzten die ersten Bauern — wenn vielleicht auch nicht
wissentlich — schon frithzeitig. Es wird deshalb davon ausgegangen, dass der Mais/Bohnen-
Mischanbau bereits mit der ersten Domestikation der Phaseolus-Bohnen, soweit es archidologische
Funde belegen konnen, praktiziert wurde (Landon 2008). Seitdem gehort dieses Anbausystem zum
kulturellen Erbe Mesoamerikas. Besondere Bekanntheit erlangte es dabei als Teil des agro-
okologischen Anbausystems Milpa, welches im besonderen Malle {iber Jahrtausende die Maya-

Hochkultur prégte (z. B. Diemont und Martin 2009; Steinberg 2010; Nigh und Diemont 2013). Neben
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dem Mais und der Stangenbohne wird das System dabei traditionell durch den Kiirbis erginzt,
wodurch die fiir das Anbausystem weitverbreitete alternative Bezeichnung ,,Drei Schwestern® zu er-
kldren ist. Bis heute wird die Milpa in weiten Teilen Mesoamerikas als Subsistenzwirtschaft oder in
Hausgirten praktiziert (Marquez und Schwartz 2008). Dabei sichert sie die Erndhrungsgrundlage so-
wie -vielfalt von Millionen von bauerlichen Haushalten und leistet zudem ihren Anteil zur Konservie-
rung der Agrobiodiversitit (Birol et al. 2009). Besonders wichtig ist dabei der Beitrag zur Erhaltung
von alten Mais-Landrassen und damit der Bewahrung genetischer Vielfalt (= In situ — Konservierung).
Es wird deshalb angenommen, dass die Milpa indirekt auch zur globalen Erndhrungssicherung bei-
steuert (Birol et al. 2009). Seit der Einfithrung von Hochleistungssorten sowie von genetisch verdnder-
ten Maissorten in Mexiko ist diese Quelle genetischer Diversitidt jedoch stark bedroht und muss des-

halb in Zukunft besonders sensibel behandelt und geschiitzt werden (Bellon und Berthaud 2004).

Obwohl bereits seit vielen Jahrzehnten neue Maissorten ausschlieBlich im Reinanbau geziichtet wer-
den scheint es, als sei selbst in modernen Hybriden die ko-evolutiondre Entwicklung dieser beiden
Kulturarten noch immer verankert. Wie Abbildung 3 zeigt, leidet der Mais besonders in einem frithen
Entwicklungsstadium eindeutig unter der Konkurrenz von anderen Pflanzenarten (in diesem Falle
Beikréuter). In der rechten Parzelle ist der Mais, in Konkurrenz zu der Stangenbohne stehend, zumin-
dest auf den ersten Blick kaum gezeichnet. Dabei ist aber dennoch zu erwarten, dass auch hier Kon-

kurrenzeffekte den Maisertrag im Vergleich zum reinen Maisanbau mindern.

Abbildung 3: Mais-Versuchsparzellen mit moderatem Beikrautbesatz (linke Parzelle) und einer grolen Menge
an Stangenbohnen (rechte Parzelle) in Witzenhausen, 2015.
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1.2.2  Vorteile eines Mischanbausystems

Als Mischanbausystem werden Anbauformen bezeichnet, bei denen mindestens zwei verschiedene
Pflanzenarten simultan auf einem gemeinsamen Feld wéhrend einer Vegetationsperiode angebaut
werden (Ofori und Stern 1987). Praktiziert wird der Mischanbau besonders unter Kleinbauern in tradi-
tionellen Anbausystemen in den Tropen und in extensiven Landnutzungssystemen in Entwicklungs-
landern. Hier wird durch die Kombination meist einer Getreideart und einer Hiilsenfrucht eine hohere
Produktivitit pro Flache erreicht (Erhohung des Land Equivalent Ratio). Dadurch steigt das Einkom-
men der Kleinbauern — und die Gefahr von Missernten aufgrund extremer Wetterphdnomene wird
zudem gesenkt (FAO 2016). Zahlreiche Studien konzentrierten sich hier auf ausgewahlte Anbaueigen-
schaften, die potenziell durch einen Mischanbau verbessert werden. Beispiele hierfiir sind die Futter-
qualitdt und -quantitit des Ernteproduktes (Belel et al. 2014), die Bodenfruchtbarkeit, eine Reduzie-
rung von Erosion (Lima et al. 2014) sowie eine Unterdriickung von Beikrautern und -griasern (Bilalis
et al. 2010) und von Krankheiten (Fininsa 2008). Aus diesen genannten Griinden sind Mischanbausys-
teme auch fiir die europdische Landwirtschaft interessant und erfreuen sich in jiingster Vergangenheit,
vor allem im Bereich des 6kologischen Landbaus, zunehmender Beliebtheit (Hauggaard-Nielsen et al.
2008). Allgemein ist der Anbau von Leguminosen auch in Deutschland als MaBnahme zur Verbesse-
rung der Okosystemleistungen und zum Ressourcenschutz (Verbesserung des Umwelt- und Klima-
schutzes, Verbesserung der Artenvielfalt in den Agrarlandschaften, Verringerung des Verbrauchs an
mineralischen Stickstoffdiingern und Verbesserung der Bodenfruchtbarkeit) anerkannt und wird unter
anderem durch die ,,Eiweillpflanzenstrategie” des Bundesministeriums fiir Erndhrung und Landwirt-
schaft gefordert (BMEL 2018). Die Notwendigkeit einer Steigerung der einheimischen Eiweifproduk-
tion zur Tiererndhrung, um Sojaimporte aus Siidamerika teilweise einsparen zu konnen, wird darin
explizit betont. Fiir den GroBteil der Landwirte in Deutschland kommt eine Ausweitung des Legumi-

nosenanbaus jedoch nur infrage, wenn die Produktivitdt den Aufwand des Anbaus rechtfertigt.

Die Stangenbohne hat in Kombination mit dem Leistungstriger Mais das Potenzial, die Produktion
eines eiweillreichen Futtermittels bei gleichzeitig hoher Produktivitit zu ermdglichen. Gleichzeitig
kann sie den Maisanbau unter konventionellen als auch 6kologischen Bedingungen aufgrund der durch
Symbiose mit Rhizobien durchgefiihrten Stickstofffixierung (Giller ef al. 1991, Graham und Ranalli
1997) bereichern und zur Verbesserung der Bodenfruchtbarkeit beitragen (Matusso et al. 2014;
Dwivedi et al. 2015). Durch eine bessere Bodenbedeckung zwischen den Maisreihen kdnnte zudem
die Erosionsgefahr, beispielsweise bei starken Regenereignissen, gemindert und ebenso die Entwick-

lung von Beikrdutern und -grisern behindert werden (Bilalis et al. 2010).
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1.3 Aktueller Forschungsstand

Zum Gegenstand zahlreicher Forschungsvorhaben wurde der Mais/Bohnen-Mischanbau bereits Ende
der 1970er Jahre — und da insbesondere am Centro Internacional de Agricultura Tropical (CIAT) in
Kolumbien — einem der flihrenden Forschungszentren im Bereich tropischer Landwirtschaft und spe-
zialisiert auf die Forschung zu Phaseolus-Bohnen. Hier wurden sowohl Fragestellungen zur Interakti-
on zwischen Mais und Bohne (Francis et al. 1978; Francis et al. 1982a; Davis und Garcia 1983), dem
Befall mit Schadinsekten (Altieri et al. 1978) als auch zu den 6konomischen Aspekten des Mischan-
baus (Francis und Sanders 1978) bearbeitet. Zumeist bezogen sich diese Untersuchungen jedoch auf

tropische Landwirtschaftssysteme unter extensiven Bedingungen.

Auch in den folgenden Jahrzehnten bis zur heutigen Zeit wurden Forschungsstudien zum
Mais/Bohnen-Mischanbau vor allem mit Blick auf den Anbau durch Kleinbauern in Entwicklungslén-
dern, insbesondere auf dem afrikanischen Kontinent (z. B. Fischler 1997; Nekesa et al. 1999; Tsubo et
al. 2004; Habte et al. 2016) durchgefiihrt. Erst im Zuge einer deutlichen Ausdehnung des Maisanbaus
in Europa, dem teilweise damit verbundenen Mangel an nachhaltigen Produktionsverfahren sowie
durch die Riickbesinnung auf heimische Proteinquellen wurde der Mais/Bohnen-Mischanbau auch fiir
die westeuropdische Landwirtschaft interessant. Eine der bisher umfangreichsten Studien mit Feldver-
suchen in der geméBigten Klimazone wurde von Dawo (2011) an der University of Leeds umgesetzt.
Im Fokus standen hier die optimale Bestandesdichte des Maises, der Saatzeitpunkt beider Kulturen
sowie eine Qualititsanalyse des Ernteproduktes. Die Ergebnisse zeigten, dass der Gesamtertrag des
Gemenges am hdchsten war, wenn Mais und Bohnen nahezu gleichzeitig gesit wurden und dass eine
hohere Bestandesdichte des Maises auch hohere Gesamtertrége, jedoch geringere Bohnenanteile im
Gemenge zur Folge hatten. Untersuchungen ergaben zudem, dass die Qualitdt der Maissilage mithilfe
der Bohnen aufgrund eines gesteigerten Rohproteingehaltes bei gleichbleibendem Energiegehalt er-
hoht werden konnte (Dawo et al. 2007). Das Ertragsniveau der Mischkultur befand sich au3erdem auf
dem Niveau des Mais-Reinanbaus, wodurch eine gro3ere Menge an Protein pro Flache erzeugt werden

konnte.

Wihrend Willey und Osiru (1972) noch bis zu 38 % hohere Ertrdge des Gemenges im Vergleich zum
separaten Anbau beider Kulturen auch unter intensiven Bedingungen beobachten konnten, ist es du-
Berst unwahrscheinlich, solch einen Ertragsvorsprung in aktuellen Studien zu beobachten. Vielmehr ist
es hier das erklarte Ziel, einen ebenbiirtigen Ertrag des Gemenges im Vergleich zum Mais-Reinanbau
zu erreichen. Diese Herabstufung des Ertragszieles ist vor allem der Tatsache geschuldet, dass die
Ertragsfahigkeit des Maises im Reinanbau aufgrund einer enormen Verbesserung der Ziichtungsstrate-
gien seit den 1970er Jahren deutlich gesteigert werden konnte und moderne Hochleistungssorten fiir

den Reinanbau nahezu perfektioniert wurden.



Einleitung 7

Ein noch laufendes Forschungsvorhaben des Johann Heinrich von Thiinen-Institutes fiir Okologischen
Landbau in Westerau zeigt ebenso das Potenzial des Mais/Bohnen-Mischanbaus auf, ein dhnliches
Ertragsniveau wie bei dem Mais-Reinanbau zu erreichen (Fischer und Béhm 2015). Unter 6kologi-
schen Anbaubedingungen wurden hier Trockenmasseertrige zwischen 120 und 180 dt/ha erreicht.
Dawo (2011) konnte dagegen unter konventionellen Bedingungen nur einen Ertrag von maximal 140
dt/ha erzielen. In den durchgefiihrten Feldversuchen zeigte sich oft, dass bei guten Bohnenertrigen das
Gesamt-Ertragsniveau relativ gering war, wodurch sich ein Anbau in der modernen Landwirtschaft in
diesen Fillen kaum rechnen wiirde. In Hoppe (2015) konnten dagegen hohe Gesamtertrige des Ge-
menges bis 200 dt/ha erreicht werden. Diese waren aber stets mit sehr geringen Anteilen des Bohnen-
ertrages am Gesamtertrag des Gemenges verbunden (5—13 %), wodurch nicht zu erwarten war, dass
die Stangenbohne positive Effekte auf den Maisanbau austibte. Daher tragen diese Versuchsergebnisse
wenig zu einer kommerziellen Verbreitung des Systems bei. Ein gutes Ertragsniveau zwischen 150
und 200 dt/ha, bei dem die Stangenbohne dennoch einen signifikanten Anteil an der Ertragsbildung
besal3, konnte dagegen erstmals in Nurk et al. (2017) dokumentiert werden. Hier waren die Ergebnisse

jedoch stark von dem Versuchsstandort sowie -jahr abhéngig.

Es besteht deshalb weiterhin ein dringender Bedarf, den Mischanbau zum einen auf ein praxisrelevan-
tes Ertragsniveau mit moglichst hohen Bohnenanteilen zu bringen und zum anderen die Ertragsfihig-
keit gegeniiber Standort- sowie Jahreseffekten moglichst abzusichern. Zudem fehlen bisher Erkennt-
nisse liber den Proteingehalt sowie -ertrag des Mischanbausystems und dessen konkrete Eignung fiir

einen Einsatz in der Tiererndhrung.

1.4 Zielsetzung dieser Arbeit

Die vorliegende Arbeit kniipft an eine abgeschlossene Dissertation mit dem Thema ,,Entwicklung von
Energiemaissorten fiir die Mischkultur mit Stangenbohnen (Hoppe 2015), durchgefiihrt in der Abtei-
lung fiir Pflanzenziichtung der Georg-August-Universitdt Gottingen, an. Im Fokus stand hier der Ver-
gleich einer Selektion von Maishybriden sowohl im Mischanbau als auch im Reinanbau. Es zeigte
sich, dass die leistungsstdrksten Hybriden aus einer Selektion im Reinanbau dieselben waren wie im
Mischanbau. Ein eigenes Zuchtprogramm fiir Maissorten, welche speziell fiir den Mischanbau mit

Stangenbohnen entwickelt werden, war somit nicht zu rechtfertigen.

Es wurde aber wihrend der Feldversuche klar, dass ein gro3er Bedarf besteht, geeignete Stangenboh-
nensorten fiir einen Mischanbau zu selektieren. Bisher in Deutschland beliebte Sorten, welche fast
ausschlieBlich im privaten Gartenbau genutzt werden, besitzen einen viel zu friih einsetzenden Rei-

fungsprozess, welcher sich in geringe Biomasseertrige zum iiblichen Erntezeitpunkt des Maises wi-
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derspiegelt. Aus diesem Grund konzentriert sich die vorliegende Arbeit nun auf die Selektion von

leistungsfahigen Stangenbohnen fiir den Mischanbau mit Mais.
Dabei sollen zwei Herangehensweisen verfolgt werden:

Zum einen sollen bereits vorhandene, spéitreife Stangenbohnensorten, welche von dem Schweizer
Saatgutanbieter Sativa Rheinau AG vermehrt und zur Verfiigung gestellt wurden, in dreijéhrigen
Feldversuchen getestet werden. Durch den Anbau mehrerer Stangenbohnensorten in Kombination mit
verschiedenen Maissorten soll es abschlieBend moglich sein, eine bzw. einige wenige Stangenbohnen-
sorten flir einen praktischen Anbau in Deutschland zu empfehlen und somit einen Beitrag fiir eine
erfolgreiche Einfiihrung des Mischanbausystems in die deutsche Agrarlandschaft zu leisten. Geeignete

Stangenbohnensorten miissen dabei folgende Eigenschaften erfiillen:

1. Um die Kosten fiir das zusétzliche Bohnensaatgut so gering wie moglich zu halten, soll das

Tausendkorngewicht (TKG) der Stangenbohnen moglichst gering sein.

2. Die Stangenbohnen miissen eine optimale Bestandesentwicklung im Einklang mit dem Mais
besitzen. Dies bedeutet, dass das Bohnenwachstum mit dem Maiswachstum mithalten konnen
muss und gleichzeitig nicht zu schnell erfolgen darf, da sonst der Mais stranguliert und in sei-
nem Wachstum zu stark gehemmt wird. Ein Abreifen der Stangenbohnen darf zudem nicht zu

friih erfolgen, damit die volle Biomasse bis zum Erntezeitpunkt erhalten bleibt.

3. Die Stangenbohnen sollten einen mdoglichst grofen Beitrag zu einem moglichst hohen Ge-
samt-Trockenmasseertrag des Gemenges leisten, diesen aber gleichzeitig nicht zu sehr im

Vergleich zum Reinanbau des Maises reduzieren.

Zum anderen soll ein Set von 276 verschiedenen Bohnenakzessionen, darunter 177 Stangenbohnenak-
zessionen, genutzt werden, um molekulare Marker fiir weitere Merkmale, welche fiir den
Mais/Stangenbohnen-Mischanbau wichtig sind, zu identifizieren und fiir zukiinftige Ziichtungspro-
gramme der Stangenbohnen fiir den Mischanbau mit Mais zur Verfligung zu stellen. Zu diesem Zweck
wird mithilfe des BARCBean6K 3 Chips (Song ef al. 2015), bestehend aus 5398 SNP-Markern, eine
Genomweite Assoziationsstudie (GWAS) durchgefiihrt, welche folgende Eigenschaften der Stangen-
bohnen beinhaltet:

4. FEine geeignete Sorte sollte eine gute Keimfahigkeit unter suboptimalen Temperaturen sowie
eine Toleranz gegeniiber leichten Frosttemperaturen im Primérblattstadium besitzen. Dies soll
sicherstellen, dass ein gemeinsamer Saatzeitpunkt von Mais und Bohnen zum reguléren Aus-

saatzeitpunkt des Maises Ende April/Anfang Mai moglich ist.
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5. Stangenbohnen besitzen den Inhaltsstoff Phasin aus der Gruppe der Lektine, welcher bei ro-
hem Verzehr giftig wirkt. Seine Bedeutung fiir die Fiitterung von Wiederkduern ist noch nicht
geklart, jedoch existiert eine grofe genetische Variation im Gehalt dieses Giftstoffes. Deshalb
sind Stangenbohnensorten mit einem sehr geringen Gehalt an Phasin wiinschenswert, um ge-
sundheitliche Bedenken bei bzw. einen Leistungsriickgang von Wiederkduern aufgrund dieses

Inhaltsstoftes generell auszuschlieBen.

Fiir die in den Punkten 4 und 5 angesprochenen Eigenschaften sollen SNPs gefunden werden, welche
hoch signifikant mit dem Merkmal assoziiert sind. Diese Informationen kénnen dann in zukiinftigen
Ziichtungsprojekten der Stangenbohnen mit dem Fokus auf die Eignung fiir den Mischanbau mit Mais

niitzlich sein.

Beide Herangehensweisen werden im Folgenden in zwei getrennten Kapiteln behandelt. Die gesamte
Arbeit wird dann von einer beide Kapitel betreffenden Schlussfolgerung sowie einer Zusammenfas-

sung komplettiert.
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2 Feldversuche zur Selektion von Stangenbohnensorten

2.1 Einleitung

Die wissenschaftliche Bearbeitung des Anbausystems Mais/Stangenbohnen an der Georg-August-
Universitidt Gottingen begann bereits im Jahre 2012 mit der Dissertation von Christopher Hoppe
(Hoppe 2015). Ziel war hier eine Selektion von geeigneten Maissorten fiir den Mischanbau mit Stan-
genbohnen. Eine Selektion von geeigneten Stangenbohnensorten war hier nicht vorgesehen, da die
Bedeutung der richtigen Sortenwahl zunéchst unterschitzt wurde. Im Laufe des Projektes wurde je-
doch schnell ersichtlich, dass hohe Gesamt-Trockenmasseertrage des Gemenges bei einem gleichzeitig
hohen Ertragsanteil der Bohnen nur mithilfe von selektierten Stangenbohnensorten erreichbar sind.
Aus diesem Grund testete man hier bereits im zweiten Versuchsjahr mit ‘Anellino verde‘ und ‘Bobis a
grano nero‘ zwei weitere Bohnensorten zusétzlich zur anfénglichen Bohnensorte ‘Neckarkonigin‘. Im
dritten Versuchsjahr wurde nur noch die Sorte ‘Anellino verde® verwendet. Dadurch konnten bereits
im Jahr 2014 Bohnenertragsanteile von 12,61 % bei einem Gesamttrockenmasseertrag von 175,26
dt/ha (Hoppe 2015) erzielt werden. Da diese Ertragsanteile und Gesamtertrage fiir die kommerzielle
Nutzung des Mischanbausystems jedoch noch nicht ausreichen wiirden, konnte ein Anschlussprojekt,
welches sich insbesondere mit der Selektion von ertragsstarken Stangenbohnensorten beschéftigt, rea-
lisiert werden. Hauptbestandteil dieses Kapitels wird daher der Vergleich des Ertragspotenzials von
unterschiedlichen Stangenbohnensorten sein. Ein Vergleich spezieller Mais/Stangenbohne-
Kombinationen ist aufgrund der Versuchsanlage ebenso mdglich. Zusétzlich soll aulerdem die Leis-
tungsfihigkeit der Mais/Stangenbohnen-Kombinationen mit dem Mais im Reinanbau verglichen wer-
den, damit Prognosen iiber das zukiinftige Nutzungspotenzial des Mais/Stangenbohnen-Mischanbaus

getroffen werden konnen.

2.2 Material und Methoden

2.2.1 Versuchsaufbau

In den Feldversuchen wurden in drei Jahren und an jeweils drei Standorten verschiedene Maissorten
im Mischanbau mit verschiedenen Stangenbohnensorten getestet. Zusétzlich wurde jede getestete
Maissorte auch im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m” und mit 10 Pflanzen/m?, welche die iiblicherweise

von Landwirten gewéhlte Bestandesdichte darstellen sollte, angebaut. Die Parzellengrof3e betrug stets
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1,5m x 6 m =9 m’ in denen der Mais zweireihig mit einem Abstand von 75 cm angebaut wurde. In
Parzellen mit Gemenge wurden die Stangenbohnen stets jeweils ca. 10-15 cm einseitig neben die

Maisreihe gelegt (siche Abbildung 4).

Abbildung 4: Mais/Bohnen-Parzelle kurz nach Auflaufen der Mais- und Bohnenpflanzen (Géttingen, 2016)

Fiir jedes Versuchsjahr wurden andere Stangenbohnensorten und auch andere Maissorten in den Ver-
such aufgenommen. Deshalb ergab sich fiir jedes Versuchsjahr ein anderes Versuchsdesign. Eine

Ubersicht dazu findet sich in Tabelle 1.

Fiir das Jahr 2015 wurden an drei Standorten insgesamt acht Maissorten und zwolf Stangenbohnensor-
ten in den Versuch aufgenommen. Eine Besonderheit lag hier im unorthogonalen Versuchsdesign: Es
wurden nur vier Maissorten mit allen zwolf Bohnensorten getestet. Die iibrigen vier Maissorten wur-

den nur mit einer Auswahl von vier Stangenbohnensorten angebaut.

Tabelle 1: Ubersicht iiber den Versuchsaufbau in den einzelnen Versuchsjahren.

Anzahl Anzahl geteste-

Jahr Standorte Versuchsanlage getesteter  ter Bohnensor-  Besonderheiten Anzahl
. Parzellen
Maissorten ten
Einbeck 8 12 160
s a-Gitteranlage Unorthogonales
2015 Gottingen (8x10=80 mit 2 Wdh.) 8 12 Versuchsdesign 160
Tachenhausen * 8 12 160
Einbeck 8 160
L Vollst. Blockanlage 2 Saattermine der
*
2016 Gottingen (1x80=80 mit 2 Wdh.) 8 Stangenbohnen 160
Tachenhausen * 8 4 160
pinbeck Quadrat. Gitteranlage ’ 19 2 Diingungsstufen 1
2017 Gottingen (6x6=36 mit 2 Wdh.) 3 10 in EEE;ciEnd 144
Wiebrechtshausen 3 10 & 72

* Diese Standorte gingen nicht mit in die Auswertung ein.
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Fiir das Versuchsjahr 2016 wurden vier der vielversprechendsten Stangenbohnensorten aus dem Ver-
suchsjahr 2015 selektiert und in Kombination mit acht Maissorten angebaut. Alle Bohnensorten wur-
den jeweils an zwei verschiedenen Saatzeitpunkten ausgesit. Priifglieder mit frilhem als auch spéatem

Saatzeitpunkt der Bohnen wurden in einer Blockanlage zusammengefasst.

Der Feldversuch 2017 beinhaltete drei verschiedene Maissorten, welche in Kombination mit zehn
verschiedenen Stangenbohnensorten an drei Standorten angebaut wurden. Dies ergab zusammen mit
dem Reinanbau des Maises ein quadratisches Gitter mit 36 Priifgliedern. An zwei Standorten (Einbeck
und Gottingen) wurden alle Priifglieder zusétzlich zur normal mit Stickstoff gediingten Variante auch
unter Stickstoffmangel-Bedingungen gepriift. Somit ergaben sich in diesem Versuchsjahr insgesamt

funf Test-Umwelten.

2.2.2 Pflanzenmaterial

Fiir die Versuche wurden in allen Jahren zum groflen Teil wechselnde Maissorten und auch unter-

schiedliche Stangenbohnensorten in Mischkultur angebaut.

Bei den verwendeten Maissorten handelte es sich um aktuelle Sorten aus dem Sortiment der KWS
SAAT SE, Einbeck, sowie eine Sorte aus dem Sortiment der Agromais GmbH, Everswinkel. In 2015
und 2016 wurden zudem drei bzw. eine Experimentalhybride verwendet, welche von Hoppe (2015)

selektiert wurden. Eine Ubersicht iiber alle verwendeten Maissorten ist in Tabelle 2 zu finden.

Tabelle 2: Die in den Feldversuchen verwendeten Maissorten bzw. -experimentalhybriden. Die fett gedruckte
Sorte wurde in allen drei Versuchsjahren genutzt.

Versuchsjahr Maissorte Reifezahl Ziichter
Fabregas S 210 KWS SAAT SE
Frederico KWS S 240 KWS SAAT SE
KWS Figaro S 250 KWS SAAT SE
2015 Fen.la.ndez S 250 KWS SAAT SE
Walterinio KWS S 270 KWS SAAT SE
KXB5171 unbekannt Experimentalhybride
KXB5172 unbekannt Experimentalhybride
KXB5173 unbekannt Experimentalhybride
KWS Keops S 210 KWS SAAT SE
Calango KWS S 220 KWS SAAT SE
Agro Fides S 220 Agromais GmbH
2016 Benedictio KWS S 230 KWS SAAT SE
KWS Figaro S 250 KWS SAAT SE
Fernandez S 250 KWS SAAT SE
Walterinio KWS S 270 KWS SAAT SE
KXB5173 unbekannt Experimentalhybride
KWS Stabil S 200 KWS SAAT SE
2017 Benedictio KWS S 230 KWS SAAT SE

KWS Figaro S 250 KWS SAAT SE
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Bei den verwendeten Stangenbohnensorten handelte es sich um Experimentalsorten bzw. Akzessio-
nen, welche alle ein undeterminiertes Wachstum mit langen, gedrehten Stingeln besitzen (Type IV
nach van Schoonhoven und Pastor-Corrales 1987). Die Vermehrung fand bei der Sativa Rheinau AG,
Rheinau, Schweiz, statt, wo die Stangenbohnensorten hinsichtlich einer spaten Abreife und damit ei-
ner potenziell hohen Biomasseleistung zum reguldren Emtetermin des Maises vorselektiert wurden.
Urspriinglich wurden die Akzessionen von verschiedenen Gemiiseziichtern und der Genbank des
Leibniz-Institutes fiir Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung (IPK) in Gatersleben bezogen. Da
die Handelsnamen nicht eindeutig sind (z. B. werden unterschiedliche Sorten unter dem gleichen Na-
men gefiihrt), werden alle Stangenbohnensorten anhand einer Codierung aufgefiihrt. Die Akzession
‘WAV512¢ kann von der VanWaveren Saaten GmbH, Géttingen, bezogen werden. Eine Auflistung
aller verwendeten Stangenbohnenakzessionen und deren Tausendkorngewicht (TKG) in g ist in Tabel-

le 3 zu finden.

Tabelle 3: Die in den Feldversuchen verwendeten Stangenbohnenakzessionen. Die fett gedruckten Sorten wur-
den in allen drei Versuchsjahren genutzt.

Versuchsjahr Stangenbohnenakzession TKG [g]
SAT510 398
SAT511 378
SAT513 457
SAT514 584
SAT515 591
SAT516 465
2015 SAT517 513
SAT518 574
SATS519 355
SAT520 503
SAT522 422
WAV512 185
SAT510 398
SAT511 378
2016 SAT513 457
WAVS512 185
SAT510 398
SAT511 378
SAT513 457
SAT523 220
SAT524 249
2017 SATS525 239
SAT532 222
SAT533 249
SAT536 295

WAVS12 185
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223 Standorte

Die Feldversuche wurden in jedem der drei Versuchsjahre an drei Standorten angelegt. Neben den
Standorten Finbeck und Gottingen, welche in allen drei Versuchsjahren existierten, wurden 2015 und
2016 der Standort Tachenhausen sowie im Jahre 2017 der Standort Wiebrechtshausen in den Versuch
aufgenommen. Der Standort Tachenhausen befand sich im Siiden Deutschlands, nahe Stuttgart, und
wurde von der Hochschule fiir Wirtschaft und Umwelt Niirtingen-Geislingen betreut. Die Standorte
Einbeck (EIN), Gottingen (GOE) und Wiebrechtshausen (WIE) befanden sich im siidlichen Nieder-
sachsen in einen Umkreis von nur ca. 40 km. Aus diesem Grunde wurden diese Standorte von der
Georg-August-Universitit Gottingen betreut und von ein und derselben Person bonitiert. Mit Ausnah-
me des Standortes Wiebrechtshausen, welcher unter dkologischen Bedingungen bewirtschaftet wird,
wurden alle anderen Standorte konventionell gefiihrt. Fiir die Auswertung der Versuchsergebnisse
wurden jedoch nicht alle Standorte herangezogen. Im Jahre 2015 konnte sich am Standort Tachenhau-
sen kein ausreichender Bestand entwickeln. In der frilhen Vegetationsphase waren dort die Witte-
rungsbedingungen fiir das Maiswachstum sehr forderlich, wohingegen nach Auflaufen der Stangen-
bohnen grofle Trockenheit herrschte und sich so das Wachstum der Stangenbohnen stark verzogerte.
Als Ergebnis dieser Entwicklung wurde zum Erntezeitpunkt der Bohnenanteil am Gemenge auf deut-
lich unter einem Prozent geschitzt, wodurch eine Versuchsauswertung nicht sinnvoll war. Am Stand-
ort Tachenhausen konnte sich auch im folgenden Versuchsjahr 2016 kein guter Bestand entwickeln.
Aus diesem Grund wurde der Versuch nicht geerntet, weshalb keine Erntedaten aus dieser Umwelt zur
Verfligung standen. Auch am Standort Géttingen konnten im Jahr 2016 keine Erntedaten erhoben
werden, da hier Ende August ein schweres Unwetter nahezu alle Parzellen des Versuchs zerstorte.
Eine genauere Beschreibung der zur Auswertung herangezogenen Standorte ist der Tabelle 4 zu ent-

nehmen.

Tabelle 4: Die in die Versuchsauswertung aufgenommenen Standorte.

& Jahres- & Jahres-

Standort Jahr  Koordinaten Bewirtschaf- Boden- Acker nieder- tempera-
tung art zahl schlag tur
[mm] [°Cl]

2015  51.801,9.843
Einbeck (EIN) 2016  51.802,9.847  konventionell L 80 680 8,8
2017  51.801, 9.841

2015  51.499,9.917

Gottingen (GOE) 2017 51.496, 9.887 konventionell tL 84 645 8,7
Wiebrechtshau- . .
sen (WBH) 2017 51.752,10.016 okologisch sL 70 680 8,6

L = Lehm, tL = toniger Lehm, sL = schluffiger Lehm
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224 Aussaat und pflanzenbauliche Mafinahmen

An allen Standorten erfolgte die Aussaat des Maises zum ortstypischen Zeitpunkt gegen Ende Ap-
ril/Anfang Mai. An den Standorten Einbeck und Wiebrechtshausen wurde dies durch die KWS SAAT
SE durchgefiihrt. Hierfiir wurde eine achtreihige BAURAL-Einzelkornsdmaschine (Typ PL 2 auf
Grundrahmen der Firma Kuhn) verwendet. Am Standort Gottingen wurde der Mais durch die Mitar-
beiter der Georg-August-Universitidt Gottingen mithilfe einer zweireihigen Einzelkorn-Sdmaschine
vom Typ Hege 95 gelegt. Die Aussaat der Stangenbohnen erfolgte an allen Standorten stets mit der
zweireihigen Hege-Einzelkornsdmaschine durch die Georg-August-Universitidt Gottingen. Der Aus-
saattermin variierte hier aber zwischen den Jahren (siche Tabelle 5). Im Jahr 2015 erfolgte die Boh-
nensaat zum 3- bis 4-Blattstadium des Maises. Dies entsprach etwa einem Monat Verzdgerung im
Vergleich zur Maisaussaat. Im zweiten Versuchsjahr 2016 wurden zwei verschiedene Aussaattermine
der Stangenbohnen realisiert. Der frithe Saattermin sollte mdglichst nah an dem Saatzeitpunkt des
Maises liegen. Aus organisatorischen Griinden wurden die Bohnen schlieBlich zehn Tage nach dem
Mais gesit. Der spitere Saattermin erfolgte, wie im Jahr zuvor, zum 3- bis 4-Blattstadium des Maises.
Im letzten Versuchsjahr 2017 wurde auf eine spitere Aussaat der Bohnen verzichtet. Hier wurden alle
Stangenbohnen mdglichst zeitnah zur Maisaussaat gelegt. Dies entsprach schlieBlich einer drei- bis

zwolftdgigen spéteren Saat der Bohnen im Vergleich zum Mais.

Tabelle 5: Ubersicht iiber die Saatzeitpunkte von Mais und Stangenbohnen sowie Erntetermine des Maises in
den einzelnen Versuchsjahren.

Jahr Standort Saat;/ellsipsunkt Saa];f:;::g:lnkt Erntel\z/le:;g)unkt
Einbeck 30.04.2015 27.05.2015 08.10.2015
2015 Gottingen 07.05.2015 04.06.2015 19.10.2015
2016 Einbeck 02.05.2016 12.05./07.06.2016 26.09.2016
Einbeck 28.04.2017 10.05.2017 26.09.2017
2017 Gottingen 05.05.2017 16.05.2017 13.10.2017
Wiebrechtshausen 08.05.2017 11.05.2017 28.09.2017

Fiir die Stangenbohnen wurde stets eine Bestandesdichte von 7,5 Pflanzen/m’ gewihlt. Im ersten Ver-
suchsjahr 2015 konnten jedoch viele Parzellen aufgrund extremer Trockenheit wihrend des Auflau-
fens der Stangenbohnen und trotz einer ausgesiten Bestandesdichte von 10 Pflanzen/m” diese ange-
strebte Pflanzenanzahl nicht erreichen. Darauthin wurden in den beiden Folgejahren jeweils 15 Pflan-
zen/m” ausgesit und anschlieBend die Pflanzenanzahl per Hand auf 7,5 Pflanzen/m’ reduziert. Der
Mais wurde an allen Standorten stets mit ca. 10 Pflanzen/m” ausgesit. Fiir die Parzellen mit Mischan-

bau wurde die Pflanzenanzahl anschlieBend auf 7,5 Pflanzen/m’ reduziert. Ebenso wurde fiir eine Va-
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riante des Mais-Reinanbaus die Pflanzenanzahl auf 7,5 Pflanzen/m’ reduziert. Fiir die zweite Variante

des Mais-Reinanbaus wurden 10 Pflanzen/m? beibehalten.

Sowohl das Maissaatgut als auch das Bohnensaatgut wurden vor der Aussaat mit TMTD gebeizt. Le-
diglich das Saatgut fiir den Standort Wiebrechtshausen im dritten Versuchsjahr 2017 wurde nicht
chemisch behandelt. Am Standort Einbeck erfolgte ein Herbizideinsatz in allen drei Versuchsjahren im
Vorauflauf mit Stomp® Aqua (BASF). Am Standort Gottingen wurde eine Mischung aus Basagran®
+ Spectrum® (BASF) im Nachauflauf eingesetzt. Hier erfolgte in den Versuchsjahren 2015 und 2017
zusitzlich eine physikalische Beikrautregulierung mit der Handhacke. Ebenso wurde der Versuch in

Wiebrechtshausen 2017 ausschlieBlich durch eine manuelle Beikrautkontrolle sauber gehalten.

Die Diingung der Versuchsparzellen erfolgte jeweils nach orts- bzw. praxisiiblichem Verfahren. Le-
diglich im dritten Versuchsjahr 2017 wurden an den Standorten Einbeck und Géttingen neben der mit
46%igem Harnstoff gediingten Variante (Einbeck: 161 kg N/ha, Goéttingen: 138 kg N/ha) jeweils zu-
sétzlich eine Versuchsvariante ohne Stickstoffdiingung angelegt. Fiir den Standort Einbeck wurde
dafiir eine seit mehreren Jahren nicht mit Stickstoff gediingte Flache genutzt. Fiir den Standort Gottin-
gen wihlte man dagegen eine Fliche, welche in den letzten Jahren auf {ibliche Weise landwirtschaft-
lich genutzt wurde. Aus diesem Grund wiesen Bodenuntersuchungen vom Februar 2017 hier einen
hohen N,,;,-Gehalt von 156 kg N/ha aus. Beriicksichtigt man zu erwartende Mineralisierungsprozesse
im Laufe der Vegetationsperiode ist deshalb davon auszugehen, dass die Versuchsparzellen am Stand-
ort Gottingen 2017 auch in der Variante ohne Stickstoffdiingung keinem Stickstoffmangel ausgesetzt

waren.

2.2.5 Erfasste Merkmale

Im Laufe der Vegetationszeit wurden in allen Versuchsjahren zahlreiche Merkmale, insbesondere der
Stangenbohnen, aufgenommen. Im Fokus dieser Arbeit lagen dabei aber die Ertragsdaten, welche so-

wohl von Stangenbohnen als auch vom Mais erfasst wurden.
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2.2.5.1 Ertragsdaten und Trockensubstanzgehalte

Etwa zwei Wochen vor dem standortiiblichen Erntezeitpunkt des Maises (siche Tabelle 5) wurde be-
gonnen, die Stangenbohnenpflanzen in allen Parzellen per Hand zu ernten. Hierfiir wurden mithilfe
einer Gartenschere die Bohnenpflanzen etwa 15 cm iiber dem Boden abgeschnitten und von den Mais-
pflanzen gewickelt. Die Bohnenfrischmasse der gesamten Parzelle wurde anschlieBend mittels einer
elektronischen Waage erfasst. Das Bohnenerntegut wurde am Ende des Erntetages mit einem Stand-
hicksler (Hege 44, Wintersteiger AG, Ried im Innkreis, Osterreich) zerkleinert. Von jeder Parzelle
wurde eine Probe des Héckselgutes von ca. 1 kg genommen, gewogen und anschlieBend in Trocken-
schrinken (Modell 800, Memmert GmbH & Co. KG, Schwabach) bis zur Gewichtskonstanz bei 105
°C getrocknet. Die Bohnenproben des Versuchsjahres 2017 wurden bei maximal 60 °C getrocknet.
Anschlieend wurden die Proben ein weiteres Mal gewogen, um deren Trockenmasse zu bestimmen.
Aus dem jeweiligen Gewicht der Trockenprobe und der Frischprobe wurde der Trockensubstanzgehalt
der Stangenbohnen (TSG-B) berechnet. Durch Multiplikation des Trockensubstanzgehaltes mit dem
Frischmasseertrag wurde der Bohnen-Trockenmasseertrag jeder Parzelle bestimmt und anschlieBend

in den Bohnen-Trockenmasseertrag je Hektar (TME-B) umgerechnet.

Nach Beendigung der Bohnenernte wurden alle Parzellen von einem zweireihigen Vollernter (Anbau-
hicksler C1200, KEMPER GmbH & Co. KG, Stadtlohn, in Kombination mit Maisprobennehmer M-
63, HALDRUP GmbH, Ilshofen) durch die KWS SAAT SE geerntet. Hier erfolgte die Bestimmung
der Maisfrischmasse einer Parzelle durch eine elektronische Waage in der Erntemaschine. Uber einge-
baute Nahinfrarotspektroskopie (NIRS) wurde der Trockensubstanzgehalt des Maises (TSG-M) be-
stimmt. Aus dem Parzellenertrag des Maises und dem TSG-M wurde der Trockenmasseertrag einer

Parzelle bestimmt und auf den Mais-Trockenmasseertrag je Hektar (TME-M) hochgerechnet.

Fiir die Bestimmung des Gesamt-Trockenmasseertrages einer Mais/Bohnen-Kombination je Hektar
(TME-G) wurden der TME-B und der TME-M addiert. Der Gesamt-Trockenmassegehalt einer Kom-
bination (TSG-G) wurde durch den Quotienten aus der Summe der Mais- und der Bohnen-
Trockenmasse einer Parzelle und der Summe der Mais- und Bohnen-Frischmasse einer Parzelle gebil-
det. Zusédtzlich wurde der Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse (ABT)
durch den Quotienten aus TME-B und TME-G bestimmt. Im Folgenden werden TSG-B, TSG-M,
TSG-G und ABT stets in Prozent (%) angegeben. TME-B, TME-M und TME-G werden stets in Dezi-

tonne pro Hektar (dt/ha) ausgewiesen.

Im Versuchsjahr 2015 konnten die angestrebten Bestandesdichten aufgrund einer ausgedehnten Tro-
ckenperiode wihrend der Mais- und Bohnensaat sowie in den darauffolgenden Wochen sowohl beim
Mais als auch bei den Bohnen in vielen Parzellen nicht erreicht werden. Um die unterschiedlichen

Pflanzenzahlen zu korrigieren und damit die umweltbedingte Korrelation zwischen der Anzahl der
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Pflanzen und dem Ertrag zu beseitigen, wurden nur in diesem Jahr die Ertrage mit folgender Formel

korrigiert:

TME = TME* + (SP — IP) x KF x TME*/IP
TME = korrigierter Trockenmasseertrag
TME* = tatséchlich geernteter Trockenmasseertrag
Sp = Soll-Pflanzenanzahl, also die angestrebte Anzahl der Pflanzen in einer Parzelle
IP = Ist-Pflanzenanzahl, also die tatsdchliche Anzahl der Pflanzen in einer Parzelle
KF = Korrekturfaktor

Der Korrekturfaktor wurde verwendet um zu beriicksichtigen, dass weniger Pflanzen zwar insgesamt
einen geringeren Ertrag bedeuten, aber theoretisch den vorhandenen Pflanzen dadurch mehr Platz und
Ressourcen zur Verfligung stehen, um hohere Ertrage pro Pflanze zu realisieren. Dieser wurde so ge-
wihlt, dass keine Korrelation zwischen der Anzahl der Pflanzen und dem Ertrag mehr vorhanden war.
Im Falle des Maises betrug dieser Wert 0,25. Fiir die Bohnen wurde dagegen ein Korrekturfaktor von
1,0 ermittelt. Wenn im Ergebnisteil dieser Arbeit somit von Trockenmasseertridgen die Rede ist, so ist
fiir das Versuchsjahr 2015 stets der um die Pflanzenanzahl korrigierte Trockenmasseertrag gemeint. In
den Versuchsjahren 2016 und 2017 konnten aber immer alle angestrebten Pflanzenzahlen erreicht
werden, wodurch keine Korrektur der Ertragsdaten notwendig war. Hier entsprechen die angegebenen

Ertrdge somit den tatséchlich geernteten Ertrégen.

2.2.5.2 Weitere Merkmale der Stangenbohnen

Rank- und Bliihbeginn sowie Blithende der Stangenbohnen

In den Versuchsjahren 2016 und 2017 wurde der Zeitpunkt, an dem die Stangenbohnenpflanzen mit
ihren Ranken die Maispflanze erreichten erfasst. Dies wird im Folgenden als Rankbeginn (RankBeg)
bezeichnet. In allen drei Versuchsjahren wurde auch der Zeitpunkt erfasst, ab dem mind. 25 % der
Bliiten entlang der gesamten Parzellenldnge gedffnet waren. Dies wird im Folgenden als Blithbeginn
(BIBeg) bezeichnet. In den Jahren 2015 und 2016 wurde ebenfalls das Blithende (BIEnd) als Zeit-
punkt, ab dem bereits 75 % der Bliitenblétter abgeworfen wurden, notiert. Alle drei genannten Merk-

male werden in Tage nach Aussaat (TnA) angegeben.
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Chlorophyllgehalt der Stangenbohnen

Der Chlorophyllgehalt der Bohnenblitter wurde indirekt mithilfe eines zerstérungsfreien Chlorophyll-
Messgerétes (SPAD 502, Konica Minolta Optics, Inc., Osaka, Japan) in den Versuchsjahren 2015 und
2016 an zwei unterschiedlichen Zeitpunkten gemessen. Pro Parzelle wurden in jeder Reihe fiinf Mes-
sungen an Bohnenblittern vorgenommen und der Mittelwert aus diesen insgesamt zehn Messungen
notiert. Der erste Messzeitpunkt lag etwa einen Monat vor der Ernte und wird im Folgenden mit ,,frS-
PAD* bezeichnet. Der zweite Messzeitpunkt lag unmittelbar vor dem Erntezeitpunkt der Bohnen und

wird mit ,,spSPAD* betitelt. Die SPAD-Werte werden ohne Einheit angegeben.

Bonitur der Biomasse der Stangenbohnen

In allen Versuchsjahren erfolgte eine Beurteilung der Biomasse der Stangenbohnenpflanzen in jeder
Parzelle. Hierfiir wurden die Bohnenpflanzen auf der gesamten Linge der Parzellen visuell beurteilt
und auf einer Skala von 1 (keine oder nahezu keine Biomasse der Bohnen) bis 9 (extrem hohe Bio-
masse der Bohnen) bewertet. Die Bonitur wurde an zwei unterschiedlichen Zeitpunkten durchgefiihrt.
Die erste (frBM) erfolgte zu einem Zeitpunkt, an dem die Mehrheit der Stangenbohnensorten mit der

Bliite begonnen hatte. Die spétere Bonitur (spBM) erfolgte unmittelbar vor Ernte der Parzellen.

Stickstoffgehalte der Ernteproben 2017

Die zur Bestimmung des Trockensubstanzgehaltes genommenen und bei maximal 60 °C getrockneten
Bohnen-Ganzpflanzenproben des Versuchsjahres 2017 wurden mithilfe einer Grobmiihle (SM 300,
Retsch GmbH, Haan) sowie einer Feinmiihle (ZM 200, Retsch GmbH, Haan) auf 1 mm gemahlen.
Anschliefend wurde der Stickstoffgehalt der Ernteproben mit einem Elementaranalysator (vario EL
cube, Elementar Analysensysteme GmbH, Langenselbold) bestimmt. Der Rohproteingehalt in % wur-
de dann durch Multiplikation des Stickstoffgehaltes mit dem Faktor 6,25 errechnet (Guzman-
Maldonado et al. 2000).

Auf die gleiche Weise wurden zusétzlich Ganzpflanzenproben des Maises einer kompletten Wiederho-
lung der mit Stickstoff gediingten und nicht mit Stickstoff gediingten Versuchsvarianten des Standor-

tes Einbeck analysiert.
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2.2.6 Statistische Auswertung

Die statistische Auswertung der Feldversuchsdaten wurde mithilfe der Statistiksoftware PLABSTAT
3Awin (Utz 2011) durchgefiihrt. Die Anlage der Versuchsparzellen erfolgte in den Jahren 2015 und
2017 nach einem Gitterdesign. Deshalb konnten hier mittels des Befehls LATTICE die Blockeffekte
geschitzt und alle erfassten Merkmale um diese korrigiert werden. Der Versuch aus dem Jahr 2016

wurde als randomisierter Blockversuch angelegt.

Mithilfe des Befehls ANOVA innerhalb der Software PLABSTAT wurden anschlielend Varianzana-
lysen der Daten getrennt nach den Versuchsjahren durchgefiihrt und die mittleren Abweichungsquad-
rate (MQ), Varianzkomponenten (VarK) sowie Grenzdifferenzen (GD) bei 5 % Irrtumswahrschein-
lichkeit fiir jede Varianzursache ausgegeben. AuBlerdem erfolgte die Berechnung der Heritabilitdt im
weiteren Sinne als Quotient aus genetischer und phénotypischer Varianz nach Knapp und Bridges
(1987) fiir die Stangenbohnensorten (h’). Fiir die Feldversuchsjahre 2015 und 2016 wurde auch zu-
sitzlich die Heritabilitit iiber die jeweils acht verwendeten Maissorten (h®y) ermittelt. Die Korrelatio-
nen der einzelnen Merkmale untereinander wurden mithilfe des Korrelationskoeffizienten nach Pear-

son berechnet.

Da in jedem Versuchsjahr ein unterschiedlicher Versuchsautbau realisiert wurde und auch eine abwei-
chende Anzahl von Standorten in die Auswertung einging, ergaben sich folglich fiir die Varianzanaly-
se fur jedes Versuchsjahr andere Modelle. Da auch in jedem Jahr zu einem {iberwiegenden Teil unter-
schiedliche Mais- sowie Stangenbohnensorten verwendet wurden, konnte eine Auswertung liber meh-
rere Jahre nicht realisiert werden. Die biometrischen Modelle fiir den Befehl ANOVA fiir die einzel-

nen Versuchsjahre ergaben sich deshalb folgendermalien:

2015

Im ersten Versuchsjahr wurde ein unorthogonales Versuchsdesign gewéhlt. Dies bedeutet in diesem
Fall, dass vier der insgesamt acht Maissorten mit allen zwolf Stangenbohnensorten angebaut wurden.
Die restlichen vier Maissorten wurden nur mit einer Auswahl von vier Stangenbohnensorten angebaut.
Aus diesem Grund erfolgte die Auswertung der Versuchsdaten hier in zwei getrennten Datensétzen.
Der erste Datensatz enthielt die Kombinationen von acht Maissorten mit jeweils vier Stangenbohnen.
Der zweite Datensatz enthielt die Kombinationen von vier Maissorten mit jeweils zwolf Stangenboh-

nensorten. Fir beide Datensdtze wurden dieselben biometrischen Modelle verwendet.

Zu allererst wurden alle Standorte getrennt voneinander verrechnet. Das biometrische Modell fiir jeden
einzelnen Standort, in dem alle Faktoren als fixe Faktoren angenommen wurden, ergab sich dann fol-

gendermalien:
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Xjk= K +m; + bj + Wi + mbij =+ Cijk

Xijk = Beobachtungswert der i-ten Maissorte in Kombination mit der j-ten Stangenbohnensorte in
der k-ten Wiederholung

u = Versuchsmittelwert

m; = Effekt der i-ten Maissorte

b; = Effekt der j-ten Stangenbohnensorte

Wi = Effekt der k-ten Wiederholung

mb;; = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und j-ter Stangenbohnensorte

Cijk = Restfehler

Fiir die Berechnung der Varianzanalyse iiber beide Standorte wurde der Faktor ,,Standort* als zufilli-

ger Faktor hinzugefiigt. Alle anderen blieben als fixe Faktoren definiert:

Xjjki = L+ m; + bj + o + wy + mbj; + mojy + boj + mbojik + €ijia

Xijkl = Beobachtungswert der i-ten Maissorte in Kombination mit der j-ten Stangenbohnensorte am
k-ten Standort in der I-ten Wiederholung

u = Versuchsmittelwert

m; = Effekt der i-ten Maissorte

b; = Effekt der j-ten Stangenbohnensorte

Ok = Effekt des k-ten Standortes

Wik = Effekt der I-ten Wiederholung innerhalb des k-ten Standortes

mb;; = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und j-ter Stangenbohnensorte
mo;, = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und k-tem Standort

boj = Interaktionseffekt zwischen j-ter Stangenbohnensorte und k-tem Standort

mboj, = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte, j-ter Stangenbohnensorte und k-tem Standort

€ijki = Restfehler
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2016

Im zweiten Versuchsjahr konnten lediglich Daten von nur einem Standort zur Auswertung verwendet
werden. Im Unterschied zu den Versuchsjahren 2015 und 2017 wurden hier jedoch zwei verschiedene
Saatzeitpunkte der Stangenbohnen realisiert. Dies wurde in dem biometrischen Modell wie folgt be-

riicksichtigt, bei dem alle Faktoren als fix definiert wurden:

Xjkl— U +m; + bj + s+ wp + mbij + ms;; + ijk + mbsijk + Cijkl

Xijil = Beobachtungswert der i-ten Maissorte in Kombination mit der j-ten Stangenbohnensorte
zum k-ten Saatzeitpunkt der Stangenbohnen in der I-ten Wiederholung

u = Versuchsmittelwert

m; = Effekt der i-ten Maissorte

b; = Effekt der j-ten Stangenbohnensorte

Sk = Effekt des k-ten Saatzeitpunktes der Stangenbohnen

W) = Effekt der I-ten Wiederholung

mb;; = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und j-ter Stangenbohnensorte

msy = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und k-tem Saatzeitpunkt der Bohnen
bsik = Interaktionseffekt zwischen j-ter Stangenbohnensorte und k-tem Saatzeitpunkt

mbs; = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte, j-ter Stangenbohnensorte und k-tem Saatzeit-
punkt der Stangenbohnen

Cijki = Restfehler

2017

Fiir das dritte und damit letzte Versuchsjahr konnten Daten aus allen drei Versuchsstandorten in die
Auswertung aufgenommen werden. Da an zwei Standorten alle Priifglieder zusitzlich auch ohne

Stickstoffdiingung getestet wurden, ergaben sich insgesamt fiinf Umwelten.

Auch hier wurden zunichst alle Umwelten getrennt voneinander verrechnet. Dabei wurden alle Fakto-
ren als fix angenommen. Das biometrische Modell zur Durchfiihrung der Varianzanalyse entsprach in

diesem Fall dem der einzelnen Standorte aus dem ersten Feldversuchsjahr 2015.

Fiir die Durchfiihrung der Varianzanalyse {iber alle Umwelten wurde der Faktor ,,Umwelt™ in das Mo-
dell aufgenommen. Da die Umwelten auch unterschiedliche Diingevarianten enthielten, wurde der
Faktor ,,Umwelt* ebenso wie die restlichen Faktoren als fixer Faktor definiert. Das biometrische Mo-

dell ergab sich somit wie folgt:
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Xijii = B+ m; + bj + ui + wy + mbj; + muj + buy, + mbu + e

Xjju ~ = Beobachtungswert der i-ten Maissorte in Kombination mit der j-ten Stangenbohnensorte in
der k-ten Umwelt und 1-ten Wiederholung

u = Versuchsmittelwert

m; = Effekt der i-ten Maissorte

b; = Effekt der j-ten Stangenbohnensorte

U = Effekt der k-ten Umwelt

Wik = Effekt der I-ten Wiederholung innerhalb der k-ten Umwelt

mb;; = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und j-ter Stangenbohnensorte
muy, = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und k-ter Umwelt

buj. = Interaktionseffekt zwischen j-ter Stangenbohnensorte und k-ter Umwelt

mbuy, = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte, j-ter Stangenbohnensorte und k-ter Umwelt

Cijki = Restfehler

In einem weiteren Schritt wurde der Faktor ,,Umwelt” noch in die Faktoren ,,Standort” und ,,Diin-
gungsstufe® unterteilt. Daten aus dem Standort Wiebrechtshausen konnten in diesem Falle nicht mit
einbezogen werden, da hier nur eine gediingte Versuchsvariante vorhanden war. Das resultierende

biometrische Modell ergab sich folgendermal3en:

Xijkim = W+ m; + b + o + dy + Wyg + mby; + moy + md; + boy + bdy + ody +

mboijk + mbdiﬂ + bOdjkl + mOdik1 + mbodijkl + Cijklm

Xjkim = Beobachtungswert der i-ten Maissorte in Kombination mit der j-ten Stangenbohnensorte am
k-ten Standort sowie in der I-ten Diingungsstufe und der m-ten Wiederholung

u = Versuchsmittelwert

m; = Effekt der i-ten Maissorte

b; = Effekt der j-ten Stangenbohnensorte
Ok = Effekt des k-ten Standortes

d, = Effekt der l-ten Diingungsstufe

wn = Effekt der m-ten Wiederholung innerhalb des k-ten Standortes und der I-ten Diingungsstufe
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mb; = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und j-ter Stangenbohnensorte

mo;, = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und k-tem Standort

md; = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte und I-ter Diingungsstufe

boj = Interaktionseffekt zwischen j-ter Stangenbohnensorte und k-tem Standort

bd; = Interaktionseffekt zwischen j-ter Stangenbohnensorte und I-ter Diingungsstufe
ody = Interaktionseffekt zwischen k-tem Standort und I-ter Diingungsstufe

mboj, = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte, j-ter Stangenbohnensorte und k-tem Standort

mbd;; = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte, j-ter Stangenbohnensorte und I-ter Diingungs-
stufe

bodjq = Interaktionseffekt zwischen j-ter Stangenbohnensorte, k-tem Standort und I-ter Diingungs-
stufe

mody, = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte, k-tem Standort und I-ter Diingungsstufe

mbod;j = Interaktionseffekt zwischen i-ter Maissorte, j-ter Stangenbohnensorte, k-tem Standort und 1-
ter Diingungsstufe

jum = Restfehler

Ein Vergleich der Ertragsdaten des Mischanbaus mit denen des Mais-Reinanbaus erfolgte als Vari-
anzanalyse fiir unbalancierte Daten mithilfe des Befehls ,,Anova‘“ innerhalb des Pakets ,,car* des Sta-
tistikprogramms R (R Core Team 2017). Ebenfalls in R wurden Boxplots mit dem Befehl ,,boxplot*
sowie ,,ggplot™ innerhalb des Pakets ,,ggplot2* erstellt.
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2.3 Ergebnisse

Uber drei Versuchsjahre wurden diverse Maissorten in Kombination mit einer Reihe unterschiedlicher
Stangenbohnensorten sowie im Reinanbau mit 7,5 sowie 10 Pflanzen/m” angebaut. Eine Auswertung
tiber mehrere Versuchsjahre ist jedoch nur eingeschrinkt moglich, da keine der Mais/Bohnen-
Kombinationen in allen drei Versuchsjahren und nur sehr wenige in zwei Versuchsjahren vorkamen.
Zudem wurde jedes Jahr ein anderes Versuchsdesign verwendet (vgl. Tabelle 1, Seite 11). Aus diesem
Grund werden im Folgenden alle Versuchsjahre zunédchst getrennt voneinander betrachtet. Abschlie-

Bend wird versucht, Ergebnisse aus allen drei Versuchsjahren zusammenzufassen.

2.3.1 Erstes Feldversuchsjahr 2015

Aufgrund des unorthogonalen Versuchsdesigns erfolgte die Auswertung in zwei unterschiedlichen
Datensétzen. Nachdem ein kurzer Uberblick iiber das gesamte Versuchsjahr gegeben wurde, werden
ausfiihrliche Ergebnisse deshalb nachfolgend entweder in Bezug auf den ersten Datensatz, welcher die
Kombinationen aus acht Maissorten mit vier Stangenbohnensorten enthélt, oder in Bezug auf den
zweiten Datensatz, der vier Maissorten in Kombination mit zwdlf verschiedenen Stangenbohnensorten
enthalt, prasentiert. Aus dem Versuchsjahr 2015 konnten Daten von zwei Standorten ausgewertet wer-

den.

2.3.1.1 Vergleich der Mischanbauten

Im Versuchsjahr 2015 konnten die Mischanbauten von Mais und Stangenbohnen insgesamt iiber beide
Standorte einen Gesamt-Trockenmasseertrag von 196,92 dt/ha erzielen (siche Tabelle 6). Mit einem
durchschnittlichen Bohnen-Trockenmasseertrag von 19,89 dt/ha lieferten die Bohnen damit etwa 10 %
des Gemengeertrages. Der maximale Anteil der Bohnen an der Gesamtmasse einer Mais/Bohnen-
Parzelle lag 2015 bei 24,12% und der maximale Gesamt-Trockenmasseertrag einer Kombination bei
257,02 dt/ha. Der durchschnittliche Trockensubstanzgehalt des Maises zum Erntezeitpunkt lag bei
31,61 %, wohingegen die Stangenbohnen hier einen deutlich niedrigeren Wert von nur 16,23 % er-
reichten. Der Trockensubstanzgehalt des gesamten Gemenges sank dementsprechend auf einen Durch-
schnittswert von 28,13 %. Wie in Tabelle 6 aufgefiihrt gab es zudem fiir alle Ertragsmerkmale sowie

alle weiteren an den Stangenbohnen erfassten Merkmale eine groBe Variation.
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Tabelle 6: Ubersicht iiber Minima, Mittelwerte und Maxima aller erfassten Merkmale iiber beide Standorte und
beide Datensitze des ersten Versuchsjahres 2015.

T(gﬁal‘)‘ fg‘mlfa]; T(gf/];:la(); ABT (%)  TSG-M (%) TSG-B(%) TSG-G (%)

Minimum 115.45 5.21 131.09 2.07 25.53 9.90 22.55
Mittelwert 180.54 19.89 196.92 9.97 31.61 16.23 28.13
Maximum 256.89 39.49 257.02 24.12 44.26 22.10 44.14

?T“;Z% ?T'ﬁg‘; frSPAD spSPAD frBM spBM
Minimum 67.79 74.74 31.72 16.67 1.00 0.99
Mittelwert 88.59 107.41 36.07 26.66 3.83 4.67
Maximum 115.75 134.30 40.78 37.87 7.09 9.29

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der
Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt,
TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, BIBeg = Blithbeginn der Bohnen, BIEnd = Blithende der Bohnen, frfSPAD = frithe SPAD-
Messung, spSPAD = spiate SPAD-Messung, fiBM = friihe Bonitur der Biomasse, spBM = spite Bonitur der Biomasse

Die Ursachen dieser Variation fiir die Ertragsmerkmale iiber beide Standorte sind in Tabelle 7 angege-
ben. Fiir alle weiteren Merkmale sind die ermittelten Varianzkomponenten sowie Heritabilitdten in der
Tabelle 36 und 37 im Anhang zu finden. Betrachtet man die Kombination von acht Maissorten mit
vier Stangenbohnensorten wurden alle Ertragsmerkmale hoch signifikant von der Maissorte beein-
flusst und es ergaben sich hier hohe Heritabilitdten. Auffallend ist dabei, dass selbst der Bohnen-
Trockenmasseertrag sowie auch die spite visuelle Biomassebonitur bei den Bohnen (spBM) eine hohe
Heritabilitét bezogen auf die Maissorte besallen. Die Stangenbohnensorte {ibte dagegen nur in dem
Datensatz, der zwolf verschiedene Stangenbohnensorten beinhaltete, signifikant einen Einfluss auf den
Bohnen-Trockenmasseertrag aus. Betrachtet man hier die Heritabilitéten {iber die Stangenbohnensor-
ten, so ergaben sich ein hoher Wert fiir den Bohnen-Trockenmasseertrag und ein mittlerer Wert fiir
den Mais-Trockenmasseertrag. Fiir den Gesamt-Trockenmasseertrag dagegen wurde eine Heritabilitét
von 0,00 ermittelt. Merkmale, die ausschlieBlich an den Stangenbohnen erfasst wurden besaflen dage-

gen erwartungsgeméal hohe Heritabilititen.

Anhand der Varianzkomponenten ldsst sich zudem erkennen, dass alle drei Ertragsmerkmale insbe-
sondere und noch vor allen anderen Varianzursachen von dem Standort beeinflusst wurden. Interakti-
onseffekte zwischen der Maissorte und dem Standort {ibten zudem zusétzlich einen hoch signifikanten
Einfluss auf alle Ertragsmerkmale aus. Da auch die Stangenbohnen hinsichtlich des Bohnen-
Trockenmasseertrages signifikant mit dem Standort interagierten ist es hier sinnvoll, die Standorte
getrennt voneinander zu betrachten. Dadurch wird eine Beurteilung des Leistungsniveaus der Mais-

und Stangenbohnensorten erleichtert.
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Tabelle 7: Ergebnisse der ANOVA fiir die Ertragsmerkmale {iber beide Standorte des Versuchsjahres 2015.
8 Maissorten x 4 Stangenbohnensorten
TME-M TME-B TME-G
l’;;‘:ﬁj FG MQ Vark GD MQ Vark GD MQ Vark GD
(6] 1 11545.35  178.29** 4.10 9756.65 152.29%%* 1.14 44048.09  686.40** 3.85
B 3 559.31 14.88+ 7.25 10.27 -0.26 342 527.46 12.61 8.86
M 7 7532.24 414.33%* 25.12 179.47 9.73%* 4.08 5870.84 326.64%* 21.23
W:0 2 1596.48  45.69%* 5.80 37.77 0.86* 1.61 165820  48.12%* 5.44
BxO 3 83.03 -3.22 8.20 18.52 0.51 2.28 123.95 0.34 7.69
Mx O 7 902.95  96.05%* 11.59 23.85 1.68* 3.22 644.64  65.77%* 10.88
BxM 21 161.43 -30.29 24.72 19.52 2.61% 4.43 176.01 -14.41 22.48
BxMxO 21 282.59 74.03* 23.19 9.07 -0.66 6.44 233.67 57.59% 21.76
Rest 62 134.53 134.53 10.39 10.39 118.49 118.49
hy 88.01 86.71 89.02
4 Maissorten x 12 Stangenbohnensorten
TME-M TME-B TME-G
Xg;‘jﬁ: FG MQ VarK GD MQ Vark GD MQ VarK GD
0 1 3172922 32891%* 3.56 1021417  106.26%* 1.04 8143839  846.84%* 3.41
B 11 433.53 13.99 11.27 171.63 8.05% 5.09 248.06 -0.03 12.27
M 3 5346.56 64.87 30.69 728.98 12.48+ 7.41 2081.49 20.30 21.61
W:0 2 2091.04  40.36%* 5.03 53.55 0.84* 1.47 1507.64  28.46%* 4.82
BxO 11 209.63 6.97 12.32 42.85 371+ 3.61 248.49 13.36+ 11.81
MxO 3 223267  86.62%* 7.11 130.04 4.87%* 2.08 1107.03  40.23%* 6.82
BxM 33 178.72 -42.55 26.87 18.15 0.46 5.81 228.76 -32.51 27.25
BxMxO 33 34893  97.51%* 24.63 16.31 1.56 7.21 35879 108.59%*  23.63
Rest 94 153.91 153.91 13.20 13.20 141.61 141.61
h’y 51.64 75.03 0.00

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, O = Standort, B =
Stangenbohnensorte, M = Maissorte, W:0 = Wiederholung innerhalb eines Standortes, h% = Heritabilitdt der Maissorte, h’s = Heritabilitit
der Stangenbohnensorte, FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, GD = Grenzdifferenz bei 5
% Irrtumswahrscheinlichkeit, +, *, ** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =10 %, 5 %, 1 %
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Im Folgenden werden deshalb die Ergebnisse des Feldversuchs 2015 fiir die Standorte Einbeck und
Gottingen getrennt voneinander betrachtet. Dadurch kann besser beriicksichtigt werden, dass vor allem
am Standort Gottingen ungewohnlich trockene Bedingungen im Frithsommer das Wachstum sowohl
des Maises aber vor allem der Stangenbohnen sehr stark beeintrichtigten. Uber beide Datensitze
konnte am Standort Einbeck im Durchschnitt ein Gesamt-Trockenmasseertrag von 216,65 dt/ha bei
einem Mais-Trockenmasseertrag von 188,43 dt/ha und einem Bohnen-Trockenmasseertrag von 27,62
dt/ha erreicht werden. Dies entspricht im Mittel einem Anteil von etwa 13 % Bohnen-Trockenmasse
an der Gesamt-Trockenmasse. Am Standort Gottingen waren die Ertrige dagegen weitaus geringer.
Hier konnte iiber alle Kombinationen ein Gesamt-Trockenmasseertrag von 178,05 dt/ha bei einem
Mais-Trockenmasseertrag von 165,92 dt/ha und einem Bohnen-Trockenmasseertrag von 12,15 dt/ha

erzielt werden. Dies entsprach wiederum einem Bohnenanteil von nur knapp 7 %.

Betrachtet man die Ergebnisse der ANOVA fiir die Standorte getrennt voneinander, so ergibt sich ein
leicht abgewandeltes Bild im Vergleich zur Betrachtung iiber beide Standorte. Bei Beriicksichtigung
des ersten Datensatzes, welcher acht Maissorten und vier Stangenbohnensorten beinhaltet, wurden die
Ertragsmerkmale in erster Linie von der Wahl der Maissorte beeinflusst (sieche Tabelle 8). Uber alle
Ertragsmerkmale und beide Standorte ergaben sich sehr hohe Heritabilititen (h%y). Die Stangenboh-
nensorte wiederum bestimmte am Standort Einbeck signifikant den Mais-Trockenmasse- und auch
Gesamt-Trockenmasseertrag. Im Bohnen-Trockenmasseertrag unterschieden sich hier die vier Stan-
genbohnensorten dagegen nicht. Am Standort Gottingen iibte die Wahl der Stangenbohnensorte auf
keines der Ertragsmerkmale einen Einfluss aus. Signifikante Interaktionseffekte zwischen Mais- und
Stangenbohnensorte konnten zudem nur im Gesamt-Trockenmasseertrag am Standort Gottingen beo-

bachtet werden.
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Tabelle 8: Ergebnisse der ANOVA fiir die Ertragsmerkmale der Kombinationen von 8§ Maissorten mit 4 Stan-
genbohnensorten des Versuchsjahres 2015.

Standort Einbeck

TME-M TME-B TME-G
Xr";;‘j}rl‘j FG MQ Vark GD MQ Vark GD MQ Vark GD
B 3 45227 2226%* 7.07 15.25 0.10 2.67 49800  25.75%* 6.69
M 7 6550.87  806.84**  10.00 153.64  17.50%* 3.77 5023.63  617.21%* 9.46
w 1 94.26 -0.06 5.00 7428 1.90% 1.89 18.49 2.10 473
BxM 21 13171 17.79 20.00 2121 376 754 120.94 17.48 18.91
Rest 31 96.13 96.13 13.68 13.68 85.98 85.98
h’m 98.53 91.09 98.29

Standort Gottingen

TME-M TME-B TME-G
szz‘:}‘:: FG MQ VarK GD MQ Vark GD MQ VarK GD
B 3 190.06 1.07 9.48 13.54 0.40 1.92 153.41 0.15 8.86
M 7 188432 213.93** 341 49.68 5.32%% 272 1491.85  167.61**  12.53
s 1 3098.73  91.43%* 6.70 1.25 -0.18 1.36 329792 98.34%* 6.27
BxM 21 312.31 69.70+ 26.82 7.38 0.14 5.43 288.73 68.87* 25.06
Rest 31 172.92 172.92 7.09 7.09 151.00 151.00
hy 90.82 85.72 89.88

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, B = Stangenbohnen-
sorte, M = Maissorte, W = Wiederholung, h*, = Heritabilitit der Maissorte, FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK
= Varianzkomponente, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit, +, *, ** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit
von P=10%,5 %, 1 %

Abweichende Varianzursachen ergaben sich aber, wenn man den Datensatz betrachtet, der zwolf
Stangenbohnensorten beinhaltete (siche Tabelle 9). Fiir beide Standorte konnten hoch signifikante
Unterschiede zwischen den Stangenbohnensorten im Bohnen-Trockenmasseertrag beobachtet werden.
Zudem beeinflusste die Wahl der Stangenbohnensorte auch den Mais-Trockenmasseertrag im
Mischanbau, am Standort Gottingen zusitzlich auch den Gesamt-Trockenmasseertrag des Gemenges.
Letzterer wurde an beiden Standorten zudem signifikant durch die Interaktion von Mais- und Stangen-
bohnensorte beeinflusst. Somit existierten an beiden Standorten im Gesamt-Trockenmasseertrag iiber-
legene Mais/Stangenbohnen-Kombinationen. In der ANOVA f{iber beide Standorte (siche Tabelle 7)
war dieser Interaktionseffekt nicht vorhanden; dagegen besal} aber die Wechselwirkung aus Maissorte,

Stangenbohnensorte und Standort eine hoch signifikante Bedeutung. Dies ldsst darauf schlielen, dass
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es keine generelle, sondern nur eine standortspezifische optimale Sortenkombination aus Mais und
Stangenbohnen flir den Gesamt-Trockenmasseertrag des Gemenges gab. Fiir den Bohnen-

Trockenmasseertrag existierte dagegen solch eine eindeutig tiberlegene Sortenkombination an keinem

der Standorte.

Tabelle 9: Ergebnisse der ANOVA fiir die Ertragsmerkmale der Kombinationen von 4 Maissorten mit 12 Stan-
genbohnensorten des Versuchsjahres 2015.

Standort Einbeck

TME-M TME-B TME-G
Xr‘;;‘:}?: FG MQ Vark GD MQ Vark GD MQ Vark GD
B 11 26227 14.78+ 12.07 172.21 19.32%* 422 140.09 3.85 10.51
M 3 6890.87  281.12%* 6.97 71440  29.03%* 2.44 296550  119.01%* 6.07
w 1 48339 7.07+ 493 43.66 0.54 1.72 287.39 3.71 429
BxM 33 186.90 21.45 24.14 23.67 3.02 8.45 24478  67.76%* 21.03
Rest 47 143.99 143.99 17.64 17.64 109.26 109.26
h’s 45.10 89.76 22.01

Standort Gottingen

TME-M TME-B TME-G
Xr‘;;‘;‘:: FG MQ Vark GD MQ Vark GD MQ VarK GD
B 11 380.90 27.14% 12.87 42.27 4.19%* 2.98 356.45 22.81% 13.27
M 3 688.36 21.86* 743 144.62 5.66%* 1.72 223.02 2.04 7.66
s 1 3698.68  73.64%* 526 63.44 1.14%% 122 272789 5321%* 542
BxM 33 340.76 88.46* 25.75 10.80 1.02 5.95 342.77 84.40* 26.53
Rest 47 163.83 163.83 8.76 8.76 173.96 173.96
h’g 56.99 79.27 51.20

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, B = Stangenbohnen-
sorte, M = Maissorte, W = Wiederholung, h’s = Heritabilitit der Stangenbohnensorte, FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquad-
rate, VarK = Varianzkomponente, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit, +,* ** = Signifikanz bei einer Irrtumswahr-

scheinlichkeit von P =10 %, 5 %, 1 %
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Die Beurteilung der Varianzursachen verdeutlichte, dass sowohl die Wahl der Maissorte (in dem Da-
tensatz mit acht verschiedenen Maissorten) als auch die Wahl der Stangenbohnensorte (in dem Daten-
satz mit zwolf verschiedenen Stangenbohnensorten) zu einem erheblichen Teil die Ertragsunterschiede
zwischen den Mais/Stangenbohnen-Kombinationen erkléarten. Im Folgenden soll deshalb speziell auf
die Leistungen der einzelnen Sorten im Mischanbau eingegangen werden. Hierfiir wird fiir den Ver-
gleich der Maissorten zunédchst der Datensatz, welcher acht Maissorten in Kombination mit vier Stan-
genbohnensorten beinhaltet, verwendet. Fiir die Betrachtung der Unterschiede zwischen den Stangen-
bohnensorten wird dagegen auf den Datensatz zuriickgegriffen, welcher den Anbau von vier Maissor-

ten mit insgesamt zwolf Stangenbohnensorten dokumentiert.

Wie in Tabelle 10 ersichtlich reichte der Gesamt-Trockenmasseertrag von 159,68 dt/ha bzw. 144,60
dt/ha bei einem Anteil der Bohnenmasse an der Trockenmasse von 23,08 % bzw. 10,94 % fiir die
Maissorte ‘Fabregas® bis hin zu einem Gesamt-Trockenmasseertrag von 238,45 dt/ha bzw. 183,01
dt/ha bei einem Anteil der Bohnenmasse an der Gesamtmasse von 9,90 % bzw. 5,48 % fiir die Expe-
rimentalhybride ‘KXB5173¢. Auffallend ist dabei, dass sowohl im Mais-Trockenmasseertrag wie auch
im Gesamt-Trockenmasseertrag spatreifere Maissorten gegeniiber den fritheren Sorten {iberlegen wa-
ren (vgl. Tabelle 2, Seite 12). Obwohl von den KXB-Experimentalhybriden keine Reifegruppen be-
kannt sind, ldsst sich anhand des Mais-Trockensubstanzgehaltes zum Erntezeitpunkt darauf schlieflen,
dass diese einer sehr spiten Reifegruppe angehoren miissen. ‘Fabregas‘, die Maissorte mit der nied-
rigsten FAOQO-Zahl, erzielte an beiden Standorten auch den niedrigsten Mais- und Gesamt-
Trockenmasseertrag und unterschied sich damit signifikant von allen anderen Maissorten. In Abbil-
dung 5 sind diese Unterschiede in den Ertragsmerkmalen dargestellt. Die hochsten Mais- und Gesamt-
Trockenmasseertrige konnten am Standort Einbeck mit den Maissorten ‘KXB5171° und ‘KXB5173°
erzielt werden. Beide Maissorten unterschieden sich nicht signifikant voneinander, jedoch signifikant
von den restlichen. Am Standort Goéttingen waren die Ertragsunterschiede aber weitaus geringer,
wodurch sich die Maissorten mit den hochsten Mais- und Gesamt-Trockenmasseertragen (KXB5171,
KXB5172, KXB5173, Walterinio KWS, KWS Figaro und Fernandez) nicht signifikant voneinander
unterschieden. Lediglich ‘Fabregas® und ‘Frederico KWS*® verzeichneten signifikant geringere Mais-

und Gesamttrockenmasseertrage.

Betrachtet man die Bohnen-Trockenmasseertrige und den Anteil des Bohnenertrages an dem Gesamt-
ertrag (siehe Tabelle 10), so zeigte sich jedoch ein umgekehrtes Bild. Hier konnten in Kombination
mit der Maissorte ‘Fabregas‘ mit durchschnittlich 37,16 dt/ha am Standort Einbeck und 15,73 dt/ha am
Standort Gottingen die hochsten Bohnen-Trockenmasseertrdge erzielt werden. Auch der Anteil des
Bohnenertrages am Gesamtertrag war hier am hochsten und unterschied sich damit signifikant von den

Mischanbaukombinationen mit anderen Maissorten.



Feldversuche zur Selektion von Stangenbohnensorten

32

Tabelle 10: Mittelwerte der Trockenmasseertrage und Trockensubstanzgehalte der einzelnen Maissorten iiber 4

verschiedene Stangenbohnensorten des Versuchsjahres 2015.

TME-M  TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B TSG-G
(dt/ha) (dt/ha) (dt/ha) (%) (%) (%) (%)
Standort Einbeck
GD 10.00 3.77 946 1.19 1.60 0.86 1.24
Mittelwert 180.01 29.56 210.17 14.59 36.06 14.90 27.11
Fernandez 174.18 32.65 206.71 16.16 38.25 15.28 28.21
KXB5171 206.59 25.11 231.82 11.03 32.12 15.14 26.56
KXB5172 182.84 31.34 219.43 15.26 29.93 15.58 23.53
KXB5173 214.74 23.68 238.45 9.90 31.08 15.62 26.62
Frederico KWS 167.90 27.81 195.65 14.19 40.97 14.07 30.00
Walterinio KWS 197.81 27.56 225.46 11.93 33.39 14.86 27.00
KWS Figaro 173.23 31.20 204.17 15.19 40.77 14.22 29.45
Fabregas 122.84 37.16 159.68 23.08 42.00 14.42 25.54
Standort Gottingen

GD 1341 2.72 12.53 1.74 1.03 119 1.05
Mittelwert 161.02 12.10 173.07 7.15 29.81 17.74 28.62
Fernandez 158.80 15.24 173.92 8.85 29.22 17.11 27.89
KXB5171 172.88 8.53 181.39 4.78 27.87 18.33 27.32
KXB5172 172.90 11.83 184.53 6.32 27.82 17.85 26.98
KXB5173 173.46 9.89 183.01 5.48 26.78 18.01 26.25
Frederico KWS 151.00 10.57 161.88 6.70 33.43 17.08 31.70
Walterinio KWS 168.96 12.55 181.38 6.99 28.58 17.64 27.59
KWS Figaro 161.45 12.48 173.84 7.11 29.94 18.41 28.99
Fabregas 128.71 15.73 144.60 10.94 34.87 17.47 32.23

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der
Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt,
TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit

Die Maishybriden ‘KXB5171° und ‘KXB5173¢, welche sehr hohe Mais-Trockenmasseertridge bzw. —

in Kombination mit den Stangenbohnen — sehr hohe Gesamt-Trockenmasseertrige erzielten, ermog-

lichten jedoch an beiden Standorten im Mittel nur die geringsten Bohnen-Trockenmasseertrige. Auch

der Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse war hier mit 11,03 % und 9,90 %
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bzw. 4,78 % und 5,48 % am geringsten. In Abbildung 5 ist zudem zu erkennen, dass sich hinsichtlich
des Bohnen- und Gesamt-Trockenmasseertrages die beiden Standorte zwar deutlich unterschieden, die
Reihenfolge der Maissorten innerhalb eines Standortes dagegen kaum. Die besten bzw. schlechtesten

Sorten blieben dies nahezu konstant iiber beide Standorte.

Ein wichtiger Aspekt fiir die Nutzung des Gemenges als Silage ist zudem dessen Silierfédhigkeit. Hier-
fiir darf ein Trockensubstanzgehalt von ca. 30 % nicht unterschritten werden. Betrachtet man zunéchst
(wie in Tabelle 10 aufgefiihrt) die Mais-Trockensubstanzgehalte der einzelnen Maissorten, so zeigt
sich, dass am Standort Einbeck alle Maissorten im Durchschnitt dieses Kriterium erfiillten. Am Stand-
ort Gottingen war der Erntetermin dagegen fiir den Grofiteil der Maissorten zu frith. Lediglich ‘Fabre-
gas‘ und ‘Frederico KWS* hatten hier einen Trockensubstanzgehalt von mindestens 30 %. Der durch-
schnittliche Bohnen-Trockensubstanzgehalt der mit den Maissorten angebauten Stangenbohnen vari-
ierte dagegen bezogen auf die Maissorte kaum. Mit 14,90 % bzw. 17,74 % waren diese Werte im Mit-
tel stets sehr niedrig. Dies fiihrte dazu, dass der Trockensubstanzgehalt des gesamten Gemenges erheb-
lich gesenkt wurde. Am Standort Einbeck, an dem generell ein deutlich hoherer Anteil der Bohnen an
dem Gemenge im Vergleich zum Standort Goéttingen realisiert wurde, fithrte dies zum Teil zu einer
drastischen Absenkung des Trockensubstanzgehaltes des Erntegutes. Fiir die Maissorte ‘Fabregas®,
welche die hochsten Bohnenertrage ermoglichte, sank der Trockensubstanzgehalt beispielsweise von
42,00 % im Reinanbau auf nur 25,54 % fiir dessen Mischanbau mit Stangenbohnen. Mit Ausnahme
der Mischanbauten mit der Sorte ‘Frederico KWS* konnte dadurch im Mittel {iber die vier Stangen-

bohnensorten fiir kein Gemenge ein ausreichend hoher Wert erreicht werden.

Vergleicht man die Stangenbohnensorten innerhalb des zweiten Datensatzes miteinander, so ergaben
sich hinsichtlich aller erfassten Merkmale ebenfalls signifikante Unterschiede (siche Tabelle 11 und
12). Am Standort Einbeck reichte der Gesamt-Trockenmasseertrag durchschnittlich von 218,27 dt/ha
fir die Sorte ‘SATS516° bis hin zu 232,59 dt/ha fiir die Sorte ‘SAT519°. Der reine Bohnen-
Trockenmasseertrag nahm im Durchschnitt Werte zwischen 15,05 dt/ha fiir die Sorte ‘SAT522° und
34,22 dt/ha fiir die Sorte ‘SATS514° an. Wie in Abbildung 6 verdeutlicht war das Ertragsniveau am
Standort Gottingen dagegen wiederum weitaus niedriger. Hier erreichten Kombinationen mit der
Stangenbohnensorte ‘SAT513¢ mit 168,15 dt/ha den niedrigsten und mit der Sorte “WAV512° mit
189,22 dt/ha den hochsten Gesamt-Trockenmasseertrag. Die reinen Bohnen-Trockenmasseertrige
lagen im Durchschnitt wiederum zwischen der Sorte ‘SATS522‘ mit 7,50 dt/ha und der Sorte ‘SAT514°
mit 16,44 dt/ha. Besonders groBBe Unterschiede zwischen den Stangenbohnensorten gab es ebenso in
dem Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse. Hier erreichte die Sorte
‘SATS522°¢ lediglich 6,83 % bzw. 3,89 %. ‘SAT514° konnte mit 15,45 % und 8,91 % dagegen die

hochsten Werte verzeichnen.
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Abbildung 5: Boxplots des Mais-, Bohnen- und Gesamt-Trockenmasseertrages der Mais/Bohnen-
Kombinationen dargestellt anhand der Unterschiede der Maissorten. Unterschiedliche Buch-
staben signalisieren signifikante Unterschiede der Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irr-

tumswahrscheinlichkeit).
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Abbildung 6: Boxplots des Mais-, Bohnen- und Gesamt-Trockenmasseertrages der Mais/Bohnen-

Kombinationen dargestellt anhand der Unterschiede der Stangenbohnensorten. Unterschiedli-
che Buchstaben signalisieren signifikante Unterschiede der Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5
% Irrtumswahrscheinlichkeit).



Feldversuche zur Selektion von Stangenbohnensorten 36

Wie in der Abbildung 6 zu sehen unterschieden sich an beiden Standorten jedoch nur wenige der
Stangenbohnensorten im Mais-Trockenmasseertrag sowie am Standort Gottingen im gesamt-
Trockenmasseertrag ihrer Mischanbauten signifikant voneinander. Am Standort Einbeck gab es im
Gesamt-Trockenmasseertrag keine signifikanten Unterschiede zwischen den Stangenbohnensorten.
Deutlichere Unterschiede gab es dagegen hinsichtlich des Bohnen-Trockenmasseertrages. Da hier aber
dennoch, analog zum Vergleich der Maissorten, die Stangenbohnensorten mit den hdheren Bohnen-
Trockenmasseertragen gleichzeitig niedrigere Mais-Trockenmasseertrage und umgekehrt verursachen,

glichen sich diese Unterschiede im Gesamt-Trockenmasseertrag nahezu aus.

Auch hinsichtlich der anderen erfassten Merkmale (siche Tabelle 11 und 12) gab es signifikante Un-
terschiede zwischen den Stangenbohnensorten. Besonders im Hinblick auf den Zeitpunkt der Bliite,
erfasst durch Blithbeginn und Blithende, wichen die Stangenbohnensorten stark voneinander ab. So
begann die Sorte ‘SATS522¢ nach durchschnittlich nur 69 bzw. 72 Tagen nach der Aussaat zu blithen
und bereits nach nur 77 bzw. 83 Tagen nach der Aussaat waren ca. 75 % aller Bliitenblatter abgewor-
fen. Alle anderen getesteten Stangenbohnensorten begannen erst mindestens 80 bzw. 86 Tage nach der
Aussaat mit der Bliite. Zudem dauerte diese hier mit 2 bis 3 Wochen deutlich langer. Die am spétesten
blithenden Stangenbohnensorten stellten dabei ‘SAT516° sowie “WAV512¢ dar. Im Gegensatz zu den
Maissorten erzielten hier die spitesten Sorten aber nicht generell die hochsten Bohnen-
Trockenmasseertrage. Dagegen erzielte die mit Abstand am friihesten blithende Stangenbohnensorte
‘SATS522° aber den mit Abstand niedrigsten Bohnen-Trockenmasseertrag. Betrachtet man die gemes-
senen SPAD-Werte, so zeigte sich, dass fiir alle Stangenbohnensorten zum spiteren Messzeitpunkt
(spSPAD) ein niedrigerer Wert ermittelt wurde, als im Vergleich zum fritheren Messzeitpunkt (frS-
PAD). Am Standort Einbeck war dieser Unterschied jedoch nur gering. Von im Durchschnitt 35,95
iiber alle Sorten sank der Wert hier auf 31,53 ab. In Gottingen war dieser Unterschied deutlich grofer.
Hier wurde zunéchst tiber alle Sorten hinweg ein Wert von 36,40 gemessen, im Anschluss dann nur
noch von 21,57. Der Grund fiir diesen niedrigen Wert waren bereits einsetzende Nachtfrste vor dem
Erntezeitpunkt in Géttingen. In Einbeck erfolgte die Ernte dagegen zu einem etwas fritheren Zeit-
punkt, wodurch die Bohnenpflanzen noch keinem Frost ausgesetzt waren. Fiir die einzelnen Stangen-
bohnensorten zeigten sich aber keine ungewdhnlich hohen oder niedrigen Werte. Auch bei der Sorte
‘SAT522¢, welche sich zum Erntezeitpunkt als einzige Sorte bereits deutlich in der Abreife befand und
gelbliche Blétter aufwies, wurden keine ungewohnlich niedrigen Werte im Vergleich zu den anderen
Stangenbohnensorten gemessen. Das geringe Ertragspotenzial von ‘SAT522° lie3 sich aber dagegen
anhand der visuellen Biomassebonitur schon vor der Ernte erkennen. Am Standort Einbeck war dies
die einzige Sorte, welche bei dem spéteren Boniturtermin (spBM) einen niedrigeren Wert aufwies als
bei dem fritheren Boniturtermin (frBM). Alle anderen Sorten verzeichneten dagegen einen Anstieg der
Noten. Im Durchschnitt {iber alle Sorten stieg der Wert von 5,12 auf 6,74. Am Standort Gottingen
dagegen wurde der iiberwiegende Teil der Stangenbohnensorten zum spiteren Boniturtermin mit nied-

rigeren Noten bewertet als bei dem fritheren Termin. Der Wert sank hier im Schnitt von 2,35 auf 2,16.



Feldversuche zur Selektion von Stangenbohnensorten 37

Tabelle 11: Mittelwerte aller erfassten Merkmale der einzelnen Stangenbohnensorten iiber 4 verschiedene Maissorten des Versuchsjahres 2015 am Standort Einbeck.

T(x/'fml;’[ ?gf/ﬁa]; T(gf/]ﬁa()} ABT (%) ngo')M T(S%B T?%G ?T“;Z% I(?’T'ﬁg‘; frSPAD  spSPAD frBM spBM
GD 12.07 422 1051 143 1.68 1.05 137 3.69 5.97 1.40 153 0.64 0.76
Mittelwert 196.10 26.51 22345 12.01 32.83 15.51 26.51 83.50 101.80 35.95 31.53 5.12 6.74
SAT510 197.10 28.53 225.49 13.19 33.05 16.72 2627 87.32 105.56 36.18 32.04 4.49 7.26
SAT511 185.30 29.57 220.07 14.52 32.75 15.29 25.73 85.23 103.90 33.09 30.19 5.76 7.43
SAT513 197.60 29.48 227.13 12.90 34.00 14.93 25.97 81.99 98.70 33.98 31.02 6.58 7.04
SAT514 188.51 3422 222.85 15.45 34.54 14.59 25.70 81.68 100.87 37.32 33.26 5.97 7.89
SAT515 193.40 27.50 220.84 12.46 33.15 16.22 25.99 82.54 101.31 34.08 30.43 5.44 7.72
SAT516 191.96 2591 218.27 12.22 33.30 14.90 25.98 99.32 117.02 33.60 28.65 6.23 8.42
SAT517 195.18 2425 219.59 11.22 32.77 1523 26.85 84.46 105.88 35.10 3031 4.50 7.26
SAT518 197.51 26.69 222.46 10.84 33.09 14.78 2728 80.26 99.29 35.53 31.70 5.42 6.63
SAT519 203.98 28.76 232.59 1241 3229 14.72 26.94 81.39 103.48 37.70 3431 3.95 6.03
SAT520 197.82 23.55 227.46 10.87 31.84 16.36 26.37 80.53 97.08 36.81 30.39 5.44 6.30
SAT522 204.81 15.05 219.94 6.83 30.50 14.75 27.76 68.80 76.71 39.96 31.24 331 2.66
WAV512 199.98 24.66 22471 11.22 32.69 17.65 27.34 88.51 111.75 38.03 34.80 434 6.27

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-
Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, BIBeg = Blithbeginn der Bohnen, BIEnd = Blithende der Bohnen, frSPAD = friihe SPAD-Messung, spSPAD =
spate SPAD-Messung, frBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM = spéte Bonitur der Biomasse, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit
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Tabelle 12: Mittelwerte aller erfassten Merkmale der einzelnen Stangenbohnensorten {iber 4 verschiedene Maissorten des Versuchsjahres 2015 am Standort Géttingen.

T(gﬁal\)“ f}l‘f/]ﬁa]; T(gf/ﬁa()} ABT (%) Tigo')M T(S,(Z ;B ng ;G glﬁzg) I(?’T'i‘;‘; frSPAD  spSPAD  frBM spBM
GD 12.87 2.98 1327 1.61 0.87 1.17 0.84 3.97 4.80 1.28 1.05 0.69 0.70
Mittelwert 170.38 11.93 182.26 6.57 27.96 17.08 27.12 92.65 111.06 36.40 21.57 235 2.16
SAT510 174.04 10.76 184.79 5.87 28.50 18.23 27.68 90.82 109.63 35.07 21.30 2.62 225
SAT511 170.36 12.69 182.90 7.08 28.05 16.28 27.11 91.54 114.11 36.05 21.74 2.37 2.64
SAT513 155.62 12.40 168.15 7.50 27.46 17.69 26.59 92.91 112.74 34.56 19.98 3.01 277
SAT514 168.01 16.44 184.43 8.91 27.94 14.58 26.50 86.36 106.98 36.80 22.77 2.64 2.01
SAT515 163.34 11.49 174.99 6.58 27.95 18.52 2723 97.08 117.90 37.30 23.65 2.98 2.60
SAT516 162.56 10.86 173.07 6.32 27.48 18.03 26.70 102.39 119.48 33.73 19.09 2.62 2.85
SAT517 176.96 10.84 187.69 5.85 28.20 17.78 27.55 94.70 116.24 34.64 19.50 2.37 235
SAT518 173.39 15.41 188.84 8.24 27.90 15.40 26.84 90.45 113.28 36.98 20.76 2.00 1.61
SAT519 171.07 11.17 182.10 6.16 27.65 18.76 26.94 93.69 114.53 37.89 21.84 2.00 1.86
SAT520 173.34 12.39 185.72 6.53 28.43 17.91 27.78 85.87 106.49 36.89 21.81 2.24 1.86
SAT522 177.72 7.50 185.22 3.89 27.87 12.16 26.82 72.44 83.23 38.77 2234 1.76 1.26
WAV512 178.18 11.17 189.22 5.96 28.12 19.63 27.65 113.59 118.09 38.06 24.09 1.63 1.86

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-
Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, BIBeg = Blithbeginn der Bohnen, BIEnd = Blithende der Bohnen, frSPAD = frithe SPAD-Messung, spSPAD =
spate SPAD-Messung, frBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM = spéte Bonitur der Biomasse, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit



Feldversuche zur Selektion von Stangenbohnensorten 39

Zur Selektion von Stangenbohnensorten fiir den Mischanbau mit Mais ist es moglich, analog zur Ge-
neral und Specific Combining Ability (GCA und SCA), bekannt aus der Hybridziichtung, die Effekte
der allgemeinen Kombinationsfahigkeit der Mais- und Stangenbohnensorten sowie die spezifische
Kombinationsfahigkeit der einzelnen Kombinationen zu schitzen. In Tabelle 13 ist dies fiir den Boh-
nen- und Gesamt-Trockenmasseertrag der zwolf getesteten Stangenbohnensorten iiber beide Standorte
aufgefiihrt. Uberlegene Stangenbohnensorten sollten dabei im Mittel iiber die vier Maissorten einen
moglichst hohen positiven Effekt besitzen. Einige der Stangenbohnensorten, beispielsweise ‘SAT510¢,
‘SAT514° und ‘SATS518°, zeigten dies dabei sowohl fiir den Bohnen- als auch den Gesamt-
Trockenmasseertrag. Im Vergleich dazu sind die Werte fiir die spezielle Kombinationsfdhigkeit im
Bohnen-Trockenmasseertrag gering, da (wie in Tabelle 7 bereits angefiihrt) hier keine signifikanten

Interaktionseffekte der Mais- und Stangenbohnensorten existierten.

Tabelle 13: Effekte der allgemeinen und spezifischen Kombinationsfahigkeit der einzelnen Mais/Bohnen-
Kombinationen aus dem Feldversuchsjahr 2015 {iber beide Standorte.

Maissorte
TME-B Fernandez KXB5171 KXB5172 KXB5173 Mittel
SATS510 -1.03 0.24 438 -3.59 0.43
SATS11 -0.02 -0.42 0.09 0.34 1.91
SATS513 0.19 0.23 -0.57 0.15 1.72
) SATS14 -2.47 -0.16 3.47 -0.84 6.11
E SATS15 0.83 0.40 -2.57 1.34 0.27
5]
£ SAT516 -0.66 -0.70 -1.49 2.85 -0.83
'§ SAT517 -1.05 1.74 -1.77 1.09 -1.67
%‘) SAT518 2.79 -0.71 0.14 -2.22 1.83
«n SAT519 -2.46 0.49 1.13 0.84 0.75
SAT520 1.95 -1.06 0.36 -1.26 -1.25
SATS522 -1.77 -1.04 -0.25 3.06 -7.95
WAV512 3.69 0.99 -2.92 -1.76 -1.30
Mittel 5.21 -2.86 0.77 -3.11 19.22
TME-G
SAT510 -1.08 4.00 -7.15 423 2.29
SAT511 -2.40 -9.12 11.65 -0.13 -1.38
SAT513 6.14 2.65 -11.08 2.29 -5.22
2 SAT514 1.80 -6.12 10.02 -5.70 0.79
% SAT515 11.51 -1.49 -8.60 -1.43 -4.94
3
5 SAT516 -4.88 9.24 -3.56 -0.80 -7.19
"E SAT517 -0.43 -4.18 4.19 0.42 0.78
% SATS518 -9.23 3.34 -3.61 9.50 2.79
«n SATS519 -11.28 2.40 10.27 -1.39 4.49
SAT520 7.44 -6.53 7.58 -8.49 3.74
SAT522 1.51 -1.82 -6.56 6.88 -0.27
WAYVS512 0.89 7.64 -3.15 -5.39 4.11

Mittel -7.18 2.57 -3.23 7.84 202.86
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Fiir den Gesamt-Trockenmasseertrag ergaben sich dagegen hohere Werte der speziellen Kombinati-
onsfahigkeit. Hier schlagen sich der signifikante Interaktionseffekt zwischen Maissorte, Stangenboh-
nensorte und Standort und damit unterschiedliche iiberlegene Kombinationen fiir die Standorte nieder.
In diesem Falle sind fiir einen Anbau daher jene Kombinationen aus Mais- und Stangenbohnensorten
zu bevorzugen, welche jeweils hohe allgemeine Kombinationseffekte aufweisen. Wie in Tabelle 13 zu
sehen zeigten hier aber Maissorten, welche fiir den Bohnen-Trockenmasseertrag positive Effekte auf-
weisen, fiir den Gesamt-Trockenmasseertrag negative Effekte und umgekehrt. Es diesem Grund ist es
kaum moglich, Kombinationen zu wihlen, welche sowohl in der Bohnen- als auch Gesamt-
Trockenmasse Spitzenertrige erzielen. Dieser Zusammenhang manifestiert sich, wenn man die in Ta-
belle 14 und 15 angegebenen Korrelationskoeffizienten betrachtet. Hier ergeben sich an beiden Stand-
orten zwei eindeutige Sachverhalte. Zum einen ist der Gesamt-Trockenmasseertrag sehr stark positiv
mit dem Mais-Trockenmasseertrag korreliert. An beiden Standorten werden hier hochst signifikante
Werte erreicht. Zum anderen ist jedoch der Mais-Trockenmasseertrag negativ mit dem Bohnen-
Trockenmasseertrag korreliert. Diese Zusammenhénge waren am Standort Einbeck hoch signifikant.
Am Standort Gottingen gab es ebenfalls negative Korrelationen; das Signifikanzniveau wurde hier

jedoch nicht erreicht.

Tabelle 14: Korrelationskoeffizienten der Mischanbauten aus 8 Maissorten mit 4 Stangenbohnensorten.

Standort Einbeck

TME-B -0.906**

TME-G 0.992%* -0.852%*

ABT -0.972%* 0.963** -0.942%%*

TSG-M -0.793* 0.608 -0.842%* 0.671

TSG-B 0.597 -0.331 0.662 -0.416 -0.852%*

TSG-G -0.027 -0.163 -0.112 -0.152 0.621 -0.644
TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B

Standort Gottingen

TME-B -0.666

TME-G 0.992** -0.564

ABT -0.868** 0.944** -0.798*

TSG-M -0.950** 0.493 -0.965** 0.718%*

TSG-B 0.514 -0.506 0.478 -0.543 -0.527

TSG-G -0.919** 0.418 -0.943** 0.651 0.995** -0.483
TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der
Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt,
TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, *,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =5 %, 1 %
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Tabelle 15: Korrelationskoeffizienten der Mischanbauten aus 4 Maissorten mit 12 Stangenbohnensorten.

Standort Einbeck
TME-B -0.607*
TME-G 0.503 0.261
ABT -0.739%* 0.962** 0.134
TSG-M -0.611* 0.878** -0.005 0.825%%*
TSG-B 0.105 -0.101 0.138 -0.025 -0.106
TSG-G 0.803** -0.733** 0.086 -0.835%* -0.686* 0.080
BiBeg -0.458 0.404 -0.173 0.491 0.504 0.256 -0.462
BIEnd -0.425 0.535 -0.009 0.582* 0.572 0.310 -0.407 0.944%**
frSPAD 0.691* -0.474 0.321 -0.539 -0.549 0.098 0.693* -0.578* -0.531
spSPAD 0.415 0.206 0.611%* 0.087 0.041 0.248 0.382 -0.221 0.001 0.639*
frBM -0.701* 0.618* -0.156 0.626* 0.750%** -0.197 -0.793** 0.457 0.391 -0.752%** -0.447
spBM -0.746%** 0.786** -0.127 0.822%%* 0.836** 0.071 -0.781** 0.772%** 0.812** -0.769** -0.246 0.735**
TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B TSG-G BiBeg BIEnd frSPAD spSPAD frBM
Standort Gottingen
TME-B -0.256
TME-G 0.942** 0.083
ABT -0.456 0.974** -0.133
TSG-M 0.655* -0.012 0.677* -0.158
TSG-B -0.184 -0.041 -0.208 0.029 0.106
TSG-G 0.569 -0.296 0.486 -0.388 0.837** 0.519
BlBeg -0.135 0.083 -0.118 0.143 -0.097 0.808%** 0.268
BIEnd -0.345 0.366 -0.236 0.448 -0.107 0.806** 0.166 0.846**
frSPAD 0.489 -0.100 0.478 -0.228 0.136 -0.307 0.063 -0.245 -0.468
spSPAD 0.294 0.022 0.318 -0.061 0.304 -0.016 0.226 0.065 -0.179 0.809%**
frBM -0.810%* 0.256 -0.743%* 0.416 -0.184 0.204 -0.236 0.025 0.337 -0.644* -0.298
spBM -0.721%%* 0.089 -0.719%%* 0.270 -0.267 0.497 -0.089 0.456 0.659* -0.782%%* -0.404 0.791**
TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B TSG-G BlBeg BIEnd frSPAD spSPAD frBM

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-
Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, BIBeg = Bliihbeginn der Bohnen, BIEnd = Blithende der Bohnen, frSPAD = frithe SPAD-Messung, spSPAD =

spate SPAD-Messung, frBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM = spéte Bonitur der Biomasse, *,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =5 %, 1 %
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In den Abbildungen 7 und 8 wird auf den Zusammenhang zwischen dem Mais-Trockenmasseertrag
und dem Bohnen-Trockenmasseertrag genauer eingegangen. Hier zeigt sich fiir die Kombinationen
aus acht Maissorten und vier Stangenbohnensorten die klare negative Korrelation (Abbildung 7). In-
nerhalb der einzelnen Maissorten ist jedoch kein klarer negativer Zusammenhang mehr zu erkennen.
Vielmehr besaB3 jede Maissorte die Fahigkeit, einen gewissen Bohnentrockenmasseertrag zu ermogli-

chen bzw. zu tolerieren.

Standort Einbeck Standort Gottingen
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Abbildung 7: Darstellung des Bohnen-Trockenmasseertrages in Abhiangigkeit des Mais-Trockenmasseertrages.
Die unterschiedlichen Maissorten werden dabei mit unterschiedlichen Farben gekennzeichnet (rot
= Fabregas, blau = KXB5171, grau = KXB5172, gelb = KXB5173, braun = Walterinio KWS,
schwarz = Fernandez, violett = KWS Figaro, griin = Frederico KWS).

Der Zusammenhang zur Reifegruppe des Maises ist hier wiederum sehr deutlich zu erkennen. Die
Maissorte ‘Fabregas® hob sich insbesondere am Standort Einbeck von den restlichen Sorten ab, da sie
die hochsten Bohnen-Trockenmasseertrage ermdglichte, jedoch dadurch gleichzeitig mit Abstand die
geringsten Gesamt-Trockenmasseertrige erreichte. Wiederum unterschieden sich Maissorten, welche
eine dhnliche FAO-Zahl aufweisen, nicht signifikant in ihrer Eignung fiir den Mischanbau. In Bezug
auf die Stangenbohnensorten ergab sich dagegen eine stirkere Gruppierung aller Werte. Wie in der
Abbildung 8 zu sehen, befinden diese sich eher in einer Punktewolke, wobei am Standort Einbeck
dennoch die insgesamt negative Korrelation zwischen Mais- und Bohnen-Trockenmasseertrag zu er-

kennen ist. Auch hebt sich hier keine der getesteten Stangenbohnensorten deutlich von den anderen ab.

Andere erfasste Merkmale hatten zudem keine signifikanten Korrelationen mit Ertragsmerkmalen,
welche iiber beide Standorte konsistent waren. Die visuellen Beurteilungen der Biomasse, insbesonde-
re die spitere Bonitur, korrelierten lediglich am Standort Einbeck signifikant mit dem Bohnen-

Trockenmasseertrag und dem Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse.
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Abbildung 8: Darstellung des Bohnen-Trockenmasseertrages in Abhiangigkeit des Mais-Trockenmasseertrages.
Die verschiedenen Stangenbohnensorten werden dabei mit unterschiedlichen Farben gekenn-
zeichnet (schwarz = SATS510, rot = SATS11, violett = SAT513, hellgrin = SAT514, blau =
SATS1S5, grau = SATS16, braun = SAT517, orange = SATS518, gelb = SAT519, magenta =
SATS520, braun = SATS522, dunkelgriin = WAV512).

Die SPAD-Werte und der Bliihzeitpunkt zeigten dagegen an beiden Standorten keine signifikanten
Korrelationen mit dem Bohnen-Trockenmasseertrag. Am Standort Einbeck zeigte sich aber eine signi-
fikant positive Korrelation zwischen dem Blilhende der Bohnen und dem Anteil der Bohnen-

Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse.

2.3.1.2 Vergleich der Mischanbauten mit dem Mais-Reinanbau

Ein wichtiger Bestandteil der Beurteilung der Leistungsfahigkeit des Mais/Stangenbohnen-
Mischanbaus ist dessen Vergleich mit dem Mais-Reinanbau. Im Folgenden soll deshalb der Gesamt-
Trockenmasseertrag der Mischanbauten mit dem Reinanbau bei fiir den Mais iiblicher Bestandesdichte

von 10 Pflanzen/m’* und bei einer reduzierten Bestandesdichte von 7,5 Pflanzen/m? untersucht werden.

Am Standort Einbeck erreichte der Mais-Reinanbau mit 10 Pflanzen/m? einen durchschnittlichen Tro-
ckenmasseertrag von 229,86 dt/ha (acht Maissorten) bzw. 243,30 dt/ha (vier Maissorten). Damit er-
zielte der Mischanbau im Mittel einen um 8,6 % bzw. 8,2 % niedrigeren Gesamt-Trockenmasseertrag
als der Mais-Reinanbau mit hoher Bestandesdichte. Am Standort Gottingen lag der Gesamt-
Trockenmasseertrag des Mischanbaus dagegen nur 5,5 % bzw. 1,6 % unter dem des Mais-Reinanbaus
mit hoher Bestandesdichte. Dieser erreichte hier im Durchschnitt 183,20 dt/ha (acht Maissorten) bzw.
185,26 dt/ha (vier Maissorten). Wie in der Abbildung 9 zu sehen waren diese Unterschiede aber nicht
signifikant. Zudem konnten auch keine signifikanten Ertragsunterschiede zwischen dem Mischanbau

und dem Mais-Reinanbau mit einer Bestandesdichte von 7,5 Pflanzen/m? beobachtet werden.
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Standort Einbeck

8 Maissorten x 4 Bohnensorten
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Abbildung 9: Vergleich des Gesamt-Trockenmasseertrages der verschiedenen Anbausysteme. Unterschiedliche
Buchstaben signalisieren signifikante Unterschiede der Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irr-
tumswahrscheinlichkeit).

Betrachtet man spezifische Kombinationen von Mais- und Stangenbohnensorten (siche Abbildungen
10 bis 13), so zeigte am Standort Einbeck lediglich die Kombination aus ‘KXB5171° und ‘SAT518¢
hoher

Trockenmasseertrag. Das Ertragsniveau der Mehrheit der Mischanbaukombinationen befand sich da-

im Vergleich zum Mais-Reinanbau mit Bestandesdichte einen hoheren Gesamt-
gegen zwischen dem des Mais-Reinanbaus mit reduzierter und dem mit hoher Bestandesdichte. Kom-
binationen mit der Maissorte ‘KXB5172¢ (siche Abbildung 10) und ‘Frederico KWS* (siche Abbil-
dung 12) zeigten sogar geringere Gesamt-Trockenmasseertrige als der Mais-Reinanbau mit reduzier-
ter Bestandesdichte. Am Standort Gottingen konnten dagegen mehrere Mais/Stangenbohnen-
Kombinationen den Gesamtertrag des Mais-Reinanbaus mit hoher Bestandesdichte iibertreffen. Dabei
féllt jedoch auf, dass in diesen Féllen der Mehrertrag kaum durch den zusitzlichen Bohnenertrag er-
reicht wurde, sondern durch den relativ gesehen hohen reinen Maisertrag des Mischanbaus, welcher
hier zudem innerhalb einer Maissorte eine sehr grofe Variation besafl. Da jede Sdule nur auf zwei
Messwerten (aus zwei Wiederholungen) beruht, ist hier aber zu beriicksichtigen, dass ein erheblicher

Versuchsfehler in die Messwerte einging, welcher am Standort Gottingen grofler war als am Standort

Einbeck.
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Vergleich der Trockenmasseertrage sowie Ertragsanteile von 4 Maissorten angebaut in Kombi-

Abbildung 10

nation mit 12 Stangenbohnensorten sowie im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? (BDN) und 10

Pflanzen/m? (BDH) am Standort Einbeck, 2015.
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Vergleich der Trockenmasseertrage sowie Ertragsanteile von 4 Maissorten angebaut in Kombi-

Abbildung 11

nation mit 12 Stangenbohnensorten sowie im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? (BDN) und 10

Pflanzen/m? (BDH) am Standort Géttingen, 2015.
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Abbildung 12: Vergleich der Trockenmasseertrage sowie Ertragsanteile von 8 Maissorten angebaut in Kombi-
nation mit 4 Stangenbohnensorten sowie im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? (BDN) und 10
Pflanzen/m? (BDH) am Standort Einbeck, 2015.
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Abbildung 13: Vergleich der Trockenmasseertrige sowie Ertragsanteile von 8 Maissorten angebaut in Kombi-
nation mit 4 Stangenbohnensorten sowie im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? (BDN) und 10
Pflanzen/m? (BDH) am Standort Géttingen, 2015.
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232  Zweites Feldversuchsjahr 2016

Das zweite Feldversuchsjahr beinhaltete den Anbau von vier verschiedenen Stangenbohnensorten,
welche bereits Teil des ersten Versuchsjahres 2015 waren und aufgrund ihrer Ertragsergebnisse sowie
ihres geringen Tausendkorngewichtes selektiert wurden, in Kombination mit acht verschiedenen
Maissorten. Eine Besonderheit lag darin, dass der Faktor ,,Saatzeitpunkt der Stangenbohnen in den
Versuch aufgenommen wurde. Aus diesem Grund waren alle Priifglieder in zweifacher Ausfiihrung,
jeweils mit einem friihen und einem spéteren Saatzeitpunkt der Stangenbohnen, vorhanden. Fiir die

Auswertung konnte lediglich der Standort Einbeck herangezogen werden.

2.3.2.1 Vergleich der Mischanbauten

Im zweiten Feldversuchsjahr 2016 konnten im Mittel Gesamt-Trockenmasseertrage des Mischanbaus
von 223,95 dt/ha (frither Saattermin der Stangenbohnen) bzw. 226,68 dt/ha (spéter Saattermin der
Stangenbohnen) bei einem durchschnittlichen Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-
Trockenmasse von 6,02 % (frither Saattermin) bzw. 1,45 % (spéter Saattermin) realisiert werden. Wie
in Tabelle 16 aufgefiihrt unterschieden sich dabei im Mittel die meisten aufgenommenen Merkmale in
Abhéngigkeit von dem Saatzeitpunkt der Stangenbohnen. Insbesondere fallen hier Unterschiede in
dem Bohnen-Trockenmasseertrag auf. Dieser ist in der Variante mit spatem Saatzeitpunkt der Bohnen
im Mittel deutlich niedriger als bei frither Saat. Dementsprechend ergab sich auch ein deutlich niedri-
gerer Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse. Beziiglich des Mais-
Trockenmasseertrages zeigte sich ein umgekehrtes Bild: Hier hatten die getesteten Kombinationen im
Schnitt einen signifikant hoheren Mais-Trockenmasseertrag bei spiater Bohnensaat im Vergleich zur
frithen Saat. Die Kompensation des niedrigeren Bohnen-Trockenmasseertrages durch einen hdheren
Mais-Trockenmasseertrag bewirkte, dass sich beide Saattermine beziliglich des Gesamt-
Trockenmasseertrages nicht signifikant unterschieden. Hinsichtlich der Entwicklungsphasen der Stan-
genbohnen gab es ebenso signifikante Unterschiede zwischen den Saatterminen. Rankbeginn, Blithbe-
ginn sowie Blithende wurden bei spéterer Saat signifikant frither erreicht. Auch unterschieden sich

gemessene SPAD-Werte sowie die Noten der visuellen Biomassebonitur signifikant voneinander.

In Tabelle 17 sind die einzelnen Varianzursachen sowie Heritabilititen fiir die Ertragsmerkmale aufge-
filhrt. Fiir alle iibrigen Merkmale finden diese sich in der Tabelle 38 im Anhang. Der Mais-
Trockenmasseertrag sowie der Bohnen-Trockenmasseertrag wurden signifikant von der Maissorte, der

Bohnensorte sowie dem Saatzeitpunkt der Stangenbohnen beeinflusst.
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Tabelle 16: Ubersicht iiber Minima, Mittelwerte und Maxima aller erfassten Merkmale des zweiten Versuchs-
jahres 2016. Die Mittelwerte sind separat fiir beide Saattermine der Stangenbohnen aufgefiihrt.

T(I(;ﬁ:la“)‘ fg‘mlfa]; T(gf/];:la(); ABT (%) TSG-M (%) TSG-B (%) TSG-G (%)
Minimum 165.86 0.90 181.24 0.37 31.60 16.70 31.10
Mittel (friihe Saat) 210.85 13.10 223.95 6.02 37.09 22.47 35.53
Mittel (spiite Saat) 223.45 3.23 226.68 145 36.65 18.83 36.10
Maximum 260.55 21.79 266.15 11.53 42.30 27.35 40.00

Ri‘;‘ﬁfg ?T“zg ](STIEX? frSPAD spSPAD frBM spBM
Minimum 21.00 69.29 88.00 22.80 16.15 1.00 1.00
Mittel (friihe Saat) 36.00 90.89 112.06 30.23 21.98 3.45 4.14
Mittel (spiite Saat) 24.56 76.21 93.08 27.56 28.11 242 2.14
Maximum 41.00 99.00 121.00 37.55 34.80 6.00 6.50

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der
Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt,
TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, RankBeg = Rankbeginn der Bohnen, BlBeg = Blithbeginn der Bohnen, BIEnd = Bliihende der
Bohnen, frSPAD = frithe SPAD-Messung, spSPAD = spite SPAD-Messung, {frBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM = spéte Bonitur der
Biomasse

Anhand der Varianzkomponenten ist zu erkennen, dass die Maissorte auf den Mais-
Trockenmasseertrag den groBten Einfluss ausiibte. Hinsichtlich des Bohnen-Trockenmasseertrages
war dies aber nicht die Stangenbohnensorte, sondern der Saattermin der Bohnen. Bei dem Bohnen-
Trockenmasseertrag existierten zusitzlich hoch signifikante Interaktionen zwischen der Stangenboh-
nensorte und dem Saatzeitpunkt. Betrachtet man den Gesamt-Trockenmasseertrag der Mischanbauten,
so zeigte sich die Maissorte als einzige signifikante Varianzursache. Der Saattermin der Stangenboh-
nen sowie die Stangenbohnensorte {ibten hier keinen signifikanten Einfluss aus. Beriicksichtigt werden
muss hier jedoch stets, dass nur vier verschiedene Stangenbohnensorten, dagegen aber acht verschie-
dene Maissorten im Versuchsjahr 2016 getestet wurden. Die Heritabilitit iiber Maissorte (h”) war
zudem sehr hoch fiir den Mais- und Gesamt-Trockenmasseertrag. Auch beziiglich des Bohnen-
Trockenmasseertrages und dementsprechend des Anteils der Bohnenmasse an der Gesamtmasse wur-
den hohe Heritabilititen erzielt. Uber die Stangenbohnensorte (h’s) zeigten sich sehr hohe Heritabilits-
ten beziiglich des Bohnen-Trockenmasseertrages sowie der ausschlieBlich an den Bohnen erfassten
Merkmale. Fiir den Mais-Trockenmasseertrag wurde hier mit 72,15 % ebenfalls eine hohe Heritabilitat

berechnet. Beziiglich des Gesamt-Trockenmasseertrages war diese dagegen mit 37,23 % sehr gering.
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Tabelle 17: Ergebnisse der ANOVA fiir die Ertragsmerkmale des Versuchsjahres 2016.

TME-M TME-B TME-G

Xr";;‘j}rl‘j FG MQ Vark GD MQ Vark GD MQ Vark GD

M 7 8129.60  496.53%* 9.61 43.37 2.19%* 2.04 7133.65  435.88** 8.93

B 3 664.64 14.99% 6.80 205.68 6.17+% 1.44 254.22 2.96 6.31

S 1 5073.52  76.38** 4.81 311576 48.55%+ 1.02 237.54 122 4.46
W 1 122.42 -0.98 481 6.13 -0.03 1.02 73.67 -1.34 4.46
MxB 21 127.54 -14.38 19.22 4.92 -0.86 4.09 118.98 -10.15 17.85
MxS 7 231.11 5.75 13.59 11.89 0.44 2.89 165.87 0.79 12.62
BxS 3 225.89 2.55 9.61 183.55 10.95%* 2.04 305.58 9.12 8.93

MxBxS 21 107.70 -38.69 27.19 8.16 -0.10 5.78 103.78 27.90 25.24
Rest 63 185.08 185.08 8.36 8.36 159.58 159.58

h’m 97.72 80.72 97.76

h’s 72.15 95.94 37.23

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, M = Maissorte, B =
Stangenbohnensorte, S = Saatzeitpunkt der Stangenbohnen, W = Wiederholung, h?y = Heritabilitit der Maissorte, h’; = Heritabilitit der
Stangenbohnensorte, FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, GD = Grenzdifferenz bei 5 %
Irrtumswahrscheinlichkeit, *,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =5 %, 1 %

Ein Vergleich der Maissorten beziiglich der Ertragsmerkmale (siche Abbildung 14) zeigte, dass es
sowohl fiir den Mais-Trockenmasseertrag als auch fiir den Gesamt-Trockenmasseertrag tiberlegene
Sorten gab. Diese waren ‘Walterinio KWS* sowie die Experimentalhybride ‘KXB5173¢. Letztere hatte
im Durchschnitt bereits im ersten Feldversuchsjahr 2015 die hochsten Gesamt-Trockenmasseertrige
erreicht. Ebenfalls wie im ersten Feldversuchsjahr konnten im Versuchsjahr 2016 diese Maissorten im
Mischanbau aber nur die geringsten Bohnen-Trockenmasseertrage ermoglichen. Auch zeigten sich
hier Maissorten, welche einer spéteren Reifegruppe angehdren, als ertragsstirker hinsichtlich des
Mais- und Gesamt-Trockenmasseertrages und als ertragsschwécher in Bezug auf den Bohnen-
Trockenmasseertrag. Eine Ausnahme ist hier allerdings die Maissorte ‘KWS Keops‘, welche einen
signifikant hoheren Gesamt-Trockenmasseertrag erzielte als die spéter abreifenden Maissorten ‘Calan-
go KWS* und ‘Agro Fides‘ und gleichzeitig die im Mittel hochsten Bohnen-Trockenmasseertrige

ermdglichte.
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Abbildung 14: Boxplots des Mais-, Bohnen- und Gesamt-Trockenmasseertrages der Mais/Bohnen-

Kombinationen dargestellt anhand der Unterschiede der Maissorten und dem Saatzeitpunkt
der Stangenbohnen aus dem zweiten Versuchsjahr 2016. Unterschiedliche Buchstaben signa-
lisieren signifikante Unterschiede der Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahr-

scheinlichkeit).
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Weitaus geringere Ertragsunterschiede wurden dagegen zwischen den getesteten Stangenbohnensorten
beobachtet (siche Abbildung 15). Hinsichtlich des Einflusses auf den Mais-Trockenmasseertrag unter-
schieden sich bei friiher Bohnensaat nur die Sorten ‘SAT510° und ‘SAT513 und bei spiter Bohnen-
saat die Sorten ‘SAT510°/‘SAT513° und “WAVS512° voneinander. Bei frither Bohnensaat erzielten die
Sorten ‘SAT513° und “WAVS512° die signifikant hochsten Bohnen-Trockenmasseertrige. Die Stan-
genbohnensorte ‘SAT510° hatte hier dagegen einen deutlich geringeren Bohnen-Trockenmasseertrag
im Vergleich zu den iibrigen Stangenbohnensorten. Dies lag an einem schweren Befall des Grofteils
der Parzellen dieser Sorte mit einer liber das Saatgut eingeschleppten Erkrankung. Untersuchungen
legten nahe, dass es sich hier um Wurzelhals- und Sténgelfiule (Phoma sp.) oder um die Brenn-

fleckenkrankheit (Colletotrichum sp.) handelte. Bei Befall wurde fast die gesamte Bohnenpflanze ver-

nichtet.
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Abbildung 15: Boxplots des Mais-, Bohnen- und Gesamt-Trockenmasseertrages der Mais/Bohnen-
Kombinationen dargestellt anhand der Unterschiede der Stangenbohnensorten und dem Saat-
zeitpunkt der Stangenbohnen aus dem zweiten Versuchsjahr 2016. Unterschiedliche Buchsta-
ben signalisieren signifikante Unterschiede der Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irrtums-
wabhrscheinlichkeit).
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Bei spaterer Bohnensaat konnte die Sorte ‘“WAVS512° nur die geringsten Bohnen-Trockenmasseertrage
erzielen. Dies spiegelte sich auch in einem (im Vergleich zu den anderen Bohnensorten) signifikant
niedrigeren Gesamt-Trockenmasseertrag der Mischanbauten mit dieser Sorte wider. Bei dem frithen
Saattermin der Stangenbohnen unterschieden sich dagegen alle Bohnensorten im Gesamt-

Trockenmasseertrag nicht signifikant voneinander.

Die Ergebnisse der ANOVA (siehe Tabelle 17) zeigten, dass fiir keines der Ertragsmerkmale ein signi-
fikanter Interaktionseffekt zwischen der Mais- und der Stangenbohnensorte existierte. Somit ist anzu-
nehmen, dass in diesem Versuchsjahr keine deutlich iiberlegene Kombination existierte, sondern die
Leistung der Mischanbauten lediglich von der durchschnittlichen Leistung der Mais- und der Stangen-
bohnensorte bestimmt wurde. Dies wird bei der Betrachtung der Kombinationseffekte der einzelnen
Mais/Bohnen-Kombinationen in Tabelle 18 ebenso deutlich. Im Vergleich zu der allgemeinen Kombi-
nationseignung (Mittel) der Mais- bzw. Stangenbohnensorten gab es hier nur geringe spezielle Kom-
binationseffekte, welche nicht grofl genug waren, um die Signifikanzschwelle in der Varianzanalyse

zu erreichen.

Tabelle 18: Effekte der allgemeinen und spezifischen Kombinationsfahigkeit der einzelnen Mais/Bohnen-
Kombinationen iiber beide Saattermine aus dem Feldversuchsjahr 2016.

Stangenbohnensorte
TME-B SATS510 SATS511 SAT513 WAV512 Mittel
KWS Keops -0.46 -0.06 0.22 0.30 231
Calango KWS -1.00 0.32 -1.35 2.02 1.38

o Agro Fides -1.06 0.88 1.48 -1.29 1.48

g Benedictio KWS -1.38 0.58 0.37 0.43 -0.26

&

é KWS Figaro 0.35 -0.32 -0.10 0.07 -0.76
Fernandez 0.14 -0.60 0.09 0.36 -0.33
Walterinio KWS 1.72 -0.74 -0.69 -0.29 -1.03
KXB5173 1.68 -0.06 -0.03 -1.59 -2.78
Mittel -3.46 0.03 2.54 0.89 8.16

TME-G
KWS Keops -4.63 -2.05 4.89 1.79 -9.07
Calango KWS 2.78 1.20 222 -6.19 -30.63

° Agro Fides -3.05 -2.91 4.80 1.16 -21.54

g Benedictio KWS 5.21 -1.04 -13.89 9.73 -2.46

2

'é' KWS Figaro -1.06 -1.98 3.08 -0.05 0.73
Fernandez -3.56 0.14 0.38 3.04 6.94
Walterinio KWS 2.77 439 1.64 -8.81 25.52
KXB5173 1.54 2.26 -3.12 -0.67 30.50

Mittel 1.95 1.83 0.30 -4.08 22531
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In Tabelle 19 sind die Korrelationskoeffizienten aus dem Versuchsjahr 2016 getrennt fiir die beiden
Saattermine der Stangenbohnen aufgefiihrt. Hier ist zu sehen, dass bei beiden Saatterminen der Mais-
Trockenmasseertrag extrem positiv mit dem Gesamt-Trockenmasseertrag und signifikant negativ mit
dem Bohnen-Trockenmasseertrag korreliert war. Zudem war der Gesamt-Trockenmasseertrag negativ
mit dem Bohnen-Trockenmasseertrag korreliert. Im Falle des spéten Saattermins der Bohnen ist dieser
Zusammenhang aber nicht signifikant. Fiir den Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-
Trockenmasse ergaben sich dagegen bei beiden Saatterminen signifikante Korrelationen mit den Er-
tragswerten. Im Falle des Mais-Trockenmasse- sowie Gesamt-Trockenmasseertrages waren diese stark

negativ, insbesondere bei einer frithen Saat der Stangenbohnen.

Ebenso korrelierte der Trockensubstanzgehalt des Maises sehr stark positiv mit dem Bohnen-
Trockenmasseertrag sowie dem Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse,
gleichzeitig aber signifikant negativ mit dem Mais- und Gesamt-Trockenmasseertrag. Dies zeigt deut-
lich, dass spater abreifende Maissorten analog zum ersten Feldversuchsjahr 2015 einen hoheren Ge-
samtertrag im Mischanbau erreichten, aber — im Vergleich zu frithreiferen Maissorten — einen geringe-
ren Bohnenertrag erlaubten. Ein dhnlicher Trend war auf Seiten der Stangenbohnen zu beobachten.
Zwar ergaben sich keine signifikanten Korrelationen des Bohnen-Trockensubstanzgehaltes mit dem
Bohnen-Trockenmasseertrag bei beiden Saatterminen der Bohnen, jedoch existierte ein negativer Zu-
sammenhang zwischen dem Bliithzeitpunkt der Bohnen und dem Bohnen-Trockenmasseertrag. Bei
dem spédteren Saattermin der Stangenbohnen war dieser hoch signifikant. Hier konnten also friither
blithende Bohnensorten einen hoheren Bohnenertrag erreichen. AuBlerdem konnte im Versuchsjahr
2016 der Bohnen-Trockenmasseertrag wiederholt gut durch die visuelle Biomassebonitur vor der Ern-
te geschidtzt werden, da sich hier bei beiden Saatterminen der Bohnen signifikant positive Korrelatio-

nen ergaben.
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Tabelle 19: Korrelationskoeffizienten der Mischanbauten aus dem zweiten Versuchsjahr 2016. Die Ergebnisse sind getrennt nach dem Saattermin der Stangenbohnen aufgefiihrt.

Friiher Saattermin der Stangenbohnen

TME-B -0.880**

TME-G 0.999** -0.857**

ABT -0.960** 0.970%* -0.946**

TSG-M -0.795* 0.893%x* -0.775%* 0.849%*

TSG-B 0.330 -0.273 0.331 -0.388 -0.048

TSG-G -0.723* 0.830* -0.703 0.768* 0.987** 0.106

RankBeg 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

BiBeg 0.759* -0.671 0.758%* -0.686 -0.709* -0.264 -0.721* 0.000

BIEnd 0.648 -0.654 0.639 -0.634 -0.864** -0.272 -0.898** 0.000 0.838**

frSPAD -0.239 0.061 -0.254 0.169 0.324 -0.041 0.335 0.000 -0.209 -0.563

spSPAD -0.732%* 0.701 -0.725%* 0.771%* 0.694 -0.635 0.598 0.000 -0.315 -0.464 0.450

frBM -0.669 0.701 -0.657 0.679 0.747* 0.107 0.746* 0.000 -0.714* -0.735* 0.171 0.223
spBM -0.807* 0.828%* -0.795%* 0.836** 0.680 -0.195 0.617 0.000 -0.748* -0.570 -0.057 0.371 0.864**

TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B TSG-G RankBeg BlBeg BIEnd frSPAD  spSPAD frBM

Spiter Saattermin der Stangenbohnen

TME-B -0.724*

TME-G 0.999** -0.694

ABT -0.812* 0.989** -0.787*

TSG-M -0.853%* 0.840%* -0.839%*  0.865%*

TSG-B -0.282 0.444 -0.267 0.421 0.242

TSG-G -0.843%* 0.815% -0.830%* 0.840** 0.999** 0.232

RankBeg 0.301 -0.637 0.276 -0.622 -0.348 0.006 -0.318

BiBeg 0.826* -0.946%* 0.805%* -0.964**  -0.805* -0.607 -0.779%* 0.481

BIEnd 0.662 -0.688 0.648 -0.739* -0.517 -0.036 -0.479 0.503 0.696

frSPAD -0.161 0.442 -0.141 0.406 0.520 0.011 0.525 -0.322 -0.248 -0.042

spSPAD -0.722%* 0.373 -0.730* 0.479 0.507 0.149 0.495 0.021 -0.505 -0.539 0.285

frBM -0.164 0.637 -0.133 0.540 0.559 0.439 0.559 -0.173 -0.519 -0.148 0.395 -0.216
spBM -0.845%* 0.932%* -0.826* 0.954** 0.886%* 0.249 0.864** -0.534 -0.908** -0.808* 0.271 0.452 0.529

TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B TSG-G RankBeg BlBeg BIEnd frSPAD  spSPAD frBM

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-
Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, RankBeg = Rankbeginn der Bohnen, BIBeg = Bliithbeginn der Bohnen, BIEnd = Bliithende der Bohnen, frSPAD
= frilhe SPAD-Messung, spSPAD = spite SPAD-Messung, frBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM = spite Bonitur der Biomasse, *,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =5 %, 1 %
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2.3.2.2 Vergleich der Mischanbauten mit dem Mais-Reinanbau

Der Mais-Reinanbau mit einer Bestandesdichte von 10 Pflanzen/m? erzielte im Durchschnitt einen
Trockenmasseertrag von 261,1 dt/ha. Damit lag dieser deutlich liber dem des vorherigen Versuchsjah-
res. Die Mischanbauten erreichten iiber alle Priifglieder gemittelt einen signifikant niedrigeren Ge-
samt-Trockenmasseertrag. Der Ertragsriickgang belief sich dabei auf 13,7 %. Wie in Abbildung 16 zu
sehen gab es zwischen dem Mischanbau und dem Mais-Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? dagegen keine

signifikanten Unterschiede im Gesamt-Trockenmasseertrag.
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Abbildung 16: Boxplots des Gesamt-Trockenmasseertrages der einzelnen Anbausysteme aus dem zweiten Ver-
suchsjahr 2016. Unterschiedliche Buchstaben signalisieren signifikante Unterschiede der Mit-
telwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit).

Im Gegensatz zum ersten Versuchsjahr 2015 konnten auch einzelne Kombinationen einer Mais- und
einer Stangenbohnensorte nicht den Gesamt-Trockenmasseertrag des Mais-Reinanbaus mit hoher Be-
standesdichte erreichen (siehe Abbildungen 17 und 18). Bei dem frithen Saattermin der Stangenboh-
nen konnten zudem die Mischanbauten nur vereinzelt einen dem Mais-Reinanbau mit geringer Be-
standesdichte ebenbiirtigen Ertrag realisieren. Die Ertragsreduktion des Maises im Mischanbau auf-
grund der Stangenbohnen konnte also kaum durch den zusétzlichen Bohnen-Trockenmasseertrag aus-

geglichen werden.
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Abbildung 17: Vergleich der Trockenmasseertridge sowie Ertragsanteile der Mais/Bohnen-Kombinationen mit
dem frithen Saattermin der Stangenbohnen sowie des Maises im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m?
(BDN) und 10 Pflanzen/m? (BDH).
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Abbildung 18: Vergleich der Trockenmasseertrage sowie Ertragsanteile der Mais/Bohnen-Kombinationen mit
dem spéten Saattermin der Stangenbohnen sowie des Maises im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m?
(BDN) und 10 Pflanzen/m? (BDH).
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Eine Ausnahme bildet hier (abgesehen von der Maishybride ‘KXB5173¢, die aber nur sehr geringe
Bohnen-Trockenmasseertrage erlaubte) wiederum die Maissorte ‘Keops KWS* (siche Abbildung 17).
Hier konnte bei allen Kombinationen durch den zusitzlichen Bohnenertrag der Ertrag des Mais-
Reinanbaus mit geringer Bestandesdichte leicht iibertroffen werden. Gleichzeitig ist hier zu betonen,
dass die angegebenen Gesamtertrage jeder einzelnen Kombination jeweils nur auf zwei Messwerten

beruhen und damit einen hohen Versuchsfehler beinhalten.

Ein dhnliches Bild ergibt sich bei der Betrachtung der Mischanbauten mit einer spéteren Bohnensaat.
Auch hier konnten die Mischanbauten keinen signifikanten Mehrertrag im Vergleich zum Mais-
Reinanbau mit geringer Bestandesdichte erwirken. Aufgrund des sehr geringen Bohnen-
Trockenmasseertrages war dies jedoch auch nicht zu erwarten. Es zeigte sich eindeutig, dass der Mais-

ertrag im Mischanbau kaum von der Prasenz der Stangenbohnen beeinflusst wurde.
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2.3.3 Drittes Feldversuchsjahr 2017

Im dritten Feldversuchsjahr wurden Versuche an drei Standorten angelegt. An zwei der drei Standorte
wurden alle Priifglieder sowohl mit einer ortsiiblichen Stickstoffdiingung als auch ohne Stickstoffdiin-
gung getestet. Somit ergaben sich hier fiir die Versuche insgesamt fiinf Umwelten. Fiir die statistische

Auswertung konnten die Daten von allen Umwelten herangezogen werden.

2.3.3.1 Vergleich der Mischanbauten

Uber alle Umwelten und alle Mais/Bohnen-Kombinationen konnte im dritten Feldversuchsjahr ein
durchschnittlicher Gesamt-Trockenmasseertrag von 165,92 dt/ha erreicht werden (siche Tabelle 20).
Mit durchschnittlich 25,69 dt/ha war der Bohnen-Trockenmasseertrag im Vergleich zu den vorherigen
Versuchsjahren sehr hoch. Mit einem Maximalwert von 45,90 dt/ha konnte zudem der hochste Boh-
nenertrag eines Priifgliedes iiber alle Versuchsjahre erreicht werden. Der Mais-Trockenmasseertrag
der Mischanbauten lag dagegen mit 140,01 dt/ha im Mittel unter dem Ertrag der vorherigen Jahre. Der
Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse befand sich dementsprechend mit im
Durchschnitt 15,41 % auf einem hohen Niveau. Alle anderen Merkmale mit Ausnahme der frithen
visuellen Biomassebonitur zeigten — so wie es auch im ersten Feldversuchsjahr 2015 zu beobachten

war — ebenfalls eine grofle Variation.

Tabelle 20: Ubersicht iiber Minima, Mittelwerte und Maxima aller erfassten Merkmale des dritten Versuchsjah-
res 2017 iiber alle Umwelten.

TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B TSG-G RankBeg BlBeg

@ha)  (dtha)  (dtha) (%) (%) (%) (%)  (TmA)  (Tma) PM  sPBM

Minimum 100.77 9.51 121.62 6.09 31.05 11.72 25.16 28.97 56.88 343 3.30

Mittel 140.01 25.69 16592 1541 4143 15.57 32.65 40.24 7827  4.71 5.59

Maximum  188.35 45.90 209.78  29.18 5331 20.46 4413 49.50 101.88  5.89 7.21

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der
Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt,
TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, RankBeg = Rankbeginn der Bohnen, BIBeg = Bliihbeginn der Bohnen, frBM = frithe Bonitur der
Biomasse, spBM = spite Bonitur der Biomasse
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Die Ergebnisse der ANOVA fiir die Ertragsmerkmale (siche Tabelle 21) zeigten, dass es fiir den Mais-
Trockenmasseertrag der Mischanbauten drei hoch signifikante Varianzursachen gab. Dies waren die
Umwelt, die Stangenbohnensorte sowie die Maissorte. Letztere Varianzursache war jene mit der grof3-
ten Varianzkomponente und hatte damit den groBten Einfluss auf das Merkmal. Zusétzlich ergab sich
eine signifikante Interaktion zwischen der Maissorte und der Umwelt. Beziiglich des Bohnen-
Trockenmasseertrages konnten mehrere hoch signifikante Varianzursachen ermittelt werden. Neben
den Hauptfaktoren Umwelt, Stangenbohnen- und Maissorte ergaben sich ebenso hoch signifikante
Interaktionen dieser Faktoren. Anhand der Varianzkomponenten lésst sich aber ableiten, dass der Fak-
tor Umwelt den Bohnen-Trockenmasseertrag mit Abstand am stérksten beeinflusste. Ahnliches galt
fiir den Gesamt-Trockenmasseertrag. Hier konnten neben den Faktoren Umwelt, Stangenbohnen- und
Maissorte ebenfalls deren Interaktionen miteinander als signifikante Varianzursachen identifiziert
werden. Den groften Einfluss auf das Merkmal iibte aber wiederum der Faktor Umwelt aus. Zudem
ergaben sich hinsichtlich der Ertragsmerkmale sehr hohe Heritabilititen (h’s). Gleiches galt auch fiir
die Merkmale, welche nur an den Stangenbohnen erfasst wurden (Die Heritabilitdten sowie Varianz-

komponenten sind der Tabelle 39 im Anhang zu entnehmen).

Tabelle 21: Ergebnisse der ANOVA fiir die Ertragsmerkmale tiber alle Umwelten des Versuchsjahres 2017.

TME-M TME-B TME-G
Xr‘;z‘:}‘:: FG MQ Vark GD MQ Vark GD MQ Vark GD
U 4 4307.94  69.62%* 413 595419  99.12%* 096 1268937  210.01**  3.40
B 9 1422.19  43.04%* 5.84 221.57 7.15%% 1.36 596.25 16.92%% 481
M 2 11085.12  109.54%* 3.0 156.09 1.49%* 0.75 7879.68 77.91%+ 2.63
WU 5 137.33 0.21 5.84 163.06 5.20%* 1.36 81.89 -0.23 481
BxU 36 181.94 8.50+ 13.06 28.60 3.58%% 3.05 183.94 15.86%*  10.75
MxU 8 328.56 9.88* 7.15 24.54 0.87%* 1.67 365.11 13.82%% 5.89
BxM 18 129.24 0.17 10.11 13.87 0.67* 236 293.64 20.49%* 833
BxMxU 72 136.79 2.94 22,61 13.79 3.33%% 528 138.27 24.76* 18.62
Rest 145 130.92 130.92 7.13 7.13 88.75 88.75
h’s 90.79 96.78 85.12

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, U = Umwelt, B =
Stangenbohnensorte, M = Maissorte, W:U = Wiederholung innerhalb einer Umwelt, h’; = Heritabilitit der Stangenbohnensorte, FG = Frei-
heitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit,
+,* ** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =10 %, 5 %, 1 %
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Die Unterschiede zwischen den verschiedenen Umwelten im Bohnen- und Gesamt-
Trockenmasseertrag sind in der Abbildung 19 ausfiihrlicher dargestellt. Hier zeigte sich, dass signifi-
kant hohere Bohnen-Trockenmasseertrdge in den beiden Umwelten des Standortes Einbeck erreicht
wurden. Der Standort Gottingen konnte mit beiden Umwelten nur einen signifikant geringeren Ertrag

ermoglichen. Somit beeinflusste weniger die N-Diingungsvariante als der Standort selbst den Bohnen-

Trockenmasseertrag.
a a b b a b a b b a
_ ' o
2 ! ; — &7 ; :
Miss|== N R
hel o T - ' -
c ™ 7 T ' c —_ j | -
2 R R — | '
il S e ==
E & —_ i E o —l— —
] < - ' !
— = < 8 e :
o | —— o | e
| I I I I ‘Ql | I | [ I
EINO  EIN-N  GOE-0  GOE-N WIE EINO  EIN-N  GOE-0  GOE-N WIE
Umwelt Umwelt

Abbildung 19: Boxplots der Bohnen- sowie Gesamt-Trockenmasseertrdge der einzelnen Umwelten im dritten
Feldversuchsjahr 2017. EIN-0 = Standort Einbeck ohne Stickstoffdiingung, EIN-N = Standort
Einbeck mit Stickstoffdiingung, GOE-0 = Standort Go6ttingen ohne Stickstoffdiingung, GOE-N
= Standort Gottingen mit Stickstoffdiingung, WIE = Wiebrechtshausen. Unterschiedliche Buch-
staben signalisieren signifikante Unterschiede der Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irrtums-
wahrscheinlichkeit).

Dies wird auch deutlich, wenn man die Varianzursachen bei Beriicksichtigung der Diingungsvariante
und des Standortes betrachtet (siche Tabelle 22). Die Varianzkomponenten verdeutlichen hier einen
hoch signifikanten Einfluss der Stickstoffdiingung auf den Mais-Trockenmasseertrag sowie den Ge-
samt-Trockenmasseertrag. Zwar ist auch der Einfluss der Diingung auf den Bohnen-
Trockenmasseertrag hoch signifikant; anhand der Varianzkomponenten lédsst sich aber zeigen, dass
dieser hier weitaus weniger wichtig war als beim Mais- und Gesamt-Trockenmasseertrag. Fiir den
Bohnen-Trockenmasseertrag war im Gegensatz dazu der Standort die wichtigste Varianzursache,
ebenso wie fiir den Gesamt-Trockenmasseertrag. Der Effekt der Interaktion zwischen dem Standort
und der Stickstoffdiingung war zudem nur bei dem Mais- und dem Gesamt-Trockenmasseertrag hoch
signifikant. Auf den Bohnen-Trockenmasseertrag hatte dieser keinen Einfluss. Hier wird deutlich, dass
einerseits ein Mangel an Stickstoff im Boden aufgrund der fehlenden Stickstoffdiingung nur am
Standort Einbeck, nicht aber am Standort Gottingen vorhanden war und dass andererseits das Mais-
wachstum stark, das Wachstum der Stangenbohnen jedoch kaum von einem Stickstoffmangel beein-
trachtigt wurde. Die Varianzkomponenten der ANOVA zeigten aber in jedem Fall, dass fiir die Er-
tragsmerkmale die Wahl der Mais- und der Stangenbohnensorte einen hoch signifikanten Einfluss

besal.
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Tabelle 22: Ergebnisse der ANOVA fiir die Ertragsmerkmale {iber die Standorte Einbeck und Géttingen des

Versuchsjahres 2017.

TME-M TME-B TME-G
Xr";;‘j}rl‘j FG MQ Vark GD MQ Vark GD MQ Vark GD
D 1 592931 48.25%* 3.01 126.95 1.00%* 0.69 8521.73 70.19%* 2.54
o] 1 1.96 -1.14 301 2246825  I87.18%* 069 2613446  21696%*  2.54
B 9 1008.84 36.23%* 6.74 193.59 7.77%% 1.53 48091 15.91%* 5.68
M 2 7376.57 90.47%* 3.69 120.42 1.41%* 0.84 4807.73 58.86%* 3.11
W:DO 4 171.45 1.07 6.03 200.51 6.44% 137 102.35 0.11 5.08
DxO 1 6706.98  109.46** 426 1.58 -0.09 0.97 745523 122.60**  3.59
DxB 9 247.03 8.98+ 9.53 24.55 1.44%% 2.17 202.74 8.65% 8.03
DxM 2 152.94 0.34 522 6.53 -0.02 1.19 185.18 2.15 4.40
OxB 9 163.98 2.06 9.53 54.54 3.94%% 2.17 265.15 13.85%* 8.03
oxM 2 697.94 13.97%* 522 78.88 1.79%* 1.19 739.04 16.00%* 4.40
BxM 18 87.31 -6.49 11.67 10.59 042 2.66 232.46 16.68%* 9.84
DxBxM 18 132.26 -1.75 16.50 11.50 1.07+ 3.76 91.79 -1.80 13.91
OxBxM 18 177.95 9.68 16.50 14.51 1.82% 3.76 170.01 17.76* 13.91
DxOxB 9 127.34 -1.98 13.47 9.91 0.45 3.07 159.60 10.10 11.36
DxOxM 2 110.11 -1.46 738 12.49 0.26 1.68 28.93 -3.50 6.22
Rest 134 139.24 139.24 7.23 7.23 98.98 98.98
h’s 86.20 96.27 79.42

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, D = Diingungsvarian-
te, O = Standort, B = Stangenbohnensorte, M = Maissorte, W:DO = Wiederholung innerhalb eines Standorts und einer Diingungsvariante,
h’s = Heritabilitit der Stangenbohnensorte, FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, GD =
Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit, +,*,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =10 %, 5 %, 1 %

Die Mittelwerte der aufgenommenen Merkmale iiber die einzelnen Stangenbohnen- und Maissorten
sind daher in der Tabelle 23 vergleichend aufgefiihrt. Beziiglich des Bohnen-Trockenmasseertrages
zeigte sich die Sorte “WAV512° als {iberlegen gegeniiber allen anderen getesteten Stangenbohnensor-
ten. Im Mittel iiber alle Umwelten konnte hier ein signifikant hoherer Bohnenertrag erzielt werden.
Dies resultierte jedoch in einem Mais-Trockenmasseertrag der mit dieser Bohnensorte angebauten
Maissorten, welcher niedriger als das Mittel iiber alle Bohnensorten war. Der Gesamt-
Trockenmasseertrag aller Mais/Bohnen-Kombinationen mit dieser Bohnensorte lag ebenfalls knapp
unter dem Mittelwert aller Kombinationen. Der Anteil des Bohnenertrages am Gesamtertrag war aber
bei der Sorte “‘WAV512¢ wiederum mit einem Wert von 18,37 % am hochsten. Auch wurde bei dieser
Sorte der Beginn des Rankens und der Bliite iberdurchschnittlich spit erreicht sowie fiir die visuelle

Bonitur der Biomasse {iberdurchschnittlich hohe Noten vergeben.
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Tabelle 23: Mittelwerte aller getesteten Sorten iiber alle fiinf Umwelten des Versuchsjahres 2017.

TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B TSG-G RankBeg BiBeg frBM spBM
(dt/ha) (dt/ha) (dt/ha) (%) (%) (%) (%) (TnA) (TnA)
Stangenbohnensorten
GD 584 1.36 4.81 1.00 0.92 045 0.73 0.88 1.18 0.24 0.33
Mittel 140.01 25.69 165.92 1541 4143 15.57 32.65 40.24 78.27 4.71 5.59
SATS10 144.27 26.70 171.72 15.34 4221 16.48 33.73 38.59 83.95 4.42 5.57
SATS11 137.00 26.31 163.05 15.77 41.86 15.47 32.78 37.28 81.92 4.65 6.03
SATS13 135.09 28.03 164.86 17.11 41.12 15.91 31.73 33.10 77.03 5.02 6.25
SATS23 141.39 25.13 166.50 14.85 41.45 15.82 32.90 41.08 62.36 4.53 5.24
SATS24 142.92 24.77 169.17 14.70 40.66 16.94 33.35 40.02 61.85 4.86 5.21
SATS25 148.55 22.61 171.72 13.25 41.77 15.59 33.77 40.63 63.55 4.21 5.15
SATS32 130.11 26.27 157.76 16.50 41.48 14.02 31.04 45.50 96.11 5.10 5.70
SATS33 151.54 20.84 168.48 12.46 41.07 14.62 33.83 44.56 91.02 4.76 4.75
SATS536 135.83 25.50 162.45 15.75 40.50 15.91 32.10 39.40 71.84 4.69 5.96
WAVS512 133.42 30.70 163.46 18.37 4223 14.89 31.29 42.22 93.08 4.88 6.06
Maissorten
GD 3.20 0.75 2.63 0.55 0.51 0.25 0.40 048 0.65 0.13 0.18
Mittel 140.01 25.69 165.92 1541 4143 15.57 32.65 40.24 78.27 4.71 5.59
KWS Figaro 149.28 2592 174.80 14.69 37.02 15.93 30.67 40.00 78.47 4.65 5.47
Benedictio KWS 142.19 24.34 165.91 14.45 40.69 15.44 32.78 40.23 78.52 4.74 5.66
KWS Stabil 128.56 26.80 157.04 17.09 46.60 15.33 34.50 40.49 77.83 4.75 5.65

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-
Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, RankBeg = Rankbeginn der Stangenbohnen, BIBeg = Bliihbeginn der Bohnen, frBM = frithe Bonitur der Bio-
masse, spBM = spiéte Bonitur der Biomasse, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit
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Beim Vergleich der drei getesteten Maissorten untereinander zeigte sich die Sorte ‘KWS Figaro® be-
ziiglich des reinen Mais- sowie des Gesamt-Trockenmasseertrages als ertragsstiarkste Sorte. Gleichzei-
tig waren aber die Ertragsunterschiede im Bohnen-Trockenmasseertrag gering gegeniiber den beiden
anderen Maissorten. Einen signifikant hoheren Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-
Trockenmasse ermdglichte die Maissorte ‘KWS Stabil‘. Dies resultierte jedoch in dem niedrigsten
Gesamt-Trockenmasseertrag des Gemenges aller getesteten Maissorten. Entsprechend der FAO-
Zahlen der Maissorten zeigten sich Unterschiede in dem Mais-Trockensubstanzgehalt zum Erntezeit-
punkt. Mit 37,02 bis 46,60 % waren diese Werte zudem fiir alle Sorten sehr hoch, was auf einen sehr
spaten Erntetermin hinweist. Dadurch konnten aber im Mittel trotz hoher Anteile der Bohnen ebenso
ausreichend hohe Trockensubstanzgehalte der Gemenge erreicht werden. Hier ist daher davon auszu-

gehen, dass die Silierfiahigkeit des Gemenges gegeben ist.

Tabelle 24: Effekte der allgemeinen und spezifischen Kombinationsfdhigkeit der einzelnen Mais/Bohnen-
Kombinationen iiber alle Umwelten aus dem Feldversuchsjahr 2017.

Maissorte
TME-B KWS Figaro Benedictio KWS KWS Stabil Mittel
SATS10 -0.57 -0.96 1.53 1.01
SATS11 0.78 0.64 -1.42 0.62
2 SATS13 0.05 -0.66 0.62 2.35
E SATS23 0.54 0.26 -0.81 -0.56
3
5 SATS24 1.61 -2.05 0.45 -0.92
'§ SATS25 -0.64 -0.06 0.71 -3.07
;‘) SATS32 0.27 -0.10 -0.17 0.58
“ SAT533 -1.26 2.25 -0.99 -4.85
SATS536 -0.54 0.16 0.37 -0.18
WAVS512 -0.23 0.53 -0.29 5.01
Mittel 0.23 -1.35 1.12 25.69
TME-G
SATS10 -4.03 -6.23 10.26 5.81
SATS11 2.98 5.70 -8.68 -2.86
2 SATS13 -0.47 -5.12 5.59 -1.06
E SATS23 -4.75 2.70 2.06 0.58
3
5 SATS24 2.61 -4.18 1.56 3.25
'é SATS25 1.71 0.77 -2.48 5.81
% SATS32 1.02 1.31 -2.33 -8.16
e SATS33 -5.73 2.81 2.92 2.56
SATS36 4.04 0.66 -4.70 -3.47
WAVS512 2.62 1.57 -4.19 -2.45

Mittel 8.88 -0.01 -8.87 165.92
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Auch zeigten die Ergebnisse der ANOVA in Tabelle 21, dass es fiir den Bohnen- sowie den Gesamt-
Trockenmasseertrag signifikante Interaktionseffekte zwischen der Maissorte und der Stangenbohnen-
sorte gab. Daher lohnt es sich hier, neben der allgemeinen auch die spezielle Kombinationseignung der
einzelnen Kombinationen anzuschauen (siche Tabelle 24). Die Stangenbohnensorte “WAV512¢ besal3
hier die beste allgemeine Kombinationseignung in Bezug auf den Bohnen-Trockenmasseertrag. Fiir
den Gesamt-Trockenmasseertrag waren dies dagegen die Sorten ‘SATS510° sowie ‘SAT525°¢. Die Sorte
‘SAT510° besal zudem ebenso eine positive allgemeine Kombinationseignung in Bezug auf den Boh-
nen-Trockenmasseertrag. Eine gute spezifische Kombinationseignung besall diese Sorte in Kombina-
tion mit der Maissorte ‘KWS Stabil‘. Hier konnten sowohl fiir den Bohnen- als auch den Gesamt-
Trockenmasseertrag positive spezifische Effekte beobachtet werden. Vergleicht man die allgemeinen
Kombinationseffekte der Mais- und Stangenbohnensorten fiir den Bohnen- und den Gesamt-
Trockenmasseertrag, so zeigte sich aber auch in diesem Feldversuchsjahr, dass Sorten, welche einen
hohen Bohnen-Trockenmasseertrag ermoglichten, einen niedrigen Gesamt-Trockenmasseertrag verur-
sachten. In Tabelle 25 sind daher die Korrelationskoeffizienten fiir alle aufgenommenen Merkmale
iiber alle getesteten Umwelten aufgefiihrt. Es zeigte sich, wie auch in den vorherigen Versuchsjahren,
eine starke negative Korrelation zwischen dem Mais-Trockenmasseertrag und dem Bohnen-
Trockenmasseertrag. Der Gesamt-Trockenmasseertrag war zwar nicht signifikant, aber dennoch nega-
tiv mit dem Bohnen-Trockenmasseertrag korreliert. Zudem zeigte der Gesamt-Trockensubstanzgehalt
des Gemenges hoch signifikante Korrelationen zu den Ertragsmerkmalen. Auflerdem konnte wiederum
nachgewiesen werden, dass sich mithilfe einer visuellen Bonitur der Biomasse, insbesondere kurz vor
der Ernte (spBM), die Hohe des Bohnen-Trockenmasseertrages sowie dessen Anteil an der Gesamt-

Trockenmasse relativ sicher vorhersagen lief3.

Tabelle 25: Korrelationskoeffizienten der Mischanbauten aus dem dritten Versuchsjahr 2017.

TME-B -0.788%*

TME-G 0.867** -0.444

ABT -0.897**  0.973** -0.620

TSG-M -0.048 0.404 0.128 0.270

TSG-B 0.267 0.021 0.591 -0.106 -0.231

TSG-G 0.942**  -0.722*  0.880**  -0.855**  -0.009 0.463

RankBeg 0.131 -0.339 -0.177 -0.280 0.053 -0.632*  -0.023

BlBeg -0.342 0.308 -0.481 0.365 0.395 -0.731*%  -0.443 0.375

frBM -0.647* 0.406 -0.708%* 0.551 -0.330 -0.365  -0.733* 0.082 0.489

spBM -0.835%*  (0.845%* -0.585  0.887** 0.172 -0.004  -0.736* -0.559 0.257 0.394

TME-M TME-B TME-G ABT TSG-M TSG-B TSG-G RankBeg BlBeg frBM

TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, ABT = Anteil der
Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt,
TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, RankBeg = Rankbeginn der Bohnen, BlBeg = Bliihbeginn der Bohnen, frBM = frithe Bonitur der
Biomasse, spBM = spite Bonitur der Biomasse, *,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =5 %, 1 %
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2.3.3.2 Vergleich der Mischanbauten mit dem Mais-Reinanbau

Beim Vergleich der Trockenmasseertrige der Mais-Reinanbauten mit denen der Mischanbauten zeigte
sich, dass der Mischanbau im Durchschnitt {iber alle Umwelten einen signifikant niedrigeren Gesamt-
Trockenmasseertrag sowohl gegeniiber dem Mais-Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m” als auch dem Mais-
Reinanbau mit 10 Pflanzen/m’ erreichte (sieche Abbildung 20). Hier war iiber alle Umwelten ein Riick-
gang des Gesamt-Trockenmasseertrages im Mischanbau um 17,0 % bzw. 11,9 % zu beobachten. Die
beiden verschiedenen Bestandesdichten des Mais-Reinanbaus unterschieden sich im Gesamtertrag
wiederum nicht signifikant voneinander. Der geringste Ertragsriickgang im Vergleich zum Mais-
Reinanbau mit 10 Pflanzen/m? wurde dabei am Standort Einbeck ohne Stickstoffdiingung beobachtet
(um 10,3 %). Der Standort Gottingen unterschied sich hier mit einem Riickgang um 14,2 % (GOE-0)
bzw. 17,2 % (GOE-N) kaum vom Standort Einbeck mit Stickstoffdiingung (um 17,9 %). Am Standort

Wiebrechtshausen wurde dagegen ein signifikant héherer Ertragsriickgang von 23,5 % ermittelt.

o
2
o
8
© [aV)
<
B
£
?
w
=
= [=}
3
° b a a
8
T T T
Mischanbau Reinanbau (10 Pfl./m?)  Reinanbau (7,5 Pfl./m?)

Anbausystem

Abbildung 20: Boxplots des Gesamt-Trockenmasseertrages der einzelnen Anbausysteme aus dem dritten Ver-
suchsjahr 2017. Unterschiedliche Buchstaben signalisieren signifikante Unterschiede der Mit-
telwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit).
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Betrachtet man die Leistungsfahigkeit der einzelnen Mais/Bohnen-Kombinationen (siche Abbildungen
21-25), so wird deutlich, dass lediglich am Standort Einbeck ohne Stickstoffdiingung teilweise das
Gesamtertragsniveau des Mais-Reinanbaus erreicht werden konnte. Hier zeigten sich die Kombinatio-
nen mit der Stangenbohnensorte ‘“WAV512° als ertragsstark im Vergleich zum reinen Maisanbau. In
den anderen vier Umwelten war der Mais sowohl mit reduzierter als auch normaler Bestandesdichte

im Reinanbau dem Mischanbau iiberlegen, am Standort Wiebrechtshausen sogar sehr deutlich.
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Abbildung 21: Vergleich der Trockenmasseertrage sowie Ertragsanteile der Mais/Bohnen-Kombinationen sowie
des Maises im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? (BDN) und 10 Pflanzen/m? (BDH) am Standort
Einbeck ohne Stickstoffdiingung.
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Abbildung 22: Vergleich der Trockenmasseertrage sowie Ertragsanteile der Mais/Bohnen-Kombinationen sowie
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Abbildung 23: Vergleich der Trockenmasseertrage sowie Ertragsanteile der Mais/Bohnen-Kombinationen sowie

des Maises im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? (BDN) und 10 Pflanzen/m? (BDH) am Standort
Gottingen ohne Stickstoffdiingung.
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Abbildung 24: Vergleich der Trockenmasseertriage sowie Ertragsanteile der Mais/Bohnen-Kombinationen sowie
des Maises im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? (BDN) und 10 Pflanzen/m? (BDH) am Standort
Gottingen mit Stickstoffdiingung.
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Abbildung 25: Vergleich der Trockenmasseertrage sowie Ertragsanteile der Mais/Bohnen-Kombinationen sowie
des Maises im Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? (BDN) und 10 Pflanzen/m? (BDH) am Standort

Wiebrechtshausen.
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2.3.3.3 Rohproteingehalte und -ertrage

Im Versuchsjahr 2017 wurden aus allen Versuchsparzellen aller Umwelten Ernteproben genommen,
um den Rohproteingehalt der ganzen Stangenbohnenpflanzen zu bestimmen. Anhand dieser Werte
wurden auch die Rohproteinertrage pro Hektar ermittelt. Die Ergebnisse aus diesen Analysen werden

im Folgenden aufgefiihrt.

Der Rohproteingehalt der gesamten Bohnenpflanze betrug im Durchschnitt iiber alle gemessenen Pro-
ben 16,49 %. Wie in Abbildung 26 zu sehen unterschieden sich hier einige der Stangenbohnensorten
signifikant voneinander. Die Heritabilitidt war mit 82 % zudem hoch. Anhand der Varianzkomponen-
ten in Tabelle 26 lésst sich aber ableiten, dass der weitaus grofere Einfluss auf den Rohproteingehalt
der gesamten Bohnenpflanze von der Umwelt ausgeiibt wurde. Dies wird in Abbildung 27 verdeut-
licht. Am Standort Einbeck konnten im Vergleich zu den Standorten Gottingen und Wiebrechtshausen
signifikant hhere Rohproteingehalte erreicht werden. Dabei fallt auf, dass die Variante der Stickstoff-
diingung keinerlei Auswirkung auf den Rohproteingehalt hatte.

Tabelle 26: Ergebnisse der ANOVA fiir den Rohproteingehalt der gesamten Bohnenpflanze iiber alle Stangen-
bohnensorten und alle Umwelten des Versuchsjahres 2017.

Varianzursache FG MQ VarkK GD
B 9 14.33 0.40%* 0.84
U 4 236.36 3.89%* 0.60
w:U 5 9.75 0.27%* 0.65
BxU 36 2.59 0.16* 1.45
Rest 245 1.62 1.62

h’s 81.92

B = Stangenbohnensorte, U = Umwelt, W:U = Wiederholung innerhalb einer Umwelt, h%; = Heritabilitit der Stangenbohnensorte, FG =
Freiheitsgrade, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit,
* ** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =5 %, 1 %

In der Variante ohne Stickstoffdiingung am Standort Einbeck war der Rohproteingehalt mit 18,81 %
im Durchschnitt sogar am hochsten gegeniiber den iibrigen Standorten und gegentiber 18,50 % in der
Variante mit normaler Stickstoffdiingung in Einbeck. Die Standorte Gottingen und Wiebrechtshausen
unterschieden sich mit 14,85 % (GOE-0), 15,15 % (GOE-N) und 15,13 % (WIE) wiederum nicht sig-
nifikant voneinander. Neben Proben von allen Stangenbohnen wurden zusétzlich Maisproben aus allen
Parzellen der ersten Wiederholung am Standort Einbeck hinsichtlich ihres Rohproteingehaltes analy-

siert. Zwischen den Maissorten gab es hier keine signifikanten Unterschiede, jedoch wurde in der Va-
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riante ohne Stickstoffdiingung mit durchschnittlich 5,1 % gegeniiber 6,0 % in der normal gediingten

Variante ein signifikant niedrigerer Wert ermittelt.
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Abbildung 26: Boxplots der Rohproteingehalte aller getesteten Stangenbohnensorten aus dem Feldversuchsjahr
2017 iiber alle 5 Umwelten. Unterschiedliche Buchstaben signalisieren signifikante Unterschie-
de der Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit).
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Abbildung 27: Boxplots der Rohproteingehalte in allen 5 Umwelten aus dem Feldversuchsjahr 2017 iiber alle
getesteten Stangenbohnensorten. EIN-0 = Standort Einbeck ohne Stickstoffdiingung, EIN-N =
Standort Einbeck mit Stickstoffdiingung, GOE-0 = Standort Gdttingen ohne Stickstoffdiingung,
GOE-N = Standort Gottingen mit Stickstoffdiingung, WIE = Wiebrechtshausen. Unterschiedli-
che Buchstaben signalisieren signifikante Unterschiede der Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5 %

Irrtumswahrscheinlichkeit).
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Berechnet man aus diesen Werten die Rohproteingehalte der Mischanbauten (siehe Tabelle 27), so
ergeben sich signifikante hohere Werte der Mischanbauten gegeniiber dem Mais-Reinanbau. Fiir die
Umwelten GOE-0, GOE-N und WIE, in denen der Stickstoffgehalt der Maispflanzen nicht bestimmt
wurde, wurde dabei ein Rohproteingehalt fiir die Maispflanze von 6,0 % angenommen, da hier (eben-

so wie in EIN-N) kein Stickstoffmangel vorherrschte.

Tabelle 27: Rohproteingehalte der Mischanbauten bzw. des Mais-Reinanbaus in % {iber alle drei getesteten
Maissorten aus dem dritten Feldversuchsjahr 2017.

EIN-0 EIN-N GOE-0 GOE-N WIE
BDH 5.10 6.00 6.00 6.00 6.00
BDN 5.10 6.00 6.00 6.00 6.00
SAT510 8.03 8.08 6.74 6.78 7.47
SAT511 8.32 8.64 6.70 6.87 7.36
SAT513 8.04 8.53 6.76 6.89 7.53
SAT523 7.83 8.59 6.71 6.95 7.47
SAT524 7.70 8.27 6.92 6.94 7.76
SATS25 7.40 8.21 6.77 7.09 7.30
SAT532 8.41 8.81 7.19 7.17 7.66
SAT533 7.36 7.87 6.67 6.70 7.41
SAT536 8.40 8.41 6.90 6.86 7.45
WAVS12 8.28 8.64 7.12 7.10 7.97
Mittelwert * 7.98 840 6.85 6.94 7.54
GD 0.64 0.50 0.24 022 0.39

* Mittelwert der Mischanbauten, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit, BDN = Mais-Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m?,
BDH = Mais-Reinanbau mit 10 Pflanzen/m? EIN-0 = Standort Einbeck ohne Stickstoffdiingung, EIN-N = Standort Einbeck mit Stickstoff-
diingung, GOE-0 = Standort Géttingen ohne Stickstoffdiingung, GOE-N = Standort Géttingen mit Stickstoffdiingung, WIE = Wiebrechts-
hausen

Der Rohproteingehalt des Gemenges lag am Standort Einbeck im Durchschnitt mit 2,88 % bzw. 2,40
% an der Trockenmasse liber dem des Mais-Reinanbaus. Dies entspricht einer relativen Steigerung
von 56,5 % bzw. 40 %. Am Standort Gottingen dagegen konnte der Rohproteingehalt im Schnitt um
weniger als 1 % an der Trockenmasse gesteigert werden und in Wiebrechtshausen um 1,54 %. Fiir die
Berechnung des Rohproteinertrages der Mischanbauten (siehe Tabelle 28) wurden anschlieBend die
ermittelten Rohproteingehalte mit den jeweiligen Trockenmasseertrdgen multipliziert. Die ermittelten
Rohproteinertrige zeigten dabei wie die Bohnen-Trockenmasseertrige und die Rohproteingehalte eine

Abhingigkeit von der Test-Umwelt.
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Tabelle 28: Rohproteinertrige der Mischanbauten bzw. des Mais-Reinanbaus in dt/ha iiber alle drei getesteten
Maissorten aus dem dritten Feldversuchsjahr 2017.

EIN-0 EIN-N GOE-0 GOE-N WIE
BDH 9.22 13.52 10.66 11.11 13.85
BDN 8.58 12.30 10.17 10.76 13.14
SAT510 13.53 15.46 10.72 10.55 13.35
SATS511 12.57 15.93 10.04 10.58 12.94
SAT513 12.31 15.60 10.37 10.39 13.03
SAT523 12.75 15.93 10.52 10.31 13.35
SAT524 12.31 16.11 10.30 10.99 13.61
SATS25 12.08 14.90 11.07 11.18 13.76
SAT532 12.54 15.28 10.34 10.37 12.98
SAT533 12.26 14.52 10.52 10.78 14.22
SAT536 12.97 14.56 10.03 10.73 13.00
WAVS512 14.89 15.59 10.40 10.30 13.33
Mittelwert * 12.82 15.39 1043 10.62 13.36
GD 1.03 125 087 1.03 1.37

* Mittelwert der Mischanbauten, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit, BDN = Mais-Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m?,
BDH = Mais-Reinanbau mit 10 Pflanzen/m? EIN-0 = Standort Einbeck ohne Stickstoffdiingung, EIN-N = Standort Einbeck mit Stickstoff-
diingung, GOE-0 = Standort Géttingen ohne Stickstoffdingung, GOE-N = Standort Géttingen mit Stickstoffdiingung, WIE = Wiebrechts-
hausen

Am Standort Gottingen wurden in beiden Umwelten die niedrigsten Rohproteinertrage erzielt. In der
Umwelt Einbeck mit Stickstoffdiingung waren die Rohproteinertrige mit 15,39 dt/ha dagegen am
hochsten. Fiir die Bewertung der Rohproteinertrdge der Mischanbauten ist wiederum ein Vergleich
zum Rohproteinertrag des Mais-Reinanbaus interessant. In Abbildung 28 ist deshalb die Mehr- bzw.
Minderleistung der jeweiligen Stangenbohnensorten im Mischanbau {iber alle drei getesteten Maissor-
ten in Prozent relativ zum reinen Maisanbau mit hoher Bestandesdichte von 10 Pflanzen/m® darge-
stellt. Es zeigte sich hier, dass insbesondere am Standort Einbeck ohne Stickstoffdiingung die Misch-
anbauten deutlich hohere Rohproteinertrige lieferten als der reine Maisanbau. Diese stellten hier eine
relative Steigerung von 30,97 % fiir die Sorte ‘SATS525° bis hin zu 61,55 % fiir die Sorte ‘WAV512¢
dar. Am Standort Einbeck konnte auch trotz einer erfolgten Stickstoffdiingung der Rohproteinertrag
im Mischanbau ebenfalls signifikant erhdht werden. Mit einer relativen Steigerung von 7,36 %
(SAT533) bis 19,12 % (SAT524) fiel der Unterschied jedoch erwartungsgeméf geringer aus als im
nicht mit Stickstoff gediingten Versuch. An den Standorten Goéttingen und Wiebrechtshausen erreichte
der Mischanbau dagegen etwas niedrigere Rohproteinertridge als der Mais-Reinanbau. Das Signifi-
kanzniveau wurde hier aber nicht erreicht. Fiir GOE-0 und GOE-N betrug der Minderertrag durch-
schnittlich 2,11 % bzw. 4,44 %, welcher durch die verhdltnismédfig geringen Bohnenanteile im Ge-
menge zu erklédren ist. In WIE wurden ebenfalls, trotz vergleichbarer Bohnenanteile wie in Einbeck,
um 3,55 % geringere Rohproteinertrage ermittelt. Grund hierfiir waren zum einen die sehr hohen Tro-
ckenmasseertrige des Mais-Reinanbaus und zum anderen die relativ niedrigeren Rohproteingehalte

der Stangenbohnen.
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Abbildung 28: Relative Rohproteinertrage der Mischanbauten im Vergleich zum Mais-Reinanbau mit hoher
Bestandesdichte (BDH) aus dem Feldversuchsjahr 2017, EIN-0 = Standort Einbeck ohne Stick-
stoffdiingung, EIN-N = Standort Einbeck mit Stickstoffdiingung, GOE-0 = Standort Gottingen
ohne Stickstoffdiingung, GOE-N = Standort Goéttingen mit Stickstoffdiingung, WIE = Wieb-
rechtshausen.

2.34 Vergleich der Feldversuchsjahre

Ein Vergleich der Mais/Stangenbohnen-Mischanbauten {iber alle drei Versuchsjahre ist nicht ohne
weiteres moglich, da sich der Versuchsaufbau in jedem Versuchsjahr unterschied und vor allem die
getesteten Mais- und Stangenbohnensorten in jedem Jahr wechselten. Lediglich die Kombinationen
aus der Maissorte ‘KWS Figaro® mit den Stangenbohnensorten ‘SAT510° und ‘SAT511° wurden kon-
stant iliber alle Versuchsjahre angebaut. Die Stangenbohnensorten ‘SATS513° und ‘WAVS512¢ waren
ebenfalls iiber alle drei Jahre Teil der Versuche. Ein Anbau mit der Maissorte ‘KWS Figaro® erfolgte
hier jedoch im ersten Versuchsjahr 2015 nicht. Um die Leistungsfahigkeit dieser Stangenbohnensorten
im Vergleich zueinander zu beurteilen, sollen deshalb die Bohnen-Trockenmasseertrige im Verlauf
der Versuchsjahre betrachtet werden (sieche Abbildung 29). Es zeigte sich, dass die vier genannten
Stangenbohnensorten im ersten Versuchsjahr 2015 im Mittel keine signifikanten Unterschiede im
Bohnen-Trockenmasseertrag besaflen. Im zweiten Versuchsjahr erreichten dagegen ‘SATS513° sowie
‘WAVS512° signifikant hohere Bohnen-Trockenmasseertrage. Im letzten Versuchsjahr konnte

‘WAVS512° sogar gegeniiber allen anderen Sorten einen signifikant hdheren Ertrag erzielen.
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Abbildung 29: Mittelwerte der Stangenbohnensorten in den einzelnen Versuchsjahren, berechnet iiber alle
Maissorten und alle ausgewerteten Standorte bzw. Umwelten. Fiir 2016 gingen nur Daten des
frithen Saattermins der Bohnen ein. Die gezeigten Fehlerindikatoren geben den Standardfehler
des Mittelwertes an. Unterschiedliche Buchstaben signalisieren signifikante Unterschiede der
Mittelwerte (Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrscheinlichkeit).

Vielmehr lassen sich aber als Zusammenfassung der Daten aller drei Versuchsjahre allgemeine Aussa-
gen Uber den Mischanbau von Mais mit Stangenbohnen treffen, welche insbesondere Varianzursachen
sowie Korrelationen der Ertragsmerkmale untereinander sowie zu anderen Merkmalen betreffen. Da-
bei lasst sich festhalten, dass in allen drei Versuchsjahren die Heritabilititen der Ertragsmerkmale in
Bezug auf die Mais- bzw. Stangenbohnensorte sehr hoch waren. Die Ergebnisse der Varianzanalysen
zeigten zudem einheitlich, dass vor allem die Wahl der Maissorte einen hoch signifikanten Einfluss
auf den Mais- und Gesamt-Trockenmasseertrag, aber auch aufgrund der Konkurrenzeffekte auf den
Bohnen-Trockenmasseertrag ausiibte. Die Wahl der Stangenbohnensorte hatte zudem immer einen
hoch signifikanten Einfluss auf den Bohnen-Trockenmasseertrag im Gemenge. In Jahren mit einem
hohen Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der Gesamt-Trockenmasse des Mischanbaus (2015 und
vor allem 2017) war der Einfluss auf den Mais-Trockenmasseertrag und damit auch auf den Gesamt-

Trockenmasseertrag signifikant.

Weiterhin konnten fiir die Versuchsjahre 2015 und 2017 ein sehr hoher Einfluss des Standortes bzw.
der Umwelt auf die Ertragsmerkmale beobachtet werden. Insbesondere im ersten Versuchsjahr 2015
zeigte sich, dass die Ertridge des Mischanbaus sehr stark von den dufleren Umweltbedingungen abhin-
gen. Zudem bestand im Mischanbau allgemein eine deutliche negative Korrelation zwischen dem

Mais-Trockenmasse- und dem Bohnen-Trockenmasseertrag. Wie in Tabelle 29 dargestellt, manifes-
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tierte sich dieser Zusammenhang in allen Versuchsjahren. Aufgrund der extrem starken positiven Kor-
relation zwischen dem Trockenmasseertrag des Maises im Gemenge und dem Gesamt-
Trockenmasseertrag des Gemenges ergab sich auch eine negative Korrelation zwischen Bohnen-
Trockenmasse- und Gesamt-Trockenmasseertrag. Die Versuchsjahre 2015 und 2016, in denen jeweils
acht Maissorten im Gemenge getestet wurden, zeigten zudem, dass Maissorten aus spateren Reife-
gruppen (d. h. mit einem niedrigeren Trockensubstanzgehalt zum Erntetermin) neben hoheren Mais-
Trockenmasseertrdgen im Gemenge auch hohere Gesamt-Trockenmasseertrige bewirkten. Im Gegen-
satz dazu ermoglichten diese spdteren Maissorten jedoch einen niedrigeren Bohnen-

Trockenmasseertrag.

Fiir die Stangenbohnen konnte solch eine Beziehung zwischen dem Stadium der Abreife und dem
letztendlich erzielten Bohnen-Trockenmasseertrag nicht beobachtet werden. Tabelle 29 zeigt, dass
keine signifikanten Korrelationen zwischen dem Trockensubstanzgehalt und dem Trockenmasseertrag
der Bohnen existierten. Die Schitzung des Bohnenertrages mithilfe des Zeitpunktes des Blithbeginns
der Bohnen lieB sich ebenfalls nicht einheitlich durchfiihren. Die Korrelationskoeffizienten aus allen
Versuchsjahren zeigten dagegen aber, dass sich mittels einer visuellen Bonitur der Biomasse vor Ern-
tezeitpunkt der Bohnenertrag gut abschitzen lie. Hier wurde stets eine sehr starke und signifikante

Korrelation beobachtet.

Tabelle 29: Korrelationskoeffizienten ausgewéhlter Merkmale aus allen drei Versuchsjahren.

2015 20167 2017
TME-B : TME-M -0.837** bzw. -0.636* -0.880%** -0.788%**
TME-B : TME-G -0.770* bzw. -0.013 -0.857** -0.444
TME-M : TME-G 0.993%* bzw. 0.748%* 0.999%* 0.867%*
TME-B : BlBeg -0.569 bzw. 0.298 -0.671 0.308
TME-B : TSG-B -0.456 bzw. 0.109 -0.273 0.021
TME-B : TSG-M 0.624 bzw. 0.869** 0.893%* 0.404
TME-M : TSG-M -0.889%* bzw. -0.628* -0.795% -0.048
TME-G : TSG-M -0.918** bzw. -0.145 -0.775% 0.128
TME-B : spBM 0.776* bzw. 0.690* 0.828* 0.845%*

'die erste Zahl gibt die Korrelation der Daten aus der Kombination von 8 Maissorten mit 4 Bohnensorten, die zweite Zahl aus der Kombina-
tion von 4 Maissorten mit 12 Bohnensorten an. *Angegeben sind die Korrelationskoeffizienten der Daten des friihen Saattermins der Bohnen.
TME-M = Mais-Trockenmasseertrag, TME-B = Bohnen-Trockenmasseertrag, TME-G = Gesamt-Trockenmasseertrag, TSG-M = Mais-
Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-Trockensubstanzgehalt, BIBeg = Blithbeginn der Boh-
nen, spBM = spite Bonitur der Biomasse
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Der Vergleich der Gesamt-Trockenmasseertrige der Mais/Bohnen-Mischanbauten mit denen des
Mais-Reinanbaus mit der praxisiiblichen Bestandesdichte von 10 Pflanzen/m” zeigte auBerdem, dass in
allen Versuchsjahren ein Ertragsriickgang zu verzeichnen war. Dieser war aber sehr stark von dem
Versuchsjahr und auch -ort abhingig und lag im Bereich zwischen 1,6 % (Géttingen, 2015) und 23,5
% (Wiebrechtshausen, 2017). Das Ertragsniveau des Mais-Reinanbaus mit reduzierter Bestandesdichte
von 7,5 Pflanzen/m” unterschied sich dagegen in den Versuchsjahren 2015 und 2016 nicht signifikant
von dem des Mischanbaus. Im Versuchsjahr 2017 hingegen war selbst hier ein signifikanter Ertrags-
riickgang im Mischanbau zu beobachten. Dies zeigte, dass insbesondere im Fall von hohen Bohnener-
trigen bzw. bei hohen Anteilen des Bohnenertrages an dem Gesamtertrag des Gemenges der Mais-

Reinanbau im Gesamtertrag deutlich {iberlegen war.
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2.4 Diskussion

Die vorliegende Arbeit kniipft an die Dissertation von Hoppe (2015) an, in der das Mischanbausystem
Mais/Stangenbohnen bereits iiber drei Versuchsjahre hinweg ausfiihrlich untersucht wurde. Der Fokus
lag dabei auf der Selektion geeigneter Maishybriden fiir den Mischanbau. Gleichzeitig wurden aber
auch hier bereits pflanzenbauliche Mallnahmen sowie eine geeignete Sortenwahl der Stangenbohnen
diskutiert. Parallel zu der genannten Arbeit fanden auch Untersuchungen anderer Arbeitsgruppen,

welche auch teilweise in Kooperation mit der Georg-August-Universitit Gottingen arbeiteten, statt.

Die Ergebnisse dieser Arbeiten sollen zusammen mit den Ergebnissen der vorliegenden Arbeit genutzt
werden, um ein mdglichst weitreichendes Bild {iber den Mischanbau von Mais und Stangenbohnen im
Allgemeinen sowie insbesondere iiber die Wahl geeigneter Stangenbohnensorten im Speziellen zu

zeichnen.

24.1 Trockenmasseertrdge

In den vorherigen Abschnitten wurden ausfiihrlich Ertragsergebnisse von Feldversuchen aus drei Jah-
ren vorgestellt. Dabei wurde stets zwischen dem Bohnen-Trockenmasse- und dem Mais-
Trockenmasseertrag des Mischanbaus unterschieden. Die Summe aus beiden Ertragskomponenten
ergab den Gesamt-Trockenmasseertrag des Gemenges. In anderen Forschungsprojekten wurde zumeist
die Leistungsfihigkeit des Mischanbaus vor allem durch Bestimmung des Gesamtertrages einer Par-
zelle beurteilt. Eine Schitzung des Anteils des Bohnenertrages an dem Gesamtertrag des Gemenges
erfolgte nur durch die Handernte der Bohnen in wenigen ausgewahlten Parzellen (Hoppe 2015) oder
durch die Ernte eines kleinen Teilstiickes einer Parzelle (Davis und Garcia 1987, Dawo et al. 2007,
Nurk et al. 2017). In der vorliegenden Arbeit wurden die Handernte der Stangenbohnen und die an-
schlieBende maschinelle Ernte des Maises dagegen in der gesamten Parzelle und in allen Parzellen
aller Versuchsjahre durchgefiihrt. Diese Datenlage machte es deshalb moglich, verldssliche Aussagen
tiber den tatsidchlichen Beitrag der Stangenbohnensorten zur Ertragsfahigkeit des Mischanbaus sowie

dessen Variation zu treffen.

Um die Leistungsfahigkeit einzelner Mais/Stangenbohnen-Kombinationen zu beurteilen wurden vor
allem die Hohe des Gesamtertrages und gleichzeitig die Hohe des Bohnenertrages im Gemenge ge-
nutzt. Es ist offensichtlich, dass ein gewisses Ertragsniveau der Bohnen erreicht werden muss, damit
die okologischen Vorteile des Anbaus der Leguminose zum Tragen kommen. Fiir eine Nutzung als
Biogassubstrat bringen womdglich auch geringere Bohnenanteile im Gemenge schon einen 6kologi-

schen Mehrwert. Leider sind aber zu den konkreten Umwelteffekten des Mais/Stangenbohnen-



Feldversuche zur Selektion von Stangenbohnensorten 78

Mischanbaus bisher keine Arbeiten bekannt bzw. verdffentlicht worden. Fiir die Nutzung des Ernte-
produktes zur Tiererndhrung und die damit verbundene angestrebte Erhdhung des Rohproteingehaltes
der aus dem Gemenge produzierten Silage muss dagegen ein besonders hoher Ertragsanteil der Bohne
angestrebt werden. Gleichzeitig sind aber hohe Gesamt-Trockenmasseertrige ndtig, um mit dem Mais-

Reinanbau konkurrieren zu kénnen.

In bisher veroffentlichten Arbeiten zum Mais/Stangenbohnen-Mischanbau kam dagegen oft ein recht
niedriges Ertragsniveau zustande. Dawo (2011) erzielten zwar Bohnenertragsanteile von 12-23 %,
jedoch lagen die Gesamtertrige stets unter 140 dt/ha. Bei Hoppe (2015) konnten Gesamt-
Trockenmasseertrage der Gemenge von iiber 200 dt/ha erreicht werden. Der Anteil der Bohnen lag
jedoch nur bei 5-13 %. Auch bei Fischer et al. (2015) konnten nur Anteile der Bohnen an der Gesamt-
Trockenmasse von weniger als 10 % beobachtet werden. Zudem war das Ertragsniveau mit maximal
160 dt/ha auch hier relativ niedrig. Die besten Mais/Stangenbohnen-Bestinde wurden bisher bei Nurk
et al. (2017) beobachtet. Hier konnten bei einem Anteil der Bohnen von 20-30 % Gesamt-
Trockenmasseertrdge von 150-200 dt/ha geerntet werden. In unseren Feldversuchen wurde teilweise
ein dhnlich hohes Ertragsniveau realisiert. Im Durchschnitt iiber alle Kombinationen konnte im ersten
Versuchsjahr ein Gesamt-Trockenmasseertrag von ca. 210 dt/ha (Standort Einbeck) bzw. ca. 170 dt/ha
(Standort Gottingen) bei einem Bohnen-Trockenmasseertrag von ca. 30 bzw. 12 dt/ha erzielt werden.
Im Durchschnitt aller Parzellen entsprach dies zwar nur einem Anteil der Bohnen an der Gesamt-
Trockenmasse von knapp 15 bzw. 7 %. Die besten Parzellen erzielten am Standort Einbeck aber Boh-
nenertrdge von knapp 40 dt/ha, was einen Bohnenanteil von etwa 20 % ergab. Im zweiten Versuchs-
jahr waren die Gesamtertrdge mit im Mittel 224 dt/ha sehr hoch, die Anteile der Bohnen dagegen mit
maximal 11,53 % (was in etwa 22 dt/ha entsprach) sehr gering. Im dritten Versuchsjahr 2017 konnten
erneut sehr hohe Bohnen-Trockenmasseertrige erzielt werden. Diese lagen zwischen durchschnittlich
14,4 dt/ha fiir den Standort Gottingen ohne Stickstoffdiingung und 35,2 dt/ha am Standort Einbeck mit
Stickstoffdiingung und bildeten damit zwischen 9,4 % bzw. 19,3 % der Gesamt-Trockenmasse des
Gemenges. Der maximale Bohnenertrag lag hier bei 45,90 dt/ha und einem Anteil der Bohnen an der
Gesamtmasse von knapp 30 %. Die Gesamt-Trockenmasseertrige lagen zwischen durchschnittlich

152,4 dt/ha und 185,2 dt/ha und damit auf einem insgesamt niedrigen bis mittleren Niveau.

Diese Werte machen deutlich, dass es generell deutliche Schwankungen der Bohnen- sowie Gesamter-
trage zwischen den Jahren und auch zwischen den Standorten gab. Besonders auffillig waren die gro-
Ben Ertragsunterschiede zwischen den Standorten im Jahr 2015. Obwohl beide Felder nur ca. 40 km
voneinander entfernt lagen, fiihrten selbst geringe Unterschiede in den Witterungsbedingungen dazu,
dass der Bohnenertrag in Einbeck im Durchschnitt mehr als doppelt so hoch war als am Standort Got-
tingen. Der Gesamtertrag aller Parzellen lag in Einbeck gleichzeitig 20 % iiber dem in Goéttingen. Die
hohe Variation der Ertrdge zwischen den Versuchsjahren und -orten deckt sich mit den Ergebnissen

aus Nurk er al. (2017). Auch hier wurden erhebliche Ertragseinbuflen der Bohnen insbesondere bei
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unterdurchschnittlichen Jahresniederschlagsmengen sowie bei ungiinstigen Niederschlagsverteilungen
beobachtet. In unserem Versuchsjahr 2015 herrschte eine ausgepréigte Vorsommertrockenheit (siche
Abbildung 30, Seite 85), wodurch sich vor allem die Bohnen zu Beginn der Vegetationsperiode deut-
lich verzogert und schlieBlich auch vermindert entwickelten. Dadurch erlangte der Mais einen Ent-
wicklungsvorsprung, den die Bohnen nicht mehr aufholen konnten. Da der Mais im Allgemeinen rela-
tiv effizient in seiner Wassernutzung ist und Ertragsschiden durch Wassermangel vor allem erst wih-
rend der Bliite zu erwarten sind (Claassen und Shaw 1970), manifestierte sich unter solchen Witte-
rungsbedingungen die Dominanz des Maises und die damit verbundene starke Unterdriickung des
Bohnenwachstums. Bohnenertrdge im Mischanbau, so wie sie am Standort Einbeck im dritten Ver-
suchsjahr 2017 zu beobachten waren, sind deshalb nur moglich, wenn vor allem in der Zeit nach der
Saat ausreichende Niederschldge vorhanden sind bzw. die Wasserspeicherfahigkeit des Bodens ausrei-
chend gegeben ist. Diese Beobachtungen zeigten somit, dass die Annahme, ein Mischanbau besitze
eine groflere Resilienz gegeniiber unvorteilhaften Umweltbedingungen und kénne dadurch Ertrige
besser absichern (FAO 2016), fiir den Mischanbau von Mais mit Stangenbohnen nicht zutrifft. Die
Gefahr einer ,,Missernte* und damit eines grofen finanziellen Schadens bei geringer Wasserverfiig-
barkeit besteht jedoch dennoch kaum, da im Falle von sehr geringen Bohnenertrigen der Mais weiter-

hin als Leistungstriger fungieren kann.

24.2  Produktivitdit des Mischanbaus: Rohproteingehalte und -ertrdge

Priméres Ziel und zu gleich Herausforderung des Mais/Stangenbohnen-Mischanbaus ist es, die 6kolo-
gischen Eigenschaften des Maisanbaus in Deutschland zu verbessern und durch einen erhdhten Pro-
teingehalt des Erntegutes eine im Vergleich zum reinen Maisanbau qualitativ hoherwertige Silage zu
produzieren. Gleichzeitig soll eine hohe Produktivitat des Mais/Stangenbohnen-Mischanbaus gegeben
sein. Diese kann zum einen durch die Quantitdt des Ernteproduktes (also einem rein ertragsbasierten
Vergleich mit dem Mais-Reinanbau) beurteilt werden. Daher wurden in dieser Studie, so wie auch in
Hoppe (2015), Fischer et al. (2015) oder Nurk et al. (2017), alle Maissorten auch im Reinanbau mit
der iiblichen Bestandesdichte von 10 Pflanzen/m’ getestet. Ubereinstimmend zu den genannten Arbei-
ten zeigte sich iiber alle drei Versuchsjahre, dass der Mais/Stangenbohnen-Mischanbau im Durch-
schnitt einen niedrigeren Gesamtertrag gegeniiber dem Mais-Reinanbau mit 10 Pflanzen/m* erzielte.
In den Versuchsjahren 2016 und 2017 war dieser Ertragsriickgang um durchschnittlich 13,7 % bzw.
17,0 % im Vergleich zum Mais-Reinanbau zudem signifikant. Auch im Vergleich zum Mais-
Reinanbau mit 7,5 Pflanzen/m? konnte kein Ertragsgewinn durch die Stangenbohnen erreicht werden.
Es zeigte sich sogar, dass bei hohen Anteilen der Bohnen am Gesamtertrag, so wie es im Versuchsjahr
2017 zu beobachten war, der Ertragsriickgang des Maises im Gemenge stirker war als der zusétzlich

erzielte Bohnenertrag.
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Zum anderen kann die Produktivitdt auch anhand der Steigerung des Rohproteingehaltes im Vergleich
zum reinen Mais beurteilt werden. Der Rohproteingehalt der gesamten Stangenbohnenpflanze lag
dabei deutlich liber dem der Maispflanze und unterschied sich zwischen wenigen Stangenbohnensor-
ten signifikant. Im Vergleich dazu gab es erstaunlicherweise aber eine deutlich groBBere Variation zwi-
schen den Standorten. In Einbeck konnten sowohl in den mit Stickstoff gediingten als auch in den
nicht mit Stickstoff gediingten Parzellen im Durchschnitt signifikant hohere Rohproteingehalte ermit-
telt werden als an den Standorten Gottingen und Wiebrechtshausen. Eine umweltbedingte Variation
des Rohproteingehaltes ist auch in anderen Pflanzenarten, beispielsweise Reis (Gomez und Datta
1975), Weizen (Kramer 1979) oder Sojabohnen (Vollmann ef al. 2000) zu beobachten und kann vor
allem auf Unterschiede in den Niederschlagsmengen, dem Temperaturverlauf sowie der Stickstoffver-
sorgung zwischen den Versuchsjahren zurlickgefiihrt werden. Da Daten zum Rohproteingehalt der
Stangenbohnen nur aus einem Versuchsjahr vorhanden waren ist es hier nicht mdglich, Aussagen zur
Variation zwischen unterschiedlichen Jahren zu treffen. Die beobachteten Unterschiede zwischen den
Standorten lassen sich aber nicht ausreichend durch unterschiedliche Witterungsbedingungen erkléren,
da alle Standorte nur wenige Kilometer entfernt voneinander lagen und keine signifikanten Unter-
schiede in den Standorteigenschaften aufwiesen (vgl. Tabelle 4, Seite 14). Auch zeigte sich der Roh-
proteingehalt unabhéngig von der Stickstoffversorgung der Stangenbohnen. Da keine signifikanten
Unterschiede in der Versorgung mit anderen Néhrstoffen oder in den Eigenschaften des Bodens zu
erwarten waren, kann abschlieend nicht gekléart werden, was der Grund fiir diese gro3e Variation im

Rohproteingehalt war.

Eine Steigerung des Rohproteingehaltes des Gemenges konnte aber an allen Standorten erzielt werden.
Entsprechend des Rohproteingehaltes der Bohnen sowie des Anteils der Bohnen-Trockenmasse an der
Gesamt-Trockenmasse des Gemenges schwankte diese jedoch ebenso zwischen den Standorten. Die
umweltbedingte Abhingigkeit des Rohproteingehaltes des Erntegutes zeigte sich auch in anderen Ar-
beiten. So wurden von Steigerungen des Rohproteingehaltes einer maisbasierten Silage durch Addition
von Phaseolus-Bohnen von 0,4 bzw. 1,3 % an der Trockenmasse (Contreras-Govea et al. 2009) bis
hin zu 2,4 % (Dawo et al 2007) oder 3,0 % (Htet et al. 2016) an der Trockenmasse berichtet. Bei ei-
nem kiinstlichen Gemenge mit einem Anteil der Bohnen von 50 % konnten Titterton und Maasdorp
(1997) eine Steigerung um 5 % an der Trockenmasse feststellen. Aufgrund der Konkurrenzeffekte
zwischen Mais und Stangenbohnen sind solch hohe Ertragsanteile bei einem gleichzeitig guten Er-
tragsniveau jedoch nicht realistisch, um den Rohproteingehalt des Gemenges weiter zu erhéhen. Die
Unterschiede zwischen den Standorten zeigten aber, dass es sich lohnen konnte zu untersuchen, wes-
halb in Einbeck ein signifikant hoherer Rohproteingehalt der Stangenbohnen zu beobachten war und

dies zu nutzen, um so auch den Rohproteingehalt des Gemenges zu steigern.

Neben einem hohen Rohproteingehalt des Ernteproduktes ist aber gleichzeitig ein hoher Rohproteiner-

trag pro Hektar anzustreben — d. h., dass der Rohproteingehalt der Silage bei einem gleichzeitig hohen
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Ertragsniveau signifikant gesteigert werden muss. In den beiden angefiihrten Arbeiten von Dawo et al.
(2007) und Htet et al. (2016) lag der Gesamt-Trockenmasseertrag jeweils bei ca. 120 dt/ha. Dadurch
ergaben sich hier Rohproteinertrdge von ca. 12—13 dt/ha. In der vorliegenden Arbeit wurden dhnlich
hohe Rohproteinertrige pro Hektar ermittelt. Dabei reichten diese von ca. 10,5 dt/ha am Standort Got-
tingen bis zu 15,39 dt/ha am Standort Einbeck mit Stickstoffdiingung. Es zeigte sich dabei, dass neben
einer Erhohung des Rohproteingehaltes ebenso eine deutliche Steigerung des Rohproteinertrages
durch den Mischanbau mdglich ist. Dies war besonders deutlich, wenn die Mischanbauten unter einem
Stickstoffmangel erfolgten. Dadurch wird es sehr wahrscheinlich, dass sich der Anbau von Mais und
Stangenbohnen auch aus 6konomischer Sicht lohnen kann. Anhand der monetiren Bewertung ver-
schiedener hypothetischer Szenarien wurde dies bereits ausfiihrlich in Brandes (2017) gezeigt und
konstatiert, dass ein hoher Bohnenanteil und damit ein hoher Rohprotein-Mehrertrag bei gleichzeitig
hohen Sojapreisen fiir einen finanziellen Mehrertrag nétig sind. Wenn jedoch nur geringe Bohnenan-
teile am Gemenge erzielt werden und/oder der Mais-Reinanbau deutlich hohere Trockenmasseertrége
im Vergleich zum Mischanbau erzielt, kann die Reduktion im Trockenmasseertrag nicht durch den
gesteigerten Rohproteingehalt der Stangenbohnen kompensiert werden. In diesem Falle erzielt der

Mischanbau sogar geringere Rohproteinertrige als der Mais-Reinanbau.

Gleichzeitig kann der Deckungsbeitrag des Mischanbausystems erhoht werden, indem die Kosten fiir
das Bohnensaatgut sowie fiir das Saatverfahren (d. h. durch eine simultane Aussaat) gesenkt werden.
Ein zusitzlicher finanzieller Anreiz fiir Landwirte, Mais und Stangenbohnen anzubauen, kdnnte auch
durch eine Aufnahme des Anbausystems in ein Forderprogramm im Rahmen der Agrarumwelt- und
KlimamaBnahmen der Gemeinsamen Agrarpolitik (GAP) geschaffen werden. In diesem Falle wiirden
indirekt die 6kologischen Vorteile des Anbaus einer Leguminose monetarisiert werden. Bisher ist das
Mischanbausystem nur in wenigen Bundeslédndern (beispielsweise in Nordrhein-Westfalen und Baden-
Wiirttemberg) im Rahmen der Férdermaflnahme zur Anbaudiversifizierung als eigenstindige Kultur
akzeptiert (LWK NRW 2015). Eine Anerkennung als Okologische Vorrangfliche (OVF) kénnte hin-
gegen zukiinftig die Produktivitit von Mais und Stangenbohne in finanzieller Hinsicht deutlich stei-
gern und damit das Mischanbausystem unabhingig vom Vergleich mit dem Mais-Reinanbau lohnens-

wert gestalten.
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24.3 Weitere erfasste Merkmale

Neben den Ertragsmerkmalen des Mais/Stangenbohnen-Mischanbaus, auf denen der Fokus dieser
Arbeit lag, wurden auch noch weitere Merkmale erfasst. Dies waren zum einen Trockensubstanzgehal-
te des Erntegutes, welche zur Bestimmung des Trockenmasseertrages herangezogen wurden. Der Tro-
ckensubstanzgehalt des Ernteproduktes ist allgemein ein wichtiger Punkt, welcher von Praktikern im
Laufe dieses Projektes mehrfach angesprochen wurde. Dieser darf zum einen nicht zu hoch sein, damit
die Verdichtung des Emtematerials zur Silierung gut funktioniert und damit die Gefahr der Schimmel-
bildung wihrend des Silierprozesses minimiert wird. Zum anderen darf dieser nicht zu niedrig sein,
damit moglichst wenige Néhrstoffverluste durch Gér- bzw. Sickerséfte auftreten. Wie die Ergebnisse
in dieser Arbeit zeigten, besitzen ertragreiche Stangenbohnensorten zum Erntezeitpunkt des Gemenges
einen sehr geringen Trockensubstanzgehalt von nur ca. 15 % und senken dadurch erheblich den Tro-
ckensubstanzgehalt der gesamten Silage. Miller und Clifton (1965) stellten aber heraus, dass erst ab
einem Trockensubstanzgehalt des Erntematerials von 30-32 % nicht mehr mit Gérsaftverlusten zu
rechnen sei. Bei geringeren Trockensubstanzgehalten treten dagegen teils erhebliche Verluste auf — bei
einem Trockensubstanzgehalt von 15 % waren es beispielsweise 10 % der Trockenmasse. Hinzu
kommt, dass von Girsiften neben den 6konomischen ebenso 6kologische Gefahren ausgehen (Spie-
kers und Attenberger 2013). Daher sind Landwirte verpflichtet, in dem Falle durch bauliche MaBnah-
men den Eintrag ins Grundwasser und in oberirdische Gewasser auszuschlielen, was wiederum mit

zusatzlichem Aufwand verbunden ist.

Da die Stangenbohnen im Vergleich zum Mais im Gemenge aber nur den geringeren Ertragsanteil
ausmachen, wird der Trockensubstanzgehalt vor allem durch den Mais-Trockensubstanzgehalt be-
stimmt, welcher bei einem korrekten Erntetermin normalerweise ausreichend hoch ist. Wie das Ver-
suchsjahr 2015 vor allem am Standort Einbeck zeigte, ist es aber dennoch moglich, dass durch hohe
Ertragsanteile der Stangenbohnen der Trockensubstanzgehalt des Gemenges soweit herabgesetzt wird,
dass 30 % nicht erreicht werden. Fiir Gemenge mit der Maissorte ‘KXB5172¢ konnte am Standort
Einbeck 2015 im Durchschnitt beispielsweise nur ein Wert von 23,53 % ermittelt werden. Somit
miisste man in diesem Falle sicherlich mit deutlichen Gérsaftverlusten rechnen. Grundsitzlich kann
der Landwirt hier aber mit zwei MaBnahmen gegenwirken: Zum einen konnen frither abreifende
Maissorten gewahlt werden, welche zum {iiblichen Erntezeitpunkt des Maises bereits einen hoheren
Trockensubstanzgehalt besitzen. Zum anderen kann die Ernte des Gemenges etwas spéter erfolgen als
normalerweise fiir den Mais vorgesehen. Durch beide MafBlnahmen ergibt sich ein héherer Trocken-
substanzgehalt des Maises, wodurch der niedrige Trockensubstanzgehalt der Stangenbohnen ausgegli-
chen werden kann. Im dritten Feldversuchsjahr 2017 konnten dadurch trotz sehr hoher Bohnenanteile

ausreichend hohe Trockensubstanzgehalte der Mischanbauten erreicht werden.
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Weiterhin wurden im Laufe der Feldversuche Merkmale der phidnologischen Entwicklung der Stan-
genbohnen erhoben. Dies diente vor allem dazu, eventuell vorhandene signifikante Korrelationen zum
Ertrag der Stangenbohnen zu erkennen, um eine zukiinftige Selektion von neuen, besonders ertragrei-
chen Stangenbohnen zu erleichtern und zu beschleunigen. Dafiir wurden zum einen der Beginn des
Rankens und der Bliite (sowie teilweise auch das Ende der Bliite) notiert, der Chlorophyllgehaltes mit
einem SPAD-Meter gemessen und eine Benotung der Wiichsigkeit bzw. der Biomasse der Stangen-
bohnen durchgefiihrt. Es zeigte sich, dass {iber alle Versuchsjahre keine konstant signifikanten Korre-
lationen des Rank- oder Blithbeginns und der SPAD-Werte zum Bohnenertrag beobachtet werden
konnten. Die Messung des Chlorophyllgehaltes, um den Prozess der Seneszenz bei den Bohnen zu
dokumentieren, schien zudem nicht wie beispielsweise beim Mais ausreichend informativ zu sein
(Gekas et al. 2013). Im ersten Versuchsjahr zeigte die einzige Bohnensorte (SAT522), welche sich vor
der Ernte bereits in der Abreifungsphase befand und deutlich gelbe Blétter aufwies, keine signifikant
niedrigeren SPAD-Werte im Vergleich zu den iibrigen Stangenbohnensorten. Aus diesem Grund wur-
de auf die SPAD-Messung im letzten Versuchsjahr 2017 verzichtet. Da bis auf ‘SAT522°¢ alle anderen
Stangenbohnensorten, die in den drei Versuchsjahren getestet wurden, als sehr spét abreifend betrach-
tet werden konnen, ist es keine Uberraschung, dass keine signifikante Korrelation der Bliite zum Boh-
nenertrag zu erkennen war. Auch Untersuchungen in einem gréferen Bohnenset, welches auch frither
abreifende Sorten enthielt zeigten, dass es (anders als beim Mais) keine generelle positive Korrelation
zwischen Blithbeginn und Trockenmasseertrag gab (Kdhler 2014). Hoppe (2015) verdeutlichte aber,
dass es dennoch wichtig sei, Stangenbohnensorten zu wéhlen, welche bis zum Erntezeitpunkt noch
nicht ihre Blatter abwerfen. Dies wére ndmlich mit erheblichen Ertragseinbuflen verbunden. Aus die-
sem Grund wurden in dieser Arbeit in allen Jahren, bis auf ‘SAT522¢, spit abreifende Stangenbohnen-
sorten genutzt, welche unter den in Deutschland herrschenden klimatischen Bedingungen sicher nicht
die Seneszenz erreichen und somit nicht ihre Blétter abwerfen. Der daraus resultierende niedrige Tro-
ckensubstanzgehalt der Stangenbohnen ist daher ein Kompromiss, der in diesem Falle eingegangen

werden muss.

Eine deutliche Korrelation zum Bohnenertrag zeigte aber die visuelle Biomassebonitur kurz vor dem
Erntetermin. Hier konnten nahezu konstant {iber alle drei Versuchsjahre signifikant positive Werte
beobachtet werden. Diese denkbar einfache Voraussage der Ertragsfihigkeit einzelner Bohnensorten
kann helfen, groBere Populationen, beispielsweise Nachkommen einer Kreuzung, schnell und einfach
anhand ihrer Mischanbaueignung zu beurteilen. Auf eine Handernte, wie sie in dieser Arbeit erfolgte
und welche mit einem extrem hohen Arbeitsaufwand verbunden ist, kann daher in einem ersten Selek-
tionsschritt verzichtet werden. Sollen aber nur wenige, dhnlich ertragreiche Genotypen verglichen
werden, so liefert dagegen eine Handernte der Bohnen genauere Ergebnisse und ist hier zu bevorzu-

gen.
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244 Verbesserung pflanzenbaulicher Mafinahmen

Wissenschaftliche Untersuchungen zum Mais/Bohnen-Mischanbau konzentrierten sich in der Vergan-
genheit vor allem auf pflanzenbauliche Aspekte, welche helfen sollten, die Ertragsfahigkeit dieses
Anbausystems zu evaluieren bzw. zu steigern. Dabei wurde der Fokus beispielsweise auf die Aussaat-
stirke (Francis et al. 1982a, Davis und Garcia 1987, Dawo et al. 2009, Nurk et al. 2017), den Saat-
zeitpunkt (Francis et al. 1982b, Fininsa 1997, Nurk et al. 2017), die Beikrautregulierung (Nurk et al.
2017) oder die Stickstoffdiingung (Morgado und Willey 2003) gelegt. Da solche Aspekte fiir Landwir-
te, welche an dem Anbausystem interessiert sind und dieses selber ausprobieren wollen, durchaus
wichtig sind, wurde das Versuchsdesign in dieser Arbeit zwischen den Jahren ebenfalls im Hinblick

auf agronomische MaBnahmen angepasst und damit praxisrelevanter gestaltet.

Dazu zéhlte der Wechsel von einer verzogerten Aussaat der Stangenbohnen im Vergleich zum Mais
auf eine moglichst gleichzeitige Saat. Fiir diese Entscheidung waren zwei Punkte ausschlaggebend:
Einerseits besteht zwar theoretisch die Gefahr, dass bei einer frithen Saat der Bohnen diese den Mais
frithzeitig mit ihren Ranken einschniiren und damit erhebliche Mais-Ertragseinbufen verursachen. Aus
diesem Grund wurde beispielsweise bei Hoppe (2015) ausschlieBlich auf eine gestaffelte Aussaat ver-
traut. Andererseits sind zwei Saattermine bei dem Mischanbau aufgrund der dadurch gesteigerten Kos-
ten 0konomisch nicht tragbar. In der praktischen Landwirtschaft wire das Anbausystem dadurch von
vornherein zum Scheitern verurteilt. Die Ergebnisse aus dieser Arbeit zeigten, dass bei einer moglichst
frithen Saat der Stangenbohnen hohere Anteile der Bohnen am Gesamt-Trockenmasseertrag erreicht
werden. Bei einer deutlich gestaffelten Aussaat besteht hingegen die Gefahr, dass ungiinstige Nieder-
schlagsverteilungen Mais und Bohnen unterschiedlich stark beeinflussen. Dieser Fall trat am Standort
Gottingen im ersten Versuchsjahr 2015 ein, bei dem eine stark ausgeprigte Vorsommertrockenheit mit
knapp drei Wochen ohne Niederschlag vorherrschte und genau in den Zeitraum der Aussaat der Stan-
genbohnen fiel (sieche Abbildung 30). Aufgrund der dadurch deutlich verzogerten Keimung der Boh-
nen besal3 der Mais einen umso groBeren Entwicklungsvorsprung, der im Laufe der Vegetationszeit
von den Stangenbohnen nicht mehr aufgeholt werden konnte. Das dritte Versuchsjahr 2017 zeigte
dann, dass bei einer moglichst frilhen Aussaat der Stangenbohnen iiber alle Umwelten mittlere bis
hohe Bohnenertrdge erreicht werden konnten. Zudem wurde hier bei keiner der Mais/Bohnen-
Kombinationen beobachtet, dass die Bohnen den Mais in der frithen Entwicklungsphase strangulier-
ten. Der Vorteil einer moglichst gleichzeitigen Aussaat von Mais und Stangenbohnen besteht somit
darin, dass entweder beide oder keine der beiden Pflanzenarten von ungiinstigen Witterungsbedingun-
gen betroffen sind und dadurch die méglichst simultane Bestandesentwicklung durch duflere Einfliisse
weniger stark gestort wird. Diese Beobachtungen decken sich zudem mit den Ergebnissen aus Francis
et al. (1982b) sowie Nurk et al. (2017). Und auch wenn bei letzterer Untersuchung der ,,friihe” Saat-

zeitpunkt der Stangenbohnen eher dem ,,spaten Saatzeitpunkt in dieser Arbeit glich, konnte hier eben-
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falls gezeigt werden, dass ein fritherer Saatzeitpunkt signifikant hohere Bohnenertrige im Gemenge

brachte.

Wetterstation Gottingen
Niederschlag [nnl 18.84.2015 bis 31.87,.2015
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Abbildung 30: Niederschlagsmengen am Standort Gottingen, 2015 (WetterOnline 2018). Aufgerufen am
26.02.18

Ein weiterer Aspekt, der in dieser Arbeit untersucht wurde, ist das Verhalten der Mischanbauten ohne
Stickstoffdiingung. Eine nicht optimale Versorgung der Bestdnde mit Stickstoff kann zum einen im
okologischen Landbau auftreten, sofern dieser unter low-input-Bedingungen gefiihrt wird (Hauggaard-
Nielsen et al. 2008). Zum anderen ist dies auch im konventionellen Anbau moglich aufgrund der neu-
en Verordnung iiber die Anwendung von Diingemitteln, Bodenhilfsstoffen, Kultursubstraten und
Pflanzenhilfsmitteln nach den Grundsitzen der guten fachlichen Praxis beim Diingen (Diingeverord-
nung — DiiV), welche seit Juni 2017 Giiltigkeit besitzt (BMJV 2017). Hier wird vor allem auf Schlé-
gen, welche ein geringes Ertragsniveau besitzen, die Mdglichkeit der Stickstoffdiingung weiter einge-
schriankt. Da im Mischanbau die Bestandesdichte des Maises reduziert wird (in unserem Falle um 25
%) und die Stangenbohne in ihrer Eigenschaft als Hiilsenfrucht selber Stickstoff fixieren kann (Peop-
les et al. 1995), steht theoretisch jeder Maispflanze mehr Stickstoff zur Verfiigung als im Vergleich

zum reinen Maisanbau.

Fraglich bleibt aber, inwieweit der Mais direkt von dem Fixierungsvermodgen der Stangenbohnen wih-
rend der Vegetationsperiode profitieren kann. Durch 15™-Anreicherung zeigten Giller e al. (1991),
dass die N,-Fixierung dem Mais unter Gewéchshausbedingungen kaum nutzte und sie konstatierten
aber gleichzeitig, dass nur intensive Feldversuche Klarheit in dieser Problematik bringen konnen.

Gleichzeitig scheint das Fixierungsvermdgen von P. vulgaris im Vergleich zu anderen Leguminosen
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gering zu sein (Isoi und Yoshida 1991) und zudem stark zwischen Sorten und Standorten zu variieren
(Bliss et al. 1989; Kipe-Nolt e al. 1993; Tsai et al. 1993). Da es auch durchaus vorkommen kann,
dass Bohnen selbst unter Mangel keinerlei Stickstoff selbst fixieren (Kipe-Nolt et al. 1993), stellt sich
die Frage nach der ubiquitdren Anwesenheit von stickstofffixierenden Rhizobakterien im Ackerboden.
Dazu stellte Martinez-Romero (2003) fest, dass prinzipiell eine Vielzahl von Rhizobia-Spezies, welche
in der Lage sind mit P. vulgaris Symbiosen einzugehen, existieren und eine breite Variabilitit in der
Interaktionsfahigkeit zwischen Bohnen und Rhizobakterien besteht. Dennoch wird in Deutschland fiir
den Anbau von Stangenbohnen mit Mais, vor allem beim erstmaligen Anbau, der Einsatz eines Impf-
mittels empfohlen (Freudenberger 2017). In den drei durchgefiihrten Feldversuchen konnten dagegen
stets Knollchenbakterien beobachtet werden, obwohl auf allen Versuchsfeldern noch niemals zuvor
Stangenbohnen angebaut wurden und auch keine kiinstliche Inokulation stattfand. Dass die Stangen-
bohnen unabhéngig von der Stickstoffversorgung des Bodens wachsen, wurde auch bei Morgado und
Willey (2003) und Tsai et al. (1993) beobachtet und zeigte sich deutlich im dritten Versuchsjahr am
Standort Einbeck. Hier konnte unter starkem Stickstoffmangel ein ebenso hoher Bohnen-
Trockenmasseertrag erzielt werden wie in der mit Stickstoff gediingten Variante. Der Mais-
Trockenmasseertrag reduzierte sich dagegen signifikant aufgrund des deutlich sichtbaren Stickstoft-
mangels. Um eine eindeutige Aussage zum N,-Fixierungsvermogen der Stangenbohnen unter praxis-
tauglichen Bedingungen zu treffen, reichen die Ergebnisse aus dem Versuchsjahr 2017 jedoch nicht
aus. Da die Schlussfolgerungen aus anderen Arbeiten zudem nicht einheitlich sind, konnen nur mehr-
jahrige Versuche, bei denen die Stickstofffixierung selbst quantifiziert wird, hier fundierte Ergebnisse

liefern.

24.5 Empfehlungen zur Wahl geeigneter Sorten

Frithere Arbeiten zum Mais/Stangenbohnen-Mischanbau zeigten bereits, dass eine grofle genetische
Variation in der Ertragsfihigkeit der Stangenbohnen im Anbau mit Mais besteht (Balcha 2014). Auch
wurde in dieser Arbeit beobachtet, dass alle Ertragsmerkmale hohe Heritabilititen besaBen und sich,
neben den Unterschieden in den Ertragsleistungen der Maissorten, ebenso signifikante Unterschiede
zwischen Stangenbohnensorten ergaben. Priméres Ziel war daher die Identifikation von Sorten, welche
fiir einen Anbau mit Mais gut geeignet sind und einen moglichst hohen Beitrag zum Gesamtertrag des
Gemenges leisten kdnnen. Als zweites wichtiges Selektionskriterium wurde das Tausendkorngewicht
(TKG) beriicksichtigt, um die Kosten fiir das Saatgut so gering wie moglich zu halten und damit den
Deckungsbeitrag des Mischanbausystems zu erhdhen. Aus diesem Grund wurde die Stangenbohnen-
sorte ‘SAT514¢, welche im Versuchsjahr 2015 die hochsten Bohnen-Trockenmasseertrige lieferte —
dabei aber ein TKG von 584 g besall — nicht selektiert. Gleichzeitig konnten bei kleinsamigen Sorten

im Vergleich zu Sorten mit einem deutlich groBeren TKG eine zunéchst verhaltene Entwicklung in der



Feldversuche zur Selektion von Stangenbohnensorten 87

frithesten Vegetationsphase nach dem Auflaufen beobachtet werden, welche die Gefahr einer frithen
Maisstrangulierung minimiert und damit insbesondere bei einer gleichzeitigen Aussaat von Mais und
Bohnen von Vorteil zu sein scheint. Eine Untersuchung von verschiedenen Bohnensorten hinsichtlich
ihrer Eignung fiir den Mischanbau mit Mais, wenn auch in weit geringerem Umfang, wurde vorher
bereits von Dawo (2011) und Fischer et al. (2015) durchgefiihrt. Hier wurde als Selektionsmerkmal
lediglich der Bohnen- bzw. Gesamt-Trockenmasseertrag beurteilt. Eine Beriicksichtigung des TKGs
wurde hier jedoch nicht vorgenommen, wodurch teilweise auch Feuerbohnen (Phaseolus coccineus
L.) mit einem TKG von mehr als 1.000 g getestet wurden. Bei Beriicksichtigung der Saatgutkosten
wiren diese jedoch kaum fiir den Mischanbau geeignet. In unseren Feldversuchsjahren stellte sich
hingegen die kleinsamige Stangenbohnensorte “WAV512¢ mit einem TKG von nur 185 g als sehr
ertragreich heraus. Im Jahre 2017 konnten mit dieser Sorte zudem iiber alle Maissorten am Standort
Einbeck mit 41,1 dt/ha (ohne N-Diingung) und 41,7 dt/ha (mit N-Diingung) die hochsten Bohnen-
Trockenmasseertrage aller getesteten Stangenbohnensorten in allen drei Versuchsjahren erzielt wer-
den. Daher kann als direktes und in der praktischen Landwirtschaft nutzbares Ergebnis dieser Arbeit
die Selektion der Stangenbohnensorte ‘WAV512¢, welche eine sehr hohe Ertragsfahigkeit mit einem

extrem geringen TKG kombiniert, fiir den Mischanbau mit Mais angesehen werden.

Da sich Mais und Stangenbohnen im Mischanbau stark gegenseitig in ihrem Wachstum beeinflussen
und dadurch sehr hohe Konkurrenzeffekte auftreten, wurde zudem untersucht, ob es eine ideale Kom-
bination einer Stangenbohnensorte mit einer der getesteten Maissorten gab. Die durchgefiihrten Vari-
anzanalysen zeigten, dass zwar vereinzelt signifikante Interaktionseffekte zwischen der Mais- und
Stangenbohnensorte existierten, diese jedoch nicht konstant iiber alle Versuchsjahre zu beobachten
waren. Aullerdem zeigte sich, dass die weitaus wichtigeren Varianzursachen zum einen die Wahl der
Stangenbohnensorte (insbesondere bei der Betrachtung des Bohnen-Trockenmasseertrages) und zum
anderen die Wahl der Maissorte (bei Betrachtung aller Ertragsmerkmale) darstellten. Die Betrachtung
der Kombinationseignungen der Sorten fiir den Mischanbau bestitigte, dass die Variation in der all-
gemeinen Kombinationseignung die Variation der speziellen Kombinationseffekte meistens iibertraf.
Damit ist es legitim, genau jene Sorte flir einen Anbau auszuwahlen, welche {iber alle Kombinationen
die beste Ertragsfahigkeit zeigte. Fiir den Mais wurde dies bereits ausfiihrlich in Hoppe (2015) unter-
sucht und geschlussfolgert, dass vor allem auf eine mdglichst hohe Standfestigkeit der Maissorte ge-
achtet werden muss. Auch in der vorliegenden Arbeit wurden mehrere Maissorten in die Feldversuche
aufgenommen. Hier lag aber weniger im Fokus herauszufinden, welche spezielle Maissorte sich ideal
fiir den Mischanbau mit Stangenbohnen eignet, als vielmehr zu dokumentieren, wie hoch die Leis-
tungsfahigkeit des Anbausystems an sich ist, wenn auf dem Saatgutmarkt verfiigbare Maissorten ge-
nutzt werden. Da Hoppe (2015) in seiner Arbeit ebenfalls zu dem Schluss kam, dass es nicht notwen-
dig sei, Maissorten speziell fiir den Mischanbau mit Stangenbohnen zu selektieren, sondern es sinnvol-
ler wire, durch die Wahl aktueller Maissorten den allgemeinen Zuchtfortschritt zu nutzen, wurden in

der vorliegenden Arbeit immer wieder neue Maissorten in den Versuch aufgenommen. Dabei war es
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wichtig, ein moglichst breites und fiir den deutschen Markt relevantes Spektrum von Maissorten unter-

schiedlicher Reifegruppen zu testen.

Um moglichst schnelle Fortschritte im allgemeinen Leistungsniveau des Mais/Stangenbohnen-
Mischanbaus zu generieren, war der alljahrliche Wechsel der Maissorten, ebenso wie der Wechsel der
Stangenbohnensorten sicherlich von Vorteil. Sorten, welche einen niedrigen Ertrag brachten und
dadurch fiir einen praktischen Anbau nicht in Betracht gezogen wurden, konnten so schnell aussortiert
und die endlichen Ressourcen der Versuchsdurchfiithrung fiir neue, vielversprechende Sorten genutzt
werden. Aus wissenschaftlicher Sicht muss man dieses Vorgehen jedoch auch kritisch betrachten. Ein
Vergleich der konkreten Sortenleistungen iiber mehrere Versuchsjahre war so schwer moglich, da die
Mehrzahl der Mais- und Stangenbohnensorten nur einjahrig angebaut wurden. Anhand der zur Verfii-
gung stehenden Daten besteht jedoch kein Zweifel daran, dass mit “‘WAV512°¢ eine sehr leistungsfahi-
ge Stangenbohnensorte selektiert wurde. Als von Vorteil kann dabei wiederum angesehen werden,
dass deren hohe Bohnenertrige iiber eine Vielzahl von verschiedenen Maissorten realisiert wurden.
Dadurch bleibt der Landwirt flexibel in der Wahl der Maissorte. In allen Versuchsjahren hatte sich
lediglich gezeigt, dass frithreifere Maissorten einen hoheren Bohnen-Trockenmasseertrag ermdogli-
chen, dabei aber geringere Mais- und Gesamt-Trockenmasseertrage erzielt werden. Im Gegensatz dazu
tolerieren spitere Maissorten nur einen geringeren Bohnen-Trockenmasseertrag, erreichen aber einen
hohen Mais- und Gesamt-Trockenmasseertrag. Daher wird empfohlen, eine Maissorte zu wihlen, wel-
che neben einer sehr guten Standfestigkeit eine etwas niedrigere Reifezahl besitzt, als dies fiir den

eigenen Standort ideal wire.



Genomweite Assoziationsstudie mit Phaseolus vulgaris L. 89

3 Genomweite Assoziationsstudie mit Phaseolus vulgaris L.

3.1 Einleitung

Neben der im ersten Kapitel dieser Arbeit beschriebenen Selektion bereits existierender Stangenboh-
nensorten wird in diesem zweiten Kapitel ein Ansatz beschrieben, um zukiinftige Ziichtungsaktivititen
der Stangenbohnen fiir den Mais/Stangenbohnen-Mischanbau zu erleichtern und zu beschleunigen.
Dieser beinhaltet genetische Daten mit phénotypischen Daten eines Sets von verschiedenen Akzessio-
nen der Art P. vulgaris zu assoziieren und dadurch Kenntnisse {iber die Genorte (Loci) von fiir den
Mischanbau mit Mais relevanten Merkmalen zu erhalten. In einer markergestiitzten Selektion (MAS)
konnen diese Informationen dann genutzt werden, um frithzeitig geeignete Genotypen zu selektieren.
Die allgemein als Genomweite Assoziationsstudie (Genome-Wide Association Study — GWAS) be-
kannte Methode bietet dabei den Vorteil, eine sehr grofle allelische Diversitit nutzen zu konnen

(Brachi er al. 2011), welche in Populationen aus einer biparentalen Kreuzung nicht vorhanden ist.

Grundlage fiir eine genomweite Assoziationsstudie sind dabei zunichst detaillierte genetische Infor-
mationen liber die zu untersuchende Pflanzenart. Das Genom der Gartenbohne (Phaseolus vulgaris L.)
ist diploid, enthilt 11 verschiedene Chromosomen und wurde von Schmutz ef al. (2014) vollstindig
sequenziert. Dadurch konnten Song et al. (2015) aus diesen Informationen den BARCBean6K 3 Bead
Chip (Illumina Infinium-Technologie) entwickeln. Dieser beinhaltet insgesamt 5398 SNPs und stellt
eine kostengiinstige und unkomplizierte Moglichkeit dar, um das Genom der Bohnen relativ hochauf-
16send zu analysieren. In dieser Arbeit wurde dieser Chip genutzt, um insgesamt 276 verschiedene
Gartenbohnenakzessionen (dies beinhaltet sowohl Busch-, Reiser- als auch Stangenbohnen), welche
aus der Genbank des Leibniz-Institutes fiir Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung (IPK) in

Gatersleben bezogen wurden, genetisch zu charakterisieren.

Dieses Set an Gartenbohnensorten wurde im Anschluss genutzt, um eine Reihe von Merkmalen zu
erfassen, welche fiir den Mischanbau wichtig sind. Dies sind vor allem Eigenschaften, auf die in der
bisherigen Stangen- und auch Buschbohnenziichtung kein Wert gelegt wurde, da sie bei einem reinen

Anbau der Bohnen als Gemiise nicht von Relevanz sind.

Als wichtigstes Selektionsmerkmal bleibt die Ertragsfihigkeit der Stangenbohnen im Mischanbau mit
Mais bestehen. Dieses steht iiber allen anderen Selektionskriterien und soll sicherstellen, dass der
Mais/Stangenbohnen-Mischanbau sich 6konomisch lohnt und daher von Landwirten in Deutschland
praktiziert wird. Daher wurden alle genotypisierten Stangenbohnen im dritten Versuchsjahr 2017 an
zwei Standorten an Mais angebaut und im Verlauf der Vegetation hinsichtlich ihrer Biomasse zum

Erntezeitpunkt sowie phanologischer Merkmale bonitiert.
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Als weiteres Merkmal wurden die Keimfahigkeit der Bohnen unter suboptimalen Temperaturen sowie
die Toleranz gegeniiber leichten Frosttemperaturen im Primérblattstadium untersucht. Da die Stangen-
bohnen gleichzeitig mit dem Mais zum regulidren Aussaatzeitpunkt des Maises Ende April/Anfang
Mai ausgesit werden sollen besteht die Gefahr, dass der Boden zu diesem Zeitpunkt noch keine aus-
reichend hohe Temperatur erreicht hat, um die Keimung der Bohnen zu ermdglichen. Daher bendtigen
diese fiir den Mischanbau mit Mais eine niedrigere Keimtemperatur als bei einer gartenbaulichen Nut-
zung mit spéterer Aussaat. Idealerweise sollten Bohnen ebenso wie der Mais bei einer Bodentempera-
tur ab 8 °C gut keimen. Zudem ist es ebenso mdglich, dass nach dem Auflaufen des Maises und der
Bohnen im Mai noch leichte Nachtfroste (-1 oder -2 °C) auftreten. Aus diesem Grund sollten Bohnen
in dieser sehr frilhen Phase der Vegetation in der Lage sein, solch kurzzeitig auftretende niedrige
Temperaturen zu iiberleben. P. vulgaris wird heutzutage oft in tropischen und subtropischen Regionen
der Erde angebaut bzw. in gemiBigten Zonen erst dann ausgesét, wenn eine ausreichend hohe Boden-
temperatur erreicht ist. Daher werden zur Verbesserung der Anbaueigenschaften kaum zu niedrige
Temperaturen fiir das Bohnenwachstum thematisiert, sondern eher die Toleranz gegeniiber zu hohen
Temperaturen (Piha und Munns 1987; Gross und Kigel 1994). Da aber eines der zwei Genzentren von
Phaseolus vulgaris L. die Region der Anden darstellt (Mamidi er al. 2013; Bitocchi et al. 2017) ist
davon auszugehen, dass eine genetische Variation beziiglich der Toleranz gegeniiber suboptimalen

Temperaturen vorhanden sein sollte.

Ein weiterer wichtiger Faktor, welcher die Nutzung des Mais/Stangenbohnen-Erntegutes als Futtermit-
tel in der Wiederkéuererndhrung betrifft, ist der Gehalt der Bohnen an antinutritiven Inhaltsstoffen.
Hier ist vor allem das zu den Lektinen gehdrende Phasin von entscheidender Bedeutung. Lektine im
Allgemeinen binden spezifische Kohlenhydratstrukturen und haften sich von dort aus an Zellen bzw.
Zellmembranen, wodurch sie verschiedenste biochemische Reaktionen auslosen kénnen. Da sie in
einer Vielzahl von pflanzlichen und tierischen Spezies vorkommen (Goldstein und Hayes 1978;
Chrispeels und Raikhel 1991) wird angenommen, dass sie dabei eine wichtige biologische Rolle spie-
len. Phasin im Speziellen wird fiir die menschliche Erndhrung aber als geféahrlich eingestuft, weil es
hier bereits in relativ geringen Mengen giftig wirken kann. Durch Kochen wird dieser antinutritive
Stoff aber auf einfache Weise unschédlich gemacht. Fiir eine tierische Eméhrung ist seine Relevanz
jedoch bisher ungeklirt. Bekannt ist aber, dass Phasin zur Agglutination von Erythrozyten fiihrt und
infolgedessen Erbrechen, Durchfall und Blutungen im Gastrointestinaltrakt der Nutztiere verursachen
kann (Bolduan et al. 2016). Dadurch wird die Leistungsfahigkeit der Nutztiere deutlich herabgesenkt
(Carmalt et al. 2003) und eine Aufnahme von gro3en Mengen kann auch letal wirken. Fiitterungsver-
suche mit unbehandelten P. vulgaris als proteinreiche Nahrungserginzung (Williams et al. 1984) be-
scheinigten daher bisher schlechte Fiitterungseigenschaften. Bisher nicht untersucht wurde aber der
Einfluss der Silierung auf Phasin, welcher bei der Verwendung einer Mais/Bohnen-Silage stattfinden
wird. Reddy und Pierson (1994) zeigten zwar, dass beispielsweise der Phasingehalt durch Fermentati-

on bei der Produktion von Tempeh um bis zu 95 % reduziert werden konnte; jedoch war dem Fermen-
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tieren hier ein Schritt des Erhitzens vorausgegangen. Da Phaseolus-Bohnen aber bisher vor allem in
der menschlichen Erndhrung eine groBe Rolle spielten und hier Phasin keine Gefahr darstellt, wurden
bisher nur wenige genetische Untersuchungen zum Phasingehalt in Gartenbohnen durchgefiihrt (Os-
born und Bliss 1985; Osborn und Brown 1988). Gleichzeitig ist aber bereits bekannt, dass zwischen
verschiedenen Gartenbohnensorten eine hohe Variabilitdt beziiglich des Phasingehaltes besteht
(Bolduan et al. 2016). Es ist daher anzustreben, Stangenbohnensorten zu selektieren, welche von Na-
tur aus einen sehr geringen Phasingehalt aufweisen. Dadurch kénnen unabhéngig von der Reaktion des
Phasins auf den Silierungsprozess gesundheitliche Bedenken bzw. Leistungsriickgidnge aufgrund die-

ses Inhaltsstoffes mit Sicherheit ausgeschlossen werden.

3.2 Material und Methoden

3.2.1 Pflanzenmaterial

Fiir die Genotypisierung mittels SNP-Marker wurde ein Set von Bohnen der Art Phaseolus vulgaris L.
mit insgesamt 276 Akzessionen verwendet. Von diesen 276 Akzessionen wurden 34 Akzessionen als
Wuchstyp ,,Buschbohne®, 65 als Wuchstyp ,,Reiserbohne* sowie 177 als Wuchstyp ,,Stangenbohne*
klassifiziert. Dieses Merkmal wurde ebenfalls fiir eine GWAS genutzt. Bis auf die in den dreijahrigen
Feldversuchen verwendeten Stangenbohnensorten stammten alle Akzessionen aus der Genbank des
Leibniz-Institutes fiir Pflanzengenetik und Kulturpflanzenforschung (IPK) in Gatersleben und wurden
aufgrund eines Tausendkorngewichtes von unter 500 g ausgewéhlt. Eine Beschreibung aller Akzessio-
nen sowie ausgewdhlte Merkmalsausprigungen finden sich im Anhang in der Tabelle 40. Im Jahr
2016 wurden alle Akzessionen bei der Sativa Rheinau AG in der Schweiz vermehrt und bei der Gele-
genheit durch den Bohnenziichter Friedemann Ebner entsprechend des beobachteten Wuchstyps einge-
teilt. Somit war das verwendete Saatgut aller Akzessionen gleich alt und wurde auf die gleiche Art und

Weise produziert und gelagert.

Die Erfassung der unterschiedlichen Merkmale erfolgte in Abhidngigkeit der Saatgutverfiigbarkeit mit
einer Auswahl von Bohnenakzessionen. Im Falle der Keimféhigkeit unter suboptimalen Bedingungen
sowie der Untersuchung der Frosttoleranz im Primérblattstadium wurden alle 177 Stangenbohnenak-
zessionen verwendet. 173 davon wurden in der Saison 2017 jeweils an einer Maisreihe angebaut und
hinsichtlich phanologischer Merkmale beurteilt. Fiir die Analyse des Phasingehaltes wurde dagegen
das volle Set von 276 Bohnenakzessionen genutzt, wobei bisher nur die Ergebnisse von 152 dieser

Akzessionen zur Verfiigung stehen.
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3.2.2  Genotypisierung der Bohnen

Die Genotypisierung des Bohnensets erfolgte durch die TraitGenetics GmbH, Stadt Seeland OT Ga-
tersleben, mit dem BARCBean6K 3 Bead Chip (Song et al. 2015), welcher insgesamt 5398 SNPs
beinhaltet. Die Proben wurden auf Infinium Ultra HD Chips (Illumina, Inc., San Diego, USA) analy-
siert, die jeweils 24 Proben trugen. Die Benennung der Allele (allele calling) erfolgte mit einem fir-
meneigenen Cluster, welcher speziell fiir die vorliegenden Proben angefertigt wurde. Die Ausgabe der

Genotypen erfolgte im 1-letter-IUB-Code.

3.2.3  Phdnotypisierung der Bohnen

Erhebung von agronomischen Merkmalen im Feld

Im Feldversuchsjahr 2017 wurden 173 der 177 Stangenbohnenakzessionen an den Standorten Einbeck
und Gottingen in jeweils zwei Wiederholungen einreihig auf einer Lange von 6 m an der Maissorte
‘Figaro‘ angebaut. Der Abstand zwischen den Maisreihen betrug 75 cm. Vier Stangenbohnenakzessi-
onen mussten aufgrund mangelnder Saatgutverfiigbarkeit von dem Anbau ausgeschlossen werden. Die
Bestandesdichte betrug fiir beide Kulturen 10 Pflanzen/m?. Standorte, Aussaatverfahren sowie acker-
bauliche MaBBnahmen entsprachen dabei denen im ersten Teil dieser Arbeit beschriebenen Bedingun-
gen und sind den Punkten 2.2.3 sowie 2.2.4 zu entnehmen. Im Laufe der Vegetation wurden an drei
verschiedenen Boniturterminen die Biomasse der Stangenbohnenakzessionen visuell bestimmt (41
Tage nach Aussaat = fiBM, 91 Tage nach Aussaat = miBM und 133 Tage nach Aussaat = spBM) so-
wie der Zeitpunkt des Rank- und des Blithbeginns festgehalten (siehe dazu 2.2.5.2). Zusétzlich wurde
die Fidigkeit der Bohnenhiilsen (Prakken 1934) bestimmt. Dieses leicht zu bestimmende Merkmal,
welches entweder durch Prisenz oder Absenz eines Fadens entlang des Hiilsenriickens charakterisiert
wird, sollte dazu dienen, die Methodik der GWAS zu {iberpriifen, da hier das verantwortliche Haupt-
gen sowie dessen Position bekannt ist. Hierfiir wurden die Akzessionen an beiden Standorten mit 1
(kein Faden vorhanden) oder 9 (Faden vorhanden) bewertet. Wenn sich nicht eine einheitliche Note in
beiden Wiederholungen und beiden Standorten ergab, so wurde die Akzession mit der Note 5 bewer-

tet.
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Keimfihigkeit unter suboptimalen Temperaturen

Fiir die Beurteilung der Keimfahigkeit wurden jeweils 2 x 10 Samen der 177 Stangenbohnensorten als
komplette randomisierte Blockanlage in qualitatives und technisches Filterpapier (6 S/N, 400 x 580
mm, 145 g/m?, Ahlstrom Germany GmbH, Birenstein) eingerollt und in Plastikboxen (37 x 29 cm)
aufgereiht. Das Filterpapier wurde vorher in Wasser getrinkt. AnschlieBend wurden die Plastikboxen
in eine Klimakammer (VB4018 extra, Vitsch Industrietechnik GmbH, Balingen) gestellt und verblie-
ben dort fiir insgesamt 17 Tage unter einem Temperaturregime von 12 h bei 8 °C/12 h bei 12 °C ohne
Beleuchtung. Um die Feuchtigkeit in dem Filterpapier zu halten wurden wéhrenddessen Deckel lose
auf die Plastikboxen gelegt. Aller 3—4 Tage wurden die Keimrollen aus der Klimakammer genommen
und die Anzahl der gekeimten Bohnensamen erfasst. Als ,,gekeimt™ galten Bohnen, bei denen die
Keimwurzel mindestens 1 mm aus der Samenschale getreten war. Zur Kontrolle der maximalen Keim-
fahigkeit wurden die Plastikboxen im Anschluss fiir weitere sieben Tage im Gewéchshaus bei einer
Temperatur von 20-25 °C gelagert. AbschlieBend wurde ein weiteres Mal die Anzahl der gekeimten
Bohnensamen notiert. Die durchschnittliche maximale Keimfahigkeit lag dabei bei 82,2 %. Zur statis-
tischen Verrechnung wurde die Keimfahigkeit stets als Quotient aus der Anzahl der gekeimten Boh-
nensamen zum Messzeitpunkt und der maximalen Anzahl der gekeimten Bohnensamen (Kontrolle)

definiert.

Als phéanotypisches Merkmal fiir die genomweite Assoziationsstudie wurde zum einen die Keimfahig-
keit zum letzten Boniturtermin unter suboptimalen Temperaturen (nach 17 Tagen) gewahlt. Zum ande-
ren sollte auch die Anzahl der gekeimten Samen an den unterschiedlichen Boniturterminen beriick-
sichtigt werden. Hierfiir wurde die Berechnung nach Zaiter et al. (1994) gewahlt, bei der die Keimfa-
higkeit anhand der Summe der Quotienten aus der zum jeweiligen Boniturzeitpunkt neu gekeimten
Bohnenanzahl und der Anzahl der jeweiligen Tage nach Aussaat definiert wird. Der Quotient zur Be-

rechnung dieser zeitlichen Entwicklung der Keimfihigkeit (EKF) ergab sich demnach wie folgt:
N;
EKF — z Gi —yi1)
: ti
i=1

wobei y; die Anzahl der gekeimten Bohnen prozentual zur maximalen Anzahl der gekeimten Bohnen

zum Zeitpunkt i und ¢; die Anzahl der Tage nach Aussaat zum Zeitpunkt i darstellt.
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Toleranz gegeniiber leichten Frostnichten im Primérblattstadium

Die Toleranz der Stangenbohnenakzessionen gegeniiber leichten Frosttemperaturen in einem frithen
Wachstumsstadium wurde mithilfe einer Klimakammer (VB4018 extra, Votsch Industrietechnik
GmbH, Balingen) untersucht. Die Methodik folgte dabei der von Arbaoui er al. (2008) und wurde an
P. vulgaris angepasst. Die Anzucht der Bohnenakzessionen erfolgte im Gewéchshaus in 18 x 18 cm
Topfen, welche mit ca. 3 Litern vorgemischtem Substrat (drei Teile geddmpfte Komposterde, ein Teil
Sand, ein Teil Topferde — Fruhstorfer Erde, Typ T) befiillt wurden. Das Substrat wurde wéhrend des
gesamten Versuches stets feucht gehalten. Pro Topf wurden zwei Bohnensamen einer Akzession und
insgesamt vier verschiedene Akzessionen ausgelegt (siche Abbildung 31). Jede Bohnenakzession war
dabei in nur einem einzigen Topf vorhanden. Die Verteilung in den Tdpfen erfolgte dabei vollstindig
randomisiert. Nach zehn Tagen Aufwuchs wurden die jungen Bohnenpflanzen in die Klimakammer

gestellt, in der sie insgesamt sieben Tage verblieben.

Abbildung 31: Belegung eines Topfes mit 4 verschiedenen Bohnenakzessionen zur Aussaat (a) und zum Zeit-
punkt, an dem die Topfe in die Klimakammer gestellt wurden (b).

Dabei lief ein Temperaturprogramm ab, welches durch Vorversuche als ideal erachtet wurde um eine
gute Differenzierung zwischen den Bohnenakzessionen zu erreichen. Dieses ist in Abbildung 33 dar-
gestellt und bestand zunéchst aus einer Hartungsphase, in der die Temperatur innerhalb von drei Tagen
zundchst schrittweise herabgesenkt wurde. Im Anschluss erfolgte die erste Frostnacht mit einer Mini-
maltemperatur von -2 °C ohne Beleuchtung, welche fiir etwa 10 h gehalten wurde. Danach wurde die
Temperatur langsam bis auf 5 °C gesteigert, dabei die Beleuchtung der Klimakammer angeschaltet
und bis auf 100 % Lichtintensitdt erhoht. Nach wiederum etwa 10 h wurden die Temperatur sowie die
Lichtintensitit langsam herabgesetzt, bis die Bedingungen der Frostnacht wieder erreicht wurden.
Dieser Vorgang wurde noch zweimal wiederholt, wodurch alle Bohnenpflanzen insgesamt drei Frost-

niachten mit jeweils -2 °C ausgesetzt waren. Nach jeder Frostnacht erfolgte die visuelle Bonitur der
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Pflanzen, in der drei verschiedene Merkmale beurteilt wurden. Dies waren 1. die Standfestigkeit, 2.
der Turgordruck der Primérblétter sowie 3. die Primérblattfarbe. Alle drei Merkmale wurden auf einer
Skala von 1 bis 4 visuell bewertet, wobei die Note 1 keine Verdnderung im Vergleich zum Zustand
vor den Frostnidchten und die Note 4 einen kompletten Verlust der Standfestigkeit und des Turgor-

drucks in den Bléttern bzw. eine sehr dunkelgriine oder gelbe Farbung der Blétter bedeutete. Beispiele

fiir die Benotung sind in der Abbildung 32 zu sehen.

Abbildung 32: Beispiele fiir die durchschnittliche Benotung der Bohnenpflanzen iiber alle drei erfassten Merk-
male nach einer Frostnacht auf der Skala von 1 bis 4.
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die Lichtintensitét dargestellt.
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Insgesamt wurde das beschriebene Vorgehen sechsmal wiederholt. In jeder Wiederholung wurden von
jeder Akzession zwei Pflanzen ausgesit, somit konnten insgesamt maximal 12 Pflanzen einer Akzes-
sion beurteilt werden. Jede Wiederholung wurde als vollstdndig randomisierter Block angelegt und
statistisch verrechnet. Zum Zeitpunkt der Bonitur sollten die Bohnenpflanzen mindestens komplett
entfaltete Primérblatter besitzen (BBCH-Stadium 12 — Feller ef al. 1995). Einige der ausgesiten Boh-
nenakzessionen konnten dieses Kriterium aber nicht erfiillen, da diese entweder gar nicht keimten oder
die Primérblitter noch nicht entfaltet waren. Die Anzahl der Akzessionen, bei denen dies der Fall war,
schwankte stark zwischen den verschiedenen Wiederholungen. Dies fiihrte dazu, dass bei Beriicksich-
tigung aller 177 Akzessionen und aller Wiederholungen so viele Werte fehlten, dass PLABSTAT kei-
ne statistische Auswertung mehr vornehmen konnte. Daher wurden Akzessionen, welche viele Fehl-
werte aufwiesen, von der Auswertung ausgenommen, sodass eine statistische Auswertung moglich

wurde.

Neben der visuellen Beurteilung von Versuchspflanzen in einer Klimakammer wurde die Messung der
Zellmembranstabilitdt bei Frost als zweite Moglichkeit genutzt, um die Frosttoleranz zu erfassen
(Prasil und Zamecnik 1998). Diese weit weniger aufwendige Methode beruht auf dem Prinzip, dass
Zellen in den Blittern von Pflanzen durch Froststress beschiadigt werden und dadurch Zellsaft aus den
Vakuolen tritt. Die Menge des austretenden Zellsaftes steigt dabei proportional zum Schweregrad der
Beschéddigung an und ist dadurch negativ mit der Toleranz gegeniiber diesen Frosttemperaturen korre-
liert. Aufgrund der Elektrolyte im Zellsaft kann mithilfe der elektrischen Leitfahigkeit die Menge des
austretenden Zellsaftes bestimmt werden. Daher wird diese Methode auch als Electrolyte Leakage-
Test bezeichnet. Die Methodik orientierte sich an der von Arbaoui et al. (2008) und Balasubramanian
et al. (2004) und wurde an die zur Verfiigung stehenden Moglichkeiten angepasst sowie fiir insgesamt
162 Akzessionen durchgefiihrt. Zunéchst erfolgte die Anzucht der Bohnenakzessionen unter den zum
Klimakammerversuch bereits beschriebenen Bedingungen im Gewichshaus. Danach wurden alle
Pflanzen fiir vier Tage auflerhalb des Gewéchshauses bei einer Auflentemperatur von 5 bis 15 °C ge-
hartet. Fiir die Versuchsdurchfiihrung wurden von jeder Akzession mithilfe eines Korkstechers Schei-
ben mit einem Durchmesser von 10 mm in sechsfacher Wiederholung aus den Primérblittern ausge-
stochen und auf einer Multitestplatte mit 3 ml destilliertem Wasser pro Fach positioniert. Jede Wie-
derholung wurde dabei innerhalb der Multitestplatten vollstdndig randomisiert. Im Anschluss wurden
alle Blattscheiben fiir 60 Minuten auf einem Laborschiittler (KS 250, IKA Werke GmbH & Co. KG,
Staufen) geschiittelt. Mithilfe einer Pipette wurde danach die Fliissigkeit eines jeden Faches entfernt
und durch neues destilliertes Wasser ersetzt. AnschlieBend wurden die Multitestplatten mit allen Blatt-
scheiben in der Klimakammer (VB4018 extra, Votsch Industrietechnik GmbH, Balingen) positioniert
und das Programm, wie es in Abbildung 33 ab 72 h zu sehen ist, gestartet. Nach jeder einzelnen Frost-
nacht wurden zwei Wiederholungen jeder Akzession aus der Klimakammer genommen und iiber
Nacht geschiittelt. Die Messung der in der Frostnacht/den Frostnidchten freigesetzten Elektrolyte er-
folgte dann am Folgetag mit einem Konduktivitditsmessgerit (B-771-LAQUAtwin Compact, HORIBA
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Ltd., Kyoto, Japan), in das jeweils 120 ul der Fliissigkeit pipettiert wurden. Nach erfolgter Messung
wurde die restliche Fliissigkeit sowie die Blattscheibe in ein 10 ml-Schraubréhrchen tiberfiihrt und fiir
20 min bei 121 °C autoklaviert (DX-23, Systec GmbH, Linden). Die Messung der Konduktivitét wur-
de dann ein weiteres Mal durchgefiihrt und dadurch der maximal erreichbare Wert fiir den Electrolyte
Leakage-Test ermittelt. Fiir die statistische Verrechnung wurde schlieBlich der Quotient aus elektri-
scher Leitfahigkeit nach der Frostnacht/den Frostnidchten und elektrischer Leitfahigkeit nach dem Au-

toklavieren verwendet.

Analyse des Phasingehaltes

Von allen 276 Akzessionen wurden Samenproben mittels einer Feinmiihle (ZM 200, Retsch GmbH,
Haan) auf Imm gemahlen. Die Analyse selbst erfolgte dann am Lehrstuhl fiir Tiererndhrung der Tech-
nischen Universitit Miinchen nach Boniglia et al. (2003), modifiziert nach Bolduan et al. (2016). Zur
Proteinextraktion wurde hier zunédchst das Probenmaterial mit einer phosphatgepufferten Salzlosung
iiber Nacht inkubiert, mehrmals zentrifugiert und gewaschen. Der Uberstand wurde anschlieend ab-
genommen und bis zur Analytik bei 4 °C gelagert. Die Messung des Phasingehaltes erfolgte dann mit-
tels Enzyme Linked Immuno Sorbent Assay (ELISA). Das Verfahren wurde fiir jede Akzession zweimal

durchgefiihrt. Die Angabe des Phasingehaltes erfolgte immer in mg Phasin pro g Trockenmasse.

Bisher konnten aufgrund von Verzégerungen in der Analytik nur Ergebnisse von 152 der insgesamt
276 Akzessionen in die Assoziationsstudie aufgenommen werden. Die bisherige Analytik erfolgte in
Reihenfolge der Probennummerierung, wobei diese wiederum anhand des TKGs, beginnend mit dem
niedrigsten, festgelegt wurde. Die dadurch entstandene Auswahl des Bohnensets enthélt 29 Akzessio-
nen vom Typ ,,Buschbohne®, 50 Akzessionen vom Typ ,,Reiserbohne und 73 Akzessionen vom Typ
»Stangenbohne®. Fiir 69 dieser Akzessionen erfolgte aulerdem nur eine einmalige Messung des Pha-

singehaltes.

3.24 Statistische Auswertung und GWAS

Statistische Auswertung der phénotypischen Daten

Fiir die statistische Auswertung der Boniturnoten fiir die Frosttoleranz, der Keimféahigkeit unter subop-
timalen Temperaturen sowie den agronomischen Merkmalen wurde eine Varianzanalyse (ANOVA)
mittels der Statistiksoftware PLABSTAT 3Awin (Utz 2011) durchgefiihrt. Dabei wurden die mittleren
Abweichungsquadrate (MQ), Varianzkomponenten (VarK) sowie Grenzdifferenzen (GD) bei 5 %

Irrtumswahrscheinlichkeit fiir jede Varianzursache ausgegeben. Aullerdem erfolgte die Berechnung
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der Heritabilitit im weiteren Sinne als Quotient aus genetischer und phénotypischer Varianz nach
Knapp und Bridges (1987). Fehlende Boniturwerte, wie sie im Falle der Bewertung der Frosttoleranz
héufig vorkamen, wurden durch PLABSTAT ersetzt.

Fiir die Untersuchung der Frosttoleranz im Primérblattstadium sowie der Keimfahigkeit unter subop-
timalen Temperaturen wurde dabei folgendes biometrisches Modell verwendet, wobei die Stangen-

bohnenakzession als zufilliger Effekt festgelegt wurde:

Xij:]vl+bi+wj+eij

Xij = Beobachtungswert der i-ten Stangenbohnenakzession in der j-ten Wiederholung
1) = Versuchsmittelwert

b; = Effekt der i-ten Stangenbohnenakzession

Wi = Effekt der j-ten Wiederholung

€jj = Restfehler

Fiir die Untersuchung der agronomischen Merkmale aller Stangenbohnenakzessionen im Feld wurde

das biometrische Modell um den zufilligen Effekt des Standortes erweitert und lautete daher wie folgt:

Xjjk— M + bi + 0O; + Wik + bOij + Cijk

Xijk = Beobachtungswert der i-ten Stangenbohnenakzession am j-ten Standort in der k-ten Wieder-
holung

1) = Versuchsmittelwert

b; = Effekt der i-ten Stangenbohnenakzession

0; = Effekt des j-ten Standortes

Wik = Effekt der k-ten Wiederholung innerhalb des j-ten Standortes

boj; = Interaktionseffekt der i-ten Stangenbohnenakzession mit dem j-ten Standort

Cijk = Restfehler
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Populationsstruktur und genomweite Assoziationsstudie

Um die genetische Struktur innerhalb des verwendeten Bohnensets zu bestimmen wurde zunéchst
mithilfe der Software STRUCTURE (Pritchard et al. 2000) eine Analyse der Populationsstruktur
durchgefiihrt. Hierfiir wurde eine Auswahl von 59 SNP-Markern genutzt, welche gleichmaBig tiber
alle 11 Chromosomen verteilt waren und sich nicht im Kopplungsungleichgewicht (Linkage Dise-
quilibrium — LD) befanden. Als genetischer Abstand wurden hier ca. 20 cM gewéhlt. Innerhalb der
Software wurde die Lénge der Burn-In-Periode auf 100.000 sowie die Anzahl der Wiederholungen des
Markov-Chain-Monte-Carlo-Verfahrens (MCMC-Verfahren) ebenfalls auf 100.000 festgelegt. Die
Grundlage der Berechnungen stellt dabei ein systematisches Bayesian Clustering-Verfahren dar, bei
dem die einzelnen Individuen zufillig einer festgelegten Anzahl an Gruppen zugeordnet und die Al-
lelfrequenzen jeder Gruppe berechnet werden. Anhand dieser Frequenzen werden die Individuen den
Gruppen dann neu zugeordnet. Durch das MCMC-Verfahren wird dies sehr oft wiederholt, wodurch
iterativ die Verlésslichkeit der Schitzungen der Allelfrequenzen einer tatsdchlich existierenden Sub-
Population erhoht wird und damit die Zugehorigkeit eines Individuums zu einer solchen Sub-
Population bestimmt werden kann. Fiir das genutzte Bohnenset wurde die Anzahl der zu testenden
Gruppen auf 1 bis 10 festgelegt. Die gesamte Berechnung wurde insgesamt dreimal wiederholt. Ge-
naueres zur theoretischen Grundlage der Software STRUCTURE ist Porras-Hurtado et al. (2013) zu
entnehmen. Fiir die Bestimmung der idealen Anzahl an Sub-Populationen wurde dann die Delta K-
Methode (Evanno et al. 2005) verwendet, welche in der Software STRUCTURE HARVESTER (Earl
und Holdt 2012) implementiert ist.

Im Anschluss wurden alle SNP- Marker, welche sich in absolutem Kopplungsungleichgewicht (LD =
1) befanden, herausgefiltert. Dadurch verringerte sich die Anzahl der SNP-Marker von anfinglich
5398 auf 2863. Fiir die Analyse der einzelnen Merkmale wurden zudem nur SNPs mit einer Minor

allele frequency (MAF) von > 7 % genutzt.

Zur Durchfithrung der Assoziationsstudie selbst wurde ein Compressed Mixed Linear Model (Zhang
et al. 2010) innerhalb des GAPIT R-Pakets genutzt (Lipka et al. 2012), welches sowohl fixe als auch
zufdllige Effekte beriicksichtigt. Innerhalb des Modells wurde gemeinsam die markerbasierte Ver-
wandtschaftsmatrix aller Individuen (K) und die Populationsstruktur aus STRUCTURE (Q) genutzt.
Dieser ,,Q+K“-Ansatz verspricht dabei eine hohere statistische Power, als wenn nur die Populations-
struktur beriicksichtigt wird (Yu et al. 2006). Das biometrische Modell, welches die Grundlage fiir die
Berechnung der Assoziationen zwischen phénotypischen und genotypischen Daten darstellt, ergab

sich dann wie folgt:
Y=Xa+PB+Ky+¢

Dabei steht Y fiir die phianotypische Beobachtung eines Individuums, X fiir den fixen Effekt eines
SNPs, P fiir den fixen Effekt der Populationsstruktur, K fiir den zufélligen Effekt der relativen Ver-
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wandtschaft der Individuen und & fiir den Restfehler. Zur Neutralisierung der Alpha-Fehler-
Kumulierung bei multiplen Vergleichen wurde das False Discovery Rate-Verfahren (Benjamini und
Hochberg 1995) angewandt. In den Manhattan Plots wurde zusétzlich, falls von einzelnen SNPs er-

reicht, die Schwelle der einfachen Bonferroni-Korrektur fiir p = 0,05 grafisch dargestellt.

Neben der Wahrscheinlichkeit einer signifikanten Assoziation jedes einzelnen Markers mit dem zu-
grunde liegenden Merkmal (auf Basis von p-Werten), welches durch eine Darstellung der -log;o(p-
Werte) in Form eines Manhattan Plots visualisiert wird, erzeugt GAPIT eine Reihe weiterer Ergebnis-
se. Dazu gehort zum einen die Darstellung jedes Individuums anhand von Hauptkomponenten (Prin-
cipal Component Analysis), wodurch die Populationsstruktur grafisch verdeutlicht werden kann. Zum
anderen wurde ein Quantil-Quantil-Graph (QQ-Plof) ausgegeben. Dieser diente zur Uberpriifung,
inwieweit das verwendete Modell die Populationsstruktur und Verwandtschaftsverhiltnisse korrekt
beriicksichtigt. Die QQ-Plots fiir alle durchgefiihrten Assoziationsstudien sind im Anhang in den Ab-
bildungen 55 und 56 aufgefiihrt.

Die Positionen von SNP-Marker, welche Assoziationen mit dem zugrunde liegenden Merkmal zeig-
ten, wurden anschliefend in die Datenbank JBrowse (Phytozome v12.1.5. — Buels et al. 2016) einge-
geben, um Kandidatengene zu ermitteln. Diese Informationen sollen zur abschlieBenden Diskussion

der ermittelten Marker-Merkmal-Assoziationen dienen.
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3.3 Ergebnisse

3.3.1 Populationsstruktur

Die Analyse der Populationsstruktur erfolgte zum einen fiir ein Set, welches alle genotypisierten Boh-
nenakzessionen enthélt (n = 276) und zum anderen fiir ein Set, welches nur die verwendeten Stangen-
bohnenakzessionen beinhaltet (n = 177). Wie in der Abbildung 34 zu sehen wurde fiir beide Sets die
Existenz von zwei Subpopulationen (K = 2) als am wahrscheinlichsten ermittelt. Fiir das vollstdndige
Bohnenset (N = 276) war die Wahrscheinlichkeit fiir die Existenz einer dritten Subpopulation dabei

hoher, als bei Betrachtung ausschlieBlich der Stangenbohnen.
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Abbildung 34: DeltaK-Diagramm des gesamten Bohnensets (N = 276) und des Stangenbohnensets (N = 177)
fir die Anzahl der Subpopulationen von K = 1-10 basierend auf den Ergebnissen der STRUC-
TURE-Analyse.

Die Anzahl der Subpopulationen wurde ebenfalls durch die Ergebnisse der Hauptkomponentenanalyse
verdeutlicht. Verkniipft man diese mit den Zugehorigkeiten der Akzessionen zu den in STRUCTURE
ermittelten Subpopulationen (siche Abbildung 35), bewirkt die erste Hauptkomponente besonders im
Stangenbohnenset eine deutliche Abgrenzung einer kleinen Gruppe von Akzessionen (Gruppe 2) von
einer wiederum sehr groBBen Gruppe von Akzessionen, welche sich genetisch dhneln (Gruppe 1). Die
ebenfalls analysierten Busch- und Reiserbohnen bildeten dagegen nicht einheitlich eine eigenstiandige
Gruppe (siche Abbildung 36). Eine groBe Anzahl an Reiserbohnenakzessionen war dabei beispiels-
weise der Gruppe 1 der Stangenbohnenakzessionen genetisch sehr dhnlich. Durch den Einfluss der
zweiten Hauptkomponente grenzten sich aber viele der Buschbohnenakzessionen von den Stangen-
bohnenakzessionen ab. Der deutlich groBere Teil der genetischen Variation wurde jedoch stets durch

die erste Hauptkomponente erklart.
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Abbildung 35: Hauptkomponentenanalyse der Stangenbohnenakzessionen dargestellt anhand der Einteilung in
die durch STRUCTURE ermittelten Subpopulationen.
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Abbildung 36: Hauptkomponentenanalyse aller genotypisierten Bohnenakzessionen dargestellt anhand des
Wuchstyps.
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Fiir einen GroBteil der Akzessionen waren in der Datenbank des IPK in Gatersleben zudem Daten zum
Biostatus sowie zur Herkunft hinterlegt. Wie in Abbildung 37 dargestellt, wurden 111 Akzessionen
dabei als Landsorte, 112 Akzessionen als Zuchtsorte und 3 Akzessionen als Wildpflanzen beschrieben.
Die Hauptkomponentenanalyse zeigte jedoch, dass zwischen diesen drei Klassen keine prinzipiellen

genetischen Unterschiede zu beobachten waren.
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Abbildung 37: Hauptkomponentenanalyse aller genotypisierten Bohnenakzessionen dargestellt anhand des
Biostatus der Akzessionen laut IPK Datenbank.

Betrachtet man die Angaben zur Herkunft der einzelnen Akzessionen, so konnte die Gruppierung ein-
zelner Akzessionen jedoch teilweise erklart werden. Wie die Abbildung 38 zeigt stammte die deutliche
Mehrzahl der genutzten Akzessionen dabei aus Léndern Mitteleuropas, vornehmlich aus Deutschland
und Italien. Alle Akzessionen aus Deutschland dhnelten sich dabei genetisch sehr stark, wobei hinge-
gen Akzessionen aus den iibrigen mitteleuropdischen Landern (insbesondere aus Italien) sehr divers
waren und sich entlang beider Hauptkomponenten verteilten. Akzessionen aus der Balkanregion besa-
Ben ebenfalls grofle genetische Gemeinsamkeiten. Gleiches galt fiir Akzessionen aus der ehemaligen
Sowjetunion, wobei sich hier aber zwei Akzessionen deutlich abgrenzten. Fiir Akzessionen aus dem
Nahen Osten sowie aus Ost-Asien ergab sich dagegen jeweils eine Aufteilung der Akzessionen ent-
lang der ersten Hauptkomponente. Die Mehrheit der ostasiatischen Akzessionen, welche allesamt

Landsorten aus China oder Nordkorea darstellten, besaB aber wiederum eine grofe Ahnlichkeit zu
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Akzessionen aus der Balkanregion sowie Mitteleuropas. Akzessionen aus Nordafrika besalen eben-
falls groBe Gemeinsamkeiten mit den européischen Akzessionen. Relativ geringe Gemeinsamkeiten
untereinander zeigten dagegen Akzessionen aus Nordamerika. Hier grenzte sich zudem eine kleine
Gruppe von Akzessionen entlang der zweiten Hauptkomponente von Akzessionen aus anderen Regio-

nen deutlich ab.
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Abbildung 38: Hauptkomponentenanalyse aller genotypisierten Bohnenakzessionen dargestellt anhand der
Herkunft nach Regionen.

3.3.2 Agronomische Merkmale der Stangenbohnenakzessionen

Fiir alle quantitativen Merkmale, welche wéihrend des Feldversuches 2017 an den Stangenbohnen er-
hoben wurden, zeigte sich die Stangenbohnenakzession als signifikante Varianzursache (siehe Tabelle
41 im Anhang). Wie in Tabelle 30 aufgefiihrt, wurden — mit Ausnahme der frithen Bonitur der Bio-
masse — fur alle Merkmale hohe Heritabilitdten ermittelt. In Abbildung 39 ist sehen, dass sich fir die
frithe und mittlere Biomasse sowie fiir den Beginn des Rankens eine anndhernde Normalverteilung der
Werte ergab. Bei der spiten Bonitur sowie dem Beginn der Bliite war jedoch eine Verschiebung der
Haufigkeiten hin zu einer geringen Boniturnote (wobei die meisten Akzessionen mit der Boniturnote

1,0 oder 1,5 bewertet wurden) bzw. zu einem fritheren Beginn der Bliite zu beobachten.
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Abbildung 39: Haufigkeitsverteilungen der visuellen Bonitur der Biomasse sowie des Rank- und Blithbeginns
der Stangenbohnenakzessionen.

Auch stieg die Variation zwischen den Akzessionen in der Biomasse mit jedem Boniturtermin an.
Zum letzten Boniturtermin, welcher den potenziellen Erntetermin darstellen sollte, besalen nur sehr
wenige Akzessionen eine hohe Biomasse. Die meisten Akzessionen hatten hier dagegen bereits ihre
Blatter abgeworfen, welche dann keinen Beitrag zur Biomasse mehr leisten konnten. Diese frithe Ab-
reife spiegelte sich auch im Zeitpunkt des Blithbeginns wider. Obwohl hier eine sehr grole Variation
bestand, erreichte die Mehrzahl der Akzessionen diesen Zeitpunkt vergleichsweise frith; bei einem

durchschnittlichen Bliithbeginn nach nur ca. 68 Tagen nach der Aussaat (siehe Tabelle 30).

Tabelle 30: Minima, Mittel, Maxima und Heritabilitdten fiir die im Feld erhobenen Merkmale.

R?;:f)eg ?rlﬁzg) frBM miBM spBM
Minimum 25.30 5025 3.00 225 1.00
Mittel 39.68 67.63 4.44 4.13 2.90
Maximum 50.25 106.33 5.75 6.25 6.25
Heritabilitit 91.23 93.30 52.81 83.91 91.10

RankBeg = Rankbeginn der Bohnen, BIBeg = Bliihbeginn der Bohnen, frBM = frithe Bonitur der Biomasse, miBM = mittlere Bonitur der
Biomasse, spBM = spite Bonitur der Biomasse
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Zwar konnten fiir den Rankbeginn sowie fiir alle drei Bonituren der Biomasse keine assoziierten SNPs
identifiziert werden, welche auch nach FDR-Adjustierung die Signifikanzschwelle erreichten. Jedoch
zeigte sich fiir den spéten Boniturtermin eine Assoziation mit einem SNP auf Chromosom 4, welcher
auch signifikant mit dem Beginn der Bliite assoziiert war (siche Abbildungen 40 und 41). Dies spiegelt
die signifikante Korrelation zwischen dem Beginn der Bliite und der spéten Biomassebonitur im Feld
von 0,816** wider. Der Marker mit der stirksten Assoziation fiir den Blithbeginn war dabei fiir 7,5 %
der phinotypischen Variation verantwortlich, wobei hier das Allel A eine signifikant spétere Bliite
signalisierte. Zudem konnten weitere signifikante SNPs auf dem Chromosom 8§ ermittelt werden, wel-
che in Tabelle 31 beschrieben werden. Die jeweils am stirksten assoziierten Marker auf Chromosom 4

und 8 erklérten hier zusammen 13,5 % der phénotypischen Variation.
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Abbildung 40: Manhattan Plot fiir den Beginn der Bliite der Stangenbohnen. Die griine Linie zeigt die Signifi-
kanzschwelle nach einfacher Bonferroni-Korrektur mit p = 0,05. Die Analyse beruht auf den Da-
ten von 173 Stangenbohnenakzessionen.
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Abbildung 41: Manhattan Plot fiir die spite Bonitur der Biomasse der Stangenbohnen. Die Analyse beruht auf
den Daten von 173 Stangenbohnenakzessionen.
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Von den 173 im Feld angebauten Akzessionen wurden 44 als ,.eindeutig fadenlos* (Note 1), 78 als
,eindeutig fadig* (Note 9) sowie 51 als ,,nicht eindeutig bestimmt™ (Note 5) bewertet. Wie die Abbil-
dungen 42 und 43 zeigen, konnte sowohl fiir die Fédigkeit als auch fiir den Wuchstyp jeweils ein stark
assoziierter SNP bestimmt werden, welcher auch nach der strengeren Bonferroni-Korrektur das Signi-
fikanzniveau erreichte. Der Marker mit dem niedrigsten p-Wert fiir die Fadigkeit erklérte dabei 8,2 %
der phénotypischen Variation. Zudem konnte ein weiterer signifikanter SNP auf Chromosom 7 ermit-
telt werden. Der am stirksten mit dem Wuchstyp assoziierte Marker erklarte wiederum 6,3 % der phi-
notypischen Variation, wobei zahlreiche weitere SNPs auf den Chromosomen 1, 3, 6, 7 und 9 das Sig-
nifikanzniveau erreichten (siche Tabelle 31). Diese waren aber nur fiir zwischen 2,4 und 3,4 % der

phénotypischen Variation verantwortlich.
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Abbildung 42: Manhattan Plot fiir die Bonitur der Fadigkeit der Stangenbohnen. Die griine Linie zeigt die Sig-
nifikanzschwelle nach einfacher Bonferroni-Korrektur mit p = 0,05. Die Analyse beruht auf den
Daten von 173 Stangenbohnenakzessionen.
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Abbildung 43: Manhattan Plot fiir den Wuchstyp der Bohnen. Die griine Linie zeigt die Signifikanzschwelle
nach einfacher Bonferroni-Korrektur mit p = 0,05. Die Analyse beruht auf den Daten von 177
Stangenbohnenakzessionen sowie 34 Buschbohnenakzessionen.
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Tabelle 31: Beschreibung der nach FDR-Adjustierung signifikant mit den im Feld erfassten Merkmalen sowie

mit dem Wuchstyp assoziierten SNP-Marker.

Merkmal SNP-Code nf;‘sro‘:n Pﬁgt];n p-Wert adﬁjlll)slt{i-er- R? MAF l?flfl:lit
ter p-Wert
SCOO_“é?K_Zzsgggéaégsz”“ 4 5109467 38x10° 0.001 0075 0208 S
—— SCO%(?GO%?;??;&?;‘%O 8 2922586 3.1x10° 0.037 0060 0373 G
50004é?}§1325§g§61§ff390— 4 5026296 49x10° 0.039 0057 0410 (5:2?8
SCOOf?fgj‘fffgggggggﬂ 8 4201220 8.1x10° 0.049 0053 0159 O
scoozTi%iizzggzzzgsoz_ 2 43875974 11x10° 0.027 0082 0439 T
Fidigkeit scoogfgl_z;lzéggg_;gg 793 2 34527830 62x10° 0.038 0067 0217 Tlgo
Scooﬁézj{ifgglﬁigo“% 7 3648568 92x10° 0.045 0064 0318 T1?4
Scoojgilélff;;;;‘;f;52243 1 45847693 9.4x10° 25x10° 0063 0223 Tscs
sco<>fc77821722322517233£893680 7 48507439 1.6x10° 0.021 0034 0225 ffg
Scooigilgi %155302556‘;965 13 1 43512983 38x10° 0.022 0031 0282 (13_‘(;*9:
Scooff)_lgi’ji _51279 5722317;1?058 1 4986415 40x10° 0.022 0031  0.111 ?;2
Scooéﬂ’izlga&é? 03_ 1 20450707 42x10° 0.022 0031  0.085 ??9
50043511\111511935_6153833_ 7 24979283 6.0x10° 0.022 0030  0.185 (:1/le
SCOO?%E%%;%{;‘}“64S 9 21734472 6.0x 10° 0.022 0030  0.147 T3C4
Wauchstyp * scooj;fglj‘f;ffj§51%8256 1 32803233 7.7x10° 0.024 0020 o003 <
scoggﬂ;ﬁ‘gﬁgﬁ%—g]fo”“ 9 33710840 83x10° 0.024 0028  0.114 ??4
scoo_lﬁfgf??&9£933562 6 27063782 1.0x 10* 0.027 0.028  0.109 01‘89
SCO49§712§33?15;§919247G7 1 28035739 11x10% 0.027 0027 0081 (i?l
5002377512302%35%—23%60—’* 3 32016978 1.6x10* 0.035 0026  0.073 ?3’;
S°010A7_6(1}‘113(18935555979§(‘)087f 1 37661626 18x10* 0.035 0.026  0.076 ?;’g
Scooffélj’%fgg ;)14@150962 1 49657760 19x 10% 0.035 0025  0.090 Tlfg
scooi%g;;;gﬁiil%— 1 27360325 24x10* 0.044 0024  0.092 TI%

* Der Wuchstyp wurde als 1 = Buschbohne, 9 = Stangenbohne bonitiert. R* = Phénotypische Varianz, die durch den Marker erklirt wird,
MAF = Minor Allele Frequency



Genomweite Assoziationsstudie mit Phaseolus vulgaris L. 109

3.3.3 Keimfdhigkeit unter suboptimalen Temperaturen

Fiir die Beurteilung der Keimfahigkeit der Stangenbohnenakzessionen bei suboptimalen Temperaturen
erfolgte die Erfassung der Anzahl der gekeimten Bohnen zu insgesamt fiinf unterschiedlichen Zeit-
punkten (3 Tage, 6 Tage, 10 Tage, 13 Tage und 17 Tage nach Aussaat). Im Anschluss wurde unter
optimalen Temperaturbedingungen die maximal mogliche Anzahl der keimenden Samen ermittelt. Es
zeigte sich, dass in dieser Kontrolle nur wenige Akzessionen eine 100-prozentige Keimféhigkeit besa-
Ben und die durchschnittliche maximale Keimféhigkeit bei 82,2 % lag. In Abbildung 44 ist eine Uber-
sicht zu finden, welche zum einen den Prozentsatz der nach 17 Tagen unter suboptimalen Temperatu-
ren gekeimten Samen und zum anderen den Prozentsatz der zur Kontrolle gekeimten Samen gegen-
iibergestellt. Nachfolgend wird die Keimfahigkeit daher stets als Prozentsatz der Anzahl zum Zeit-
punkt i gekeimten Samen zu der maximal ermittelten Anzahl der zur Kontrolle gekeimten Samen an-

gegeben.

M Nach 17 Tagen ® Kontrolle
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Abbildung 44: Ubersicht der Keimfahigkeit der Stangenbohnen in %. Die Akzessionen werden jeweils durch
eine blaue und rote Sdule dargestellt und wurden aufsteigend nach ihrer Keimfahigkeit nach 17
Tagen unter suboptimalen Temperaturen angeordnet.

Nach drei Tagen keimte noch keine der ausgelegten Bohnen. Nach sechs Tagen konnten dagegen die
ersten keimenden Bohnen beobachtet werden. Bei jedem weiteren Boniturtermin stieg im Durchschnitt
die Anzahl der gekeimten Bohnensamen kontinuierlich an. Wie in Abbildung 45 zu sehen zeigten aber
stets einige der getesteten Akzessionen keine bzw. eine sehr niedrige Keimféhigkeit. Selbst nach 17
Tagen keimte bei 27 Akzessionen kein einziger der ausgelegten Samen. Dagegen keimten zu diesem
Zeitpunkt aber bei 28 Akzessionen bereits 100 % aller keimféhigen Samen. Durchschnittlich keimten
hier 50,1 % aller ausgelegten keimfdhigen Bohnensamen. Es zeigte sich somit eine deutliche bimodale

Verteilung der Werte. Die Keimféhigkeit nach 17 Tagen korrelierte zudem signifikant mit den Werten



Genomweite Assoziationsstudie mit Phaseolus vulgaris L.

110

der anderen Boniturtermine. Die Korrelationskoeffizienten betrugen dabei 0,434** (mit KF6), 0,849**

(mit KF10) und 0,954** (mit KF13).
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Abbildung 45: Hiufigkeitsverteilungen der erfassten Merkmale zur Bestimmung der Keimfahigkeit unter sub-

optimalen Temperaturen.

Fiir die Durchfiihrung der Assoziationsanalyse wurde die Keimfahigkeit nach 17 Tagen (KF17) sowie

die Entwicklung der Keimfahigkeit (EKF), welche auch die Keimféhigkeit zu friiheren Zeitpunkten

beriicksichtigt, verwendet. Die EKF nahm dabei Werte zwischen 0 und 10,61 an, bei einem Mittelwert

von 4,35. Abbildung 45 zeigt, dass hier nur wenige Akzessionen einen hohen Wert erreichten. Mit

einem Koeffizienten von 0,984** bestand aullerdem eine starke Korrelation zwischen EKF und KF17.

Die Varianzanalyse der phénotypischen Daten zeigte, dass sowohl fiir KF17 als auch EKF signifikante
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Unterschiede zwischen den Akzessionen zu beobachten waren. Die Heritabilitdt war zudem mit 87,5
% (KF17) und 88,8 % (EKF) auf einem hohen Niveau. Bei der genomweiten Assoziationsstudie konn-
te jedoch fiir keines der beiden Merkmale ein SNP-Marker identifiziert werden, welcher auch nach
FDR-Adjustierung das Signifikanzniveau erreichte. Die Abbildungen 46 und 47 zeigen, dass es den-
noch Peaks in den Manhattan-Plots gab, welche auf mogliche Assoziationen zu den untersuchten
Merkmalen hinweisen. In der Tabelle 32 sind daher die fiinf SNP-Marker aufgelistet, welche jeweils
die hochsten Wahrscheinlichkeiten einer Assoziation zu den phénotypischen Daten besaBen. Aufgrund
der starken Korrelation von KF17 und EKF sind vier dieser fiinf Marker fiir beide Merkmale identisch

und befinden sich auf den Chromosomen 1, 2, 7 und 11.

01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 11

Abbildung 46: Manhattan Plot fiir die Keimfahigkeit nach 17 Tagen unter suboptimalen Temperaturen. Die
Analyse beruht auf den Daten von 177 Stangenbohnenakzessionen.
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Abbildung 47: Manhattan Plot fiir die Entwicklung der Keimféhigkeit unter suboptimalen Temperaturen. Die
Analyse beruht auf den Daten von 177 Stangenbohnenakzessionen.
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Tabelle 32: Beschreibung der fiinf SNP-Marker mit den niedrigsten p-Werten flir die Bewertung der Keimfa-
higkeit unter suboptimalen Temperaturen.

Merkmal SNP-Code n(f;‘sro"m ngg;n p-Wert adjuft]i)el:t-er - R MAF lf,}'f':l'd
Wert
D _1(7:%1?3579395972751355 1 2731715 18x10° 0386 0040 0367
Sgggg??i‘é%%ﬁlé; 1 766124 34x10% 0.386 0036 021 5%
KF17 sg(())g?§r7_%2326751152§6 7 2623153 58x10° 0.386 0.033 0201 _ng%
Sggggﬁiﬁéﬁ%ﬁ%&? 1 730195 75x10° 0386 0032 o463 B
S;ggjffg‘j‘fgggl—ggf 2 4643723 79x10° 0386 0032 o018 G
sg(())g?§r7_%2326751152§6 7 2623153 42x10% 0.469 0037 0201 T1(5:2
Sggg?i“jgﬁﬁ%%%? 9 37374817 58x10% 0.469 0035  0.280 ?j(g
EKF Sg?‘ggﬁfgﬁﬁgf; 11 766124 6.0x 10* 0.469 0.035 0291 TS‘
S;gg}’?g‘jfgggl—g;f 2 44643723 78x10* 0.469 0034  0.198 283
ch_lgﬁl_“;?ffgz—slggs 1 2B1715 1.1x10° 0.469 0032 0367 283

R*= Phinotypische Varianz, die durch den Marker erklirt wird, MAF = Minor Allele Frequency, KF17 = Keimfahigkeit nach 17 Tagen unter
suboptimalen Temperaturen, EKF = Entwicklung der Keimfahigkeit

3.34 Toleranz gegeniiber leichten Frostndchten im Primdrblattstadium

Bei Beriicksichtigung der zwei besten Wiederholungen, das heif3it in diesem Fall mit der hochsten An-
zahl an Boniturwerten, konnten 170 Akzessionen — bei den drei besten Wiederholungen 164 Akzessi-
onen, bei den vier besten Wiederholungen 155 Akzessionen, bei den fiinf besten Wiederholungen 147
Akzessionen und bei allen sechs Wiederholungen 141 Akzessionen — zur statistischen Auswertung
genutzt werden. In Tabelle 33 ist zu sehen, dass sich daher fiir die verschiedene Anzahl an Wiederho-
lungen unterschiedliche Heritabilitdten ergaben. Diese stiegen jedoch nicht mit Erh6hung der Wieder-
holungsanzahl an, so wie es laut der allgemeinen Formel zur Berechnung der Heritabilitit im weiteren
Sinne zu erwarten ist. Die Assoziationsanalyse wurde mit allen zur Verfligung stehenden Merkmalen
sowie mit den Mittelwerten aller Merkmale zum jeweiligen Boniturzeitpunkt sowie auch mit den
Rangsummen der Merkmale durchgefiihrt. Im Folgenden werden aber nur Ergebnisse der Merkmale
préasentiert, welche die hochsten Heritabilitidten besalen. Dies war bei allen drei Boniturzeitpunkten
jeweils die Bonitur des Turgordrucks. Zudem wird sich auf die Daten aus der Anzahl jener Wiederho-
lungen konzentriert, bei der auch die Heritabilitdten im Durchschnitt am héchsten waren. Dies war bei
den Daten aus zwei (erste und zweite Frostnacht) bzw. sechs Wiederholungen (dritte Frostnacht) der

Fall.
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Tabelle 33: Heritabilitdten der Boniturmerkmale bei Beriicksichtigung einer unterschiedlichen Anzahl an Wie-
derholungen. Der hochste Wert eines jeden Boniturzeitpunktes ist fett gedruckt.

Anzahl der beriicksichtigten Wiederholungen

Boniturzeitpunkt Merkmal 2 3 4 5 6

Standfestigkeit 38.45 30.42 18.07 24.11 28.41
Nach der ersten Turgordruck 52.39 40.82 39.85 29.89 35.20
Frostnacht

Blattfarbe 38.22 33.35 32.74 29.87 40.79

Standfestigkeit 48.43 35.85 37.04 29.27 25.69
Nach der zweiten Turgordruck 67.02 58.06 60.51 55.85 56.49
Frostnacht

Blattfarbe 48.68 47.93 45.47 37.53 34.24

Standfestigkeit 37.14 22.69 17.53 7.63 19.07
Nach der dritten Turgordruck 51.76 44.50 52.83 54.02 58.13
Frostnacht

Blattfarbe 46.96 43.56 44.57 46.02 41.85

Die Verteilungen der Boniturwerte zum jeweiligen Boniturzeitpunkt sind in Abbildung 48 dargestellt.
Nach der ersten Frostnacht betrug die durchschnittliche Boniturnote des Turgordrucks 1,42, bei der
zweiten 1,96. Die iiberwiegende Anzahl der Akzessionen wurde nach beiden Frostndchten dabei mit
der Note 1 bis 1,5 bewertet. Dies dnderte sich nach der dritten Frostnacht. Hier stieg die Boniturnote
im Durchschnitt auf 2,54 an und die Daten ndherten sich einer Normalverteilung, bei der nur wenige

Akzessionen mit der niedrigsten bzw. hochsten Boniturnote bewertet wurden.
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Abbildung 48: Hiufigkeitsverteilungen der visuellen Bonitur des Turgordrucks in der Klimakammer nach der
ersten, zweiten und dritten Frostnacht.
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Es ergaben sich zudem stets signifikante Korrelationen sowohl der verschiedenen Merkmale an einem
Boniturzeitpunkt als auch eines Merkmals zu verschiedenen Boniturzeitpunkten (Daten nicht gezeigt).
Exemplarisch soll dies fiir den Turgordruck nach zwei Frostnidchten bei Beriicksichtigung von zwei
Wiederholungen angefiihrt werden. Der Korrelationskoeffizient zur Blattfarbe nach zwei Frostnachten
betrug hier 0,690** und zur Standfestigkeit nach zwei Frostnidchten 0,733**. Zum Turgordruck ergab

sich nach einer Frostnacht eine Korrelation von 0,780** und nach drei Frostndchten von 0,904 **,

In der genomweiten Assoziationsstudie konnten keine signifikanten Marker-Merkmal-Assoziationen
identifiziert werden. Keiner der SNP-Marker erreichte nach FDR-Adjustierung das Signifikanzniveau.
Marker, welche die hochste Wahrscheinlichkeit einer Assoziation besalen, zeigten auerdem kaum
Gemeinsamkeiten zwischen den Boniturwerten nach der ersten, zweiten und dritten Frostnacht (siche
Tabelle 42 im Anhang). Lediglich ein Marker auf Chromosom 2 gehorte sowohl fiir die Boniturnoten
nach der ersten als auch nach der zweiten Frostnacht zu den fiinf Markern, welche die niedrigsten p-

Werte aufwiesen.

Die Varianzanalyse zur Messung der elektrischen Leitfahigkeit ergab ebenfalls signifikante Unter-
schiede zwischen den getesteten Akzessionen nach allen drei Frostndchten. Die Heritabilitdten waren
mit 42,32 % (nach der ersten Frostnacht), 61,64 % (nach der zweiten Frostnacht) und 45,28 % (nach
der dritten Frostnacht) auf einem mittleren Niveau. Die Verteilung der relativen elektrischen Leitfé-
higkeit in Abbildung 49 zeigt, dass nach der ersten Frostnacht wenig Variation zwischen den Akzessi-
onen zu beobachten war. Der Mittelwert war mit 18,96 % zudem niedrig. Nach der zweiten und dritten
Frostnacht zeigte sich jedoch eine deutliche Steigerung der Variation. Die Mittelwerte waren mit
46,55 % und 45,21 % auBBerdem deutlich hoher als im Vergleich zur ersten Frostnacht. Auch fallt auf,
dass sich die Verteilung und auch der Mittelwert der Messwerte nach der zweiten und nach der dritten
Frostnacht kaum unterschieden. Im Gegensatz zu der visuellen Bonitur der Frostschéden, bei der ins-
besondere nach der dritten Frostnacht stirkere Frostschiden zu beobachten waren (sieche Abbildung

48), zeigte sich hier bereits nach der zweiten Frostnacht ein signifikanter Anstieg der Frostschidigung.

Nach der ersten Frostnacht Nach der zweiten Frostnacht Nach der dritten Frostnacht

60

Anzahl der Akzessionen
40

Anzahl der Akzessionen

30

10 15 20 25 30
20

Anzahl der Akzessionen

20
1
5
Il

I
0 10

l T T T T 1 l T T T T 1 r T T T T 1
0 20 40 60 80 100 0 20 40 60 80 100 20 40 60 80 100

o

Rel. Electrolyte Leakage [%] Rel. Electrolyte Leakage [%] Rel. Electrolyte Leakage [%]

Abbildung 49: Hiufigkeitsverteilungen der Messwerte des Electrolyte Leakage-Tests nach der ersten, zweiten
und dritten Frostnacht.
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Zwischen der visuellen Bonitur der Frostschiaden und dem Electrolyte-Leakage (EL) konnten nur ge-
ringe Korrelationen beobachtet werden (Daten nicht gezeigt). Der hochste Korrelationskoeffizient
wurde dabei mit 0,27** zwischen dem Turgordruck nach der zweiten Frostnacht und dem EL nach der
ersten Frostnacht ermittelt. Betrachtet man hier aber jede Frostnacht getrennt voneinander, so ergab
sich die einzige signifikante Korrelation mit 0,20* zwischen dem Turgordruck und dem EL nach der

zweiten Frostnacht.

Die Assoziationsanalyse zeigte fiir die EL-Messung nach der ersten Frostnacht einen &uferst signifi-
kant assoziierten Marker auf Chromosom 2 (siche Abbildung 50). Der SNP-Marker mit dem niedrigs-
ten p-Wert konnte dabei 14,4 % der phénotypischen Variation erkliren. Dabei féllt auf, dass hier die
SNPs mit den niedrigsten p-Werten alle geringe Minor-Allelfrequenzen von maximal 17,3 % besitzen

und somit relativ seltene Allele darstellen.

~logyo(p)

Abbildung 50: Manhattan Plot fiir die Electrolyte Leakage-Messung nach der ersten Frostnacht. Die griine Linie
zeigt die Signifikanzschwelle nach einfacher Bonferroni-Korrektur mit p = 0,05. Die Analyse
beruht auf den Daten von 162 Bohnenakzessionen.

Fiir alle anderen EL-Messungen konnten dagegen keine signifikanten Assoziationen mit einem SNP-
Marker identifiziert werden. Tabelle 34 zeigt, dass sich SNP-Marker, welche fiir die EL-Messung
sowohl nach der zweiten als auch nach der dritten Frostnacht die niedrigsten p-Werte aufwiesen, vor
allem auf Chromosom 8 befinden. Keiner der mit dem EL nach der ersten Frostnacht signifikant asso-
ziierten Marker auf Chromosom 2 war aullerdem mit dem EL nach der zweiten oder dritten Frostnacht

assoziiert.
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Tabelle 34: Beschreibung der fiinf SNP-Marker mit den niedrigsten p-Werten fiir die Bestimmung der Frosttole-
ranz im Primérblattstadium mit der Electrolyte Leakage-Methode.

Boniturzeitpunkt SNP-Code n(;;ls:)ol;l ngt}i)(;n p-Wert adju%)g;:-er p- R? MAF l?flfl:lit
s;gg?‘ggg%%ﬁg;z 2 11371525 44 x 107 0.001 0.144 0117 C52‘3
Sgﬂi{%ﬂg‘;ﬁzﬁo 2 8345080  3.1x 10° 0.003 o121 o102 LS

gfg;::crh‘i“te“ 55(5)224_4(1}[122%902‘;_537 2 11863174  7.0x10° 0.004 0112 0.123 3‘;;:
538?25_6{13%3515‘;555921 2 7303124 18x10° 0.007 o101 0108 L
Sczojé??i‘; s, 2 10911543 38x10° 0.012 00935 0173 1
Si‘%ﬁiﬁ;ﬁf%;;” 8 54311687  7.1x10* 0.509 0.068  0.185 gg
SCOéf?_TESZSg;?SO* 10 3563241 7.1x10° 0.509 0068 0228 L%

Nhde e SODTSIONT iy gon 009 ow ome
Sgg?ﬁ%g%i‘;ﬁ%ﬁ? 10 3632352 9.8x10* 0509 0.064  0.170 Cg’;
S;gif_%g%(ﬁé—sg 8 54824248 0.0016 0509 0059  0.188 %fl
55?2?11_126_%1223%693‘;656 8 56733589  2.4x10* 0.173 0.086  0.380 %27
52%‘)3(11 ifg‘ffggg;gﬁg 3 44265575 2.8x 10* 0.173 0.084  0.179 ?;I;o

Nl AOROSEIN oo e 0T om0 TG
5(3328?13_126_58‘(‘)821’522622%4 8 55219185 83 x10* 0.344 0071 0343 (;‘;0
5328?2?2(111)851721_666033 8 55533456 0.0010 0.344 0.068 0318 (3}_‘;*1:

R*= Phinotypische Varianz, die durch den Marker erklirt wird, MAF = Minor Allele Frequency

3.3.5 Phasingehalt

Im Folgenden werden vorldufige Ergebnisse der Assoziationsstudie zum Phasingehalt prisentiert,

welche auf den Messungen von 152 Bohnenakzessionen beruhen. Diese ergaben dabei Werte zwi-

schen 0 mg/g und 35,3 mg/g. Wie in Abbildung 51 zu sehen wurde fiir den Grofiteil der Akzessionen

ein Phasingehalt zwischen 0 und 10 mg/g ermittelt. Nur wenige Akzessionen erreichten deutlich hohe-

re Werte. Der mittlere Phasingehalt dieser Auswahl lag dementsprechend bei nur 6,5 mg/g. Da Akzes-

sionen mit einem hohen Phasingehalt deutlich unterreprésentiert waren, wurden alle weiteren Analy-

sen zusitzlich mit einem Set der Akzessionen, welche einen Phasingehalt von hochstens 10 mg/g be-

saflen, durchgefiihrt. In diesem Fall verringerte sich die Anzahl der Akzessionen auf 131 und der mitt-

lere Phasingehalt sank auf 3,8 mg/g. Wie Abbildung 51 zeigt ergab sich dadurch aber eine gleichmé-

Bigere Verteilung der Messwerte, wobei aber immer noch die Mehrzahl der Akzessionen sehr geringe

Werte zwischen 0 und 1 mg/g besalien.



Genomweite Assoziationsstudie mit Phaseolus vulgaris L. 117

80
1

60

40
I
10 15 20 25 30

Anzahl der Akzessionen
Anzahl der Akzessionen

|
]

0
L
0
L

Phasingehalt [mg/g] Phasingehalt [mg/g]

Abbildung 51: Haufigkeitsverteilungen der Phasingehalte aller 152 Akzessionen (a) sowie der Auswahl der
Akzessionen mit einem Phasingehalt von < 10 mg/g (b).

Die Assoziationsanalyse ergab sowohl bei Beriicksichtigung aller 152 Akzessionen als auch bei Be-
rlicksichtigung ausschlieBlich der Akzessionen, welche hochstens 10 mg/g Phasin enthielten, signifi-
kante Assoziationen zu SNP-Markern. Beschreibungen dieser Marker werden in Tabelle 35 aufge-
fiihrt. Wie Abbildung 52 zeigt waren signifikante Marker bei Beriicksichtigung aller Akzessionen auf
den Chromosomen 3 und 4 lokalisiert, welche jeweils 12,3 % bzw. 9,9 % und 7,7 % der phanotypi-
schen Variation erkldren konnten. Der SNP auf Chromosom 3 besall nur eine geringe Minor-
Allelfrequenz von 9,5 %; es ergab sich hier aber ein groBer allelischer Effekt von 8,38 mg/g Phasin,
wobei das Allel G einen niedrigeren Phasingehalt kennzeichnete. Der SNP in Position 44332790 auf
Chromosom 4 erwies sich mit einer Minor-Allelfrequenz von nur 7,2 % ebenfalls als sehr seltenes
Allel. Auf Position 44509765 konnte dagegen ein signifikanter SNP mit einer hoheren Minor-
Allelfrequenz ermittelt werden, bei dem der allelische Effekt mit -5,38 mg/g ausgegeben wurde und

das Allel T einen geringeren Phasingehalt signalisierte.
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Abbildung 52: Manhattan Plot fiir den Phasingehalt. Die griine Linie zeigt die Signifikanzschwelle nach einfa-
cher Bonferroni-Korrektur mit p = 0,05. Die Analyse beruht auf den Daten von 152 Bohnenak-
zessionen.

Wurde das Bohnenset auf Akzessionen eingeschrinkt, welche maximal 10 mg/g Phasin enthielten, so
verschwand die vorher signifikante Assoziation des Markers auf Chromosom 3 (siche Abbildung 53).
Die Assoziation zweier benachbarter Marker auf Chromosom 4 bestand jedoch weiterhin, wobei sich
die Positionen der signifikanten Marker um etwa 560 kbp unterschieden. Diese Marker spiegelten 13,2
% bzw. 12,3 % der phinotypischen Variation wider und wiesen hohe Minor-Allelfrequenzen von 37,2
% bzw. 42,0 % auf. Der allelische Effekt reduzierte sich zudem auf 1,31 bzw. 1,26 mg/g, wobei die
Allele G bzw. C den geringeren Gehalt an Phasin zeigten.

Tabelle 35: Beschreibung der nach FDR-Adjustierung signifikant mit dem Phasingehalt assoziierten SNP-

Marker.
Merkmal SNP-Code n?;lsroom ngtl;n p-Wert adjuft]i)el:t-er p- R MAF l?flfl:ll(t
Wert

chzolojffgjfgfgggf 580 3 19501613 5.5x 107 0.001 0123  0.095 £3G8
(193 Abvessionen) 854 G T 293058 4 MS09T6S 60X10° 0007 0099 0277 Gy

SCgffjéﬁig;gé;’Zgy 4 44332790  6.0x 10° 0.049 0.077  0.072 Gs?s
Phasingehalt S§?g§i¥f&i§l§%§;§? 4 43773503 7.4x10° 0.015 0.132 0372 ¥3G1
(131 Akzessionen) chﬁgf%ilz‘;‘izgézsgl 4 43649790  1.4x10° 0.015 0123 0420 ¥2CS

R?= Phinotypische Varianz, die durch den Marker erklirt wird, MAF = Minor Allele Frequency
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Abbildung 53: Manhattan Plot fiir den Phasingehalt. Die griine Linie zeigt die Signifikanzschwelle nach einfa-
cher Bonferroni-Korrektur mit p = 0,05. Die Analyse beruht auf den Daten von 131 Bohnenak-
zessionen, welche einen maximalen Phasingehalt von 10 mg/g besitzen.
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3.4 Diskussion

Die Genomweite Assoziationsstudie (GWAS) ist ein Verfahren, welches urspriinglich vor allem zur
Untersuchung von Erbkrankheiten beim Menschen eingesetzt wurde und dadurch in grof3 angelegten
Studien zur Identifikation vieler wichtiger Loci fithrte (Hindorff et al. 2009). Konnte hier jeder signi-
fikante Marker jedoch nur einen kleinen Teil der phanotypischen Variation erkldren, wurde bei Stu-
dien in Pflanzen dagegen eine weitaus hohere Variation durch einzelne Marker repriasentiert — beim
Bliihzeitpunkt in Arabidopsis thaliana beispielsweise bis zu 45 % (Li et al. 2010). In vielen Studien
mit verschiedensten Pflanzenarten wurde daher die GWAS genutzt, um molekulare Marker zu identi-
fizieren, die mit wichtigen Merkmalen assoziiert sind (Brachi et al. 2011). Der Vorteil liegt dabei in
einer vollen Ausnutzung von historischen Rekombinationsereignissen, welche sich in der natiirlich
auftretenden Variation von komplexen Merkmalen widerspiegelt. Ein Set an diversen Genotypen kann
zudem eine permanente Ressource darstellen, an der nach einmaliger Genotypisierung viele verschie-
dene Merkmale untersucht werden konnen. Dadurch ist diese weitaus flexibler einsetzbar, als eine

Kreuzungsnachkommenschaft aus zwei Eltern (Huang und Han 2014).

Um die Erfolgsaussichten fiir eine Identifikation von tatsdchlich vorhandenen Assoziationen zwischen
dem interessierenden Merkmal und einem oder mehreren molekularen Markern zu erhdhen, sind je-
doch einige Dinge vorauszusetzen und zu beachten: Zunichst miissen genotypische Informationen,
welche moglichst gleichméBig und hochauflosend iiber das Genom verteilt sind, fiir eine ausreichend
grof3e Anzahl an Genotypen vorhanden sein. In dieser Arbeit wurde der BARCBean6K 3 Bead Chip
(Song et al. 2015) genutzt, welcher insgesamt 5398 SNP umfasst. Verglichen mit den Moglichkeiten
in anderen Kulturpflanzenarten, fiir die genomweite Genotypisierungsplattformen existieren, welche
ein Vielfaches der SNP-Markerzahlen aufweisen (z. B. 60.000 SNPs in Brassica — Clarke et al. 2016,
180.000 SNPs in Sojabohnen — Lee et al. 2015, 600.000 SNPs in Mais — Unterseer et al. 2014, oder
sogar 820.000 SNPs in Weizen — Winfield et al. 2016), ist die Anzahl der potenziell nutzbaren SNPs
bei der Gartenbohne sicherlich relativ gering. Dabei muss aber beriicksichtigt werden, dass das haploi-
de Genom von Phaseolus vulgaris L. nur etwa 520 Mbp umfasst (Schmutz et al. 2014) und dadurch
deutlich kleiner ist, als bei Mais, Weizen, Raps und Soja. In mehreren Arbeiten konnte die erfolgreiche
Nutzung des BARCBean6K 3 Bead Chip bereits unter Beweis gestellt werden (Hagerty et al. 2016;
Kamfwa et al. 2015; Moghaddam et al. 2016; Zuiderveen et al. 2016). Dafiir wurden hier Bohnensets
eingesetzt, welche aus 230 (Zuiderveen et al. 2016), 237 (Kamfwa et al. 2015) oder 280 verschiedenen
Genotypen (Moghaddam et al. 2016) bestanden. In der vorliegenden Arbeit beinhaltete das gesamte
genotypisierte Bohnenset 276 verschiedene Akzessionen, was somit eine ausreichend hohe Anzahl an
Genotypen darstellen sollte. Alle Merkmale wurden aber aufgrund mangelnder Saatgutverfligbarkeit
bzw. noch nicht verfiigbarer Ergebnisse nur an Subsets analysiert, welche jeweils aus einer deutlich

reduzierten Anzahl an Akzessionen bestanden. Die Ergebnisse der GWAS fiir die einzelnen untersuch-
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ten Merkmale, welche im Folgenden noch ausfiihrlich diskutiert werden legten nahe, dass hier sicher-
lich jeweils eine kritische Anzahl an Genotypen erreicht wurde. Die Ergebnisse fiir die Fédigkeit der
Hiilsen sowie den Wuchstyp der Bohnen zeigten zwar, dass es prinzipiell moglich ist, signifikante
Assoziationen auch in diesen kleineren Subsets zu identifizieren; jedoch war hier eine genaue und
verléssliche Phéanotypisierung die essenzielle Voraussetzung. Gestaltete sich die Erfassung der Merk-
male als sehr schwierig bzw. wurden stark quantitative Merkmale untersucht, wie beispielsweise fiir

die Frosttoleranz im Primérblattstadium, so waren signifikante Assoziationen nicht vorhanden.

Grundlage fiir die Berechnung der Wahrscheinlichkeiten von Marker-Merkmal-Assoziationen stellte
ein biometrisches Modell dar, welches neben den Effekten der einzelnen Marker auch die zufilligen
Effekte der Verwandtschaftsverhéltnisse und die fixen Effekte einer Populationsstruktur einbezog. Fiir
Letzteres wurde mithilfe der Software STRUCTURE die Anzahl von Subpopulationen innerhalb des
Bohnensets bestimmt. Die Zugehorigkeiten der einzelnen Genotypen zu diesen Subpopulationen wur-
den dann iiber eine Q-Matrix im GAPIT R-Paket beriicksichtigt. Es zeigte sich dabei, dass sich die
hier untersuchten Bohnenakzessionen in zwei Gruppen einteilen lieBen, insbesondere wenn man nur
die Stangenbohnen betrachtete. Moglich ist, dass sich die Akzessionen entsprechend der zwei groflen
Genzentren von P. vulgaris (Mesoamerika und die Andenregion — Kwak und Gepts 2009; Schmutz et
al. 2014) aufteilten. In mehreren Untersuchungen wurde dies auch in Populationen italienischer
Landsorten beobachtet (Lioi et al. 2005; Piergiovanni et al. 2006; Marotti et al. 2007). Land- und
Zuchtsorten verteilten sich dagegen gleichméBig entlang beider Hauptkomponenten. Dies ist ein Hin-
weis darauf, dass im Allgemeinen Zuchtsorten von P. vulgaris im Vergleich zu Landsorten wenig
ziichterisch bearbeitet wurden. Vielmehr scheint es, dass die vorhandene genetische Diversitét ausrei-
chend ist, um fiir den Gartenbau leistungsfahige Sorten zu finden und Landsorten hier bereits eine
hohe Produktivitidt zeigen. Synonym dafiir steht die im ersten Teil dieser Arbeit verfolgte Nutzung
bereits vorhandener Diversitét, um geeignete Sorten fiir den Mischanbau mit Mais zu selektieren ohne

spezielle Kreuzungsarbeit leisten zu miissen.

Anhand der Herkiinfte der verwendeten Akzessionen, so wie sie flir einen Grofiteil der Akzessionen in
der Datenbank der Genbank Gatersleben vermerkt sind, konnten aber Unterschiede in der genetischen
Vielfalt innerhalb der einzelnen Lander bzw. Regionen beobachtet werden. Besonders auffillig war,
dass sich alle Akzessionen aus Deutschland genetisch sehr dhnelten. Dies zeigt, dass fiir einen Anbau
in Deutschland spezifische Anforderungen an eine Bohnensorte gestellt werden. Hierzu zihlt vor al-
lem die Féhigkeit, auch unter den gegebenen klimatischen Bedingungen die Erntereife zu erlangen.
Dafiir wird in den Land- und Zuchtsorten scheinbar auf eine enge genetische Basis zuriickgegriffen.
Zudem beschiftigen sich in Deutschland vergleichsweise wenige Zuchtfirmen mit P. vulgaris.
Dadurch ist es moglich, dass die hier untersuchten deutschen Zuchtsorten aus nur sehr wenigen Zucht-
programmen stammen bzw. von nur wenigen Landsorten abstammen. Dagegen war besonders inner-

halb der italienischen Akzessionen eine hohe Vielfalt zu finden. Die klimatischen Bedingungen in
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Italien erlauben es, dass sowohl sehr frilhe als auch sehr spdte Sorten, welche fiir einen Anbau in
Deutschland nicht in Frage kédmen, angebaut werden kdnnen. Zudem hat der Bohnenanbau dort eine

lange Tradition, wodurch eine deutlich groBere genetische Diversitét erhalten bleibt.

34.1 Agronomische Merkmale

Zur Uberpriifung der allgemeinen Plausibilitit der Ergebnisse der GWAS wurden zunichst der
Wuchstyp und die Fadigkeit der Bohnen analysiert. Die Fadigkeit der Hiilsen ist bereits seit vielen
Jahrzehnten Gegenstand von genetischen Untersuchungen (Prakken 1934; Drijfhout 1970, 1978;
Koinange et al. 1996; Hagerty et al. 2016), in denen unterschiedliche Modelle der qualitativen Verer-
bung vorgeschlagen wurden. Dies liegt darin begriindet, dass dieses Merkmal nicht von klarer qualita-
tiver Struktur ist, sondern durch mindestens zwei verschiedene Loci bestimmt wird. Einer dieser Loci
ist zudem temperatursensitiv (Drijthout 1970, 1978), wodurch zu erwarten war, dass dieses Merkmal
nicht homogen fiiber alle Umwelten ausgebildet wird. In Koinange et al. (1996) wurde dieses Merkmal
aber dennoch qualitativ bewertet und ein Haupt-QTL (S¢) auf Chromosom 2 bestimmt. Die Hiilsen der
2017 angebauten Stangenbohnenakzessionen wurden quantitativ als ,,ohne Faden®, ,,mit Faden* oder
,»hicht konstante Fadenbildung™ bewertet. Dadurch konnte in der GWAS iibereinstimmend mit Koin-
ange et al. (1996) sowie Hagerty et al. (2016) eine signifikante Assoziation auf Chromosom 2 identifi-
ziert werden. Dieser SNP-Marker auf Position 43875974 befindet sich laut JBrowse in unmittelbarer
Nachbarschaft eines Gens zur Zellulosesynthese (Phvul.002G268200) auf Position 43898081 bis
43904998. Uber die Position des temperaturabhingigen Locus ist dagegen bisher nichts bekannt,
wodurch nicht geklirt werden kann, ob der ebenfalls signifikant assoziierte SNP-Marker auf Position
3648568 des Chromosoms 7 tatsichlich diesen abbildet. Die Uberpriifung mdglicher Kandidatengene
ergab hier jedoch, dass sich hier in geringer Entfernung an den Positionen 3653475 bis 3657140 und
3659892 bis 3664177 zwei Gene befinden, welche im Zusammenhang mit der Bildung von Endo-1,4-
Beta-Xylanasen stehen (Phvul.007G045400 und Phvul.007G045500) und damit tiber die Hydrolyse
von glycosidischen Bindungen Einfluss auf den Aufbau komplexer Kohlenhydratstrukturen nehmen.
Laut Simpson ez al. (2003) tragen sie dadurch unter anderem zum Abbau und zur Umstrukturierung
der Zellwand bei und geben damit einen Hinweis auf eine potenzielle Rolle in der Fadenbildung der

Hilsen.

Eine Reihe von signifikant assoziierten SNP-Markern konnte ebenfalls fiir den Wuchstyp der Bohnen
ermittelt werden. Diese sind auf den Chromosomen 1, 3, 6, 7 und 9 lokalisiert. Allgemein ist bekannt,
dass der Wuchstyp vor allem von dem Fin-Locus bestimmt wird, welcher sich auf Chromosom 1 be-
findet und mit dem Kandidatengen Phvul.001G189200 (PvTFLI1y) co-segregiert (Gonzalez et al.

2016). Fin codiert dabei dominant fiir einen indeterminierten Wuchs, wie es bei den Stangenbohnen zu
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beobachten ist. Der SNP-Marker, welcher in unserer Studie den niedrigsten p-Wert besal3, befindet
sich in einer Entfernung von etwa 990 kbp zu diesem Kandidatengen. AuBlerdem ist bekannt, dass eine
Reihe weiterer QTLs die Wuchsform beeinflussen, wodurch auch die allgemeine Einteilung der Gar-
tenbohnen in vier Wuchstypen (van Schoonhoven und Pastor-Corrales 1987) zu erkldren ist. Einige
dieser konnten in fritheren Arbeiten auf Chromosom 7 (Kolkman und Kelly 2003; Kwak er al. 2008)

und 9 (Tar’an et al. 2002) kartiert werden, was wiederum mit unseren Ergebnissen iibereinstimmt.

Fiir den Beginn der Bliite konnten signifikant assoziierte SNPs auf den Chromosomen 4 und 8 identi-
fiziert werden. Diese stehen aber nicht im Einklang mit anderen Untersuchungen, in denen wichtige
QTLs auf Chromosom 1 bzw. anderen Positionen von Chromosom 4 und 8 gefunden wurden (Muke-
shimana et al. 2014; Kamfwa et al. 2015). Grund hierfiir konnten zum einen QTLs sein, welche nicht
einheitlich in allen Umwelten eine Rolle spielen, da sie beispielsweise die photoperiodische Sensitivi-
tat kontrollieren. Auflerdem wurden genetische Untersuchungen an P. vulgaris zu meist mit Akzessio-
nen des Wuchstyps Buschbohne durchgefiihrt. Da sich diese in ihrer Pflanzenarchitektur grundsétzlich
von Stangenbohnen unterscheiden, ist es denkbar, dass auch zur Kontrolle des Bliithzeitpunktes andere
QTLs eine groBere Rolle spielen. In unserer Studie zeigte sich aber, dass ein auf Chromosom 4 lokali-
sierter Marker nicht nur mit dem Beginn der Bliite assoziiert war, sondern ebenfalls einen deutlichen,
wenn auch nicht signifikanten Einfluss auf die spite Biomasse besall. Damit wird die grundsétzliche
Beobachtung gestiitzt, dass spatreife Bohnenakzessionen ein hoheres Ertragspotenzial besitzen und
dadurch besser fiir den Anbau mit Mais geeignet sind. In einem frithen Selektionsschritt mit neuem
genetischem Material konnte dadurch dieser Marker auf Chromosomen 4 zusammen mit dem eben-
falls signifikant mit dem Blithbeginn assoziierten Marker auf Chromosom 8 sehr hilfreich sein, ohne

einen Anbau gegen eine frithe Bliite der Bohnenakzessionen zu selektieren.

Da in unserer Studie Ergebnisse aus anderen genetischen Untersuchungen zu agronomischen Merkma-
len bestitigt werden konnten ist anzunehmen, dass die von uns verwendete Anzahl an Akzessionen
prinzipiell ausreichend war, um signifikante Assoziationen identifizieren zu kdnnen. Zudem zeigte
sich, dass das zugrunde gelegte Modell zur Berechnung der Assoziationen geeignet war, um die Popu-

lationsstruktur innerhalb des verwendeten Bohnensets korrekt zu beriicksichtigen.

34.2 Keimfdhigkeit unter suboptimalen Temperaturen

Beide verwendeten Merkmale zur Beurteilung der Keimfzhigkeit unter suboptimalen Temperaturen
besallen eine grofle Variation, jedoch waren deren Auspragungen weit von einer Normalverteilung
entfernt. Stattdessen zeigte die Keimfahigkeit nach 17 Tagen eine Konzentration der Werte in beiden
Extremen (0 bzw. 100) und die Entwicklung der Keimfahigkeit an dem Minimalwert (0). Dies kann

als problematisch flir die Durchfiithrung der GWAS erachtet werden, da diese im Grunde auf einer
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Varianzanalyse und damit auf der Annahme einer Normalverteilung der Residuen basiert. In beiden
Merkmalen, insbesondere aber bei der Keimfahigkeit nach 17 Tagen, waren die Residuen jedoch nicht
normalverteilt. Zwar besteht prinzipiell die Moglichkeit, Datensétze zu normalisieren und dadurch die
Leistungsfahigkeit der GWAS zu erhohen (Goh und Yap 2009). Jedoch war dies in den hier vorhan-
denen Daten nicht moglich, da sich fiir viele Akzessionen eine Keimfihigkeit von Null ergab und
durch eine Normalisierung der Verlust an Informationen sehr hoch gewesen wére. Goh und Yap
(2009) stellten jedoch zugleich fest, dass generell nicht geklért sei, wie stark nicht-normalverteilte
Residuen die Ergebnisse einer GWAS beeinflussen bzw. wie viel ,,Normalitdt“ der Werte vorausge-
setzt werden sollte. Daher wurde die GWAS trotzdem mit den tatséchlich ermittelten Keimféhigkeiten
der Akzessionen durchgefiihrt, welche aber wiederum fiir beide Merkmale zu keiner nach FDR-

Adjustierung signifikanten Marker-Assoziation fiihrte.

Deutliche Peaks in den Manhattan-Plots gaben dennoch Hinweise auf Marker, welche mit der Keim-
fahigkeit unter suboptimalen Temperaturen assoziiert sein konnten. Es zeigte sich zudem, dass vier der
fiinf SNP-Marker mit den niedrigsten p-Werten fiir beide untersuchten Merkmale identisch waren.
Aufgrund einer sehr starken Korrelation zwischen beiden Merkmalen war dies jedoch auch zu erwar-
ten. Bei Uberpriifung dieser SNP-Positionen auf mdgliche Kandidatengene konnten in einer Entfer-
nung von 2,6 kbp bzw. 56 kbp zu den Markern auf Chromosom 2 bzw. 7 jeweils Gene ermittelt wer-
den, welche durch Auxin reguliert werden. Auxin ist ein Phytohormon, welches in unterschiedlichsten
Wachstums- und Entwicklungsvorgédngen von Pflanzen, unter anderem auch bei der Keimung (Liu et
al. 2007; Bentsink und Koornneef 2008), eine Rolle spielt, meistens indem es die Expression von Ge-
nen bewirkt (Guilfoyle und Hagen 2007). Das auf Chromosom 2 lokalisierte Gen Phvul.002G276800
codiert dabei fiir ein Protein aus der SAUR-Familie (small auxin up RNAs), die laut Ren und Gray
(2015) eine Expansion der Zellen fordert und entscheidend die Wirkung von hormonellen und um-
weltbedingten Einfliissen auf Pflanzenwachstum und -entwicklung umsetzt. Das auf Chromosom 7
befindliche Kandidatengen Phvul.007G032200 codiert dagegen flir Aux/IAA (Auxin/indoleacetic
acid), eine weitere Gruppe von Auxin-regulierten Genen. Mehrfach wurde deren Rolle in der Reaktion
auf abiotische Stressfaktoren beleuchtet (Jain und Khurana 2009; Wang et al. 2010; Kumar et al.
2012; Cakir et al. 2012), wobei Singh und Jain (2015) explizit zeigen konnten, dass Aux/[AA-Gene in

Sojabohne und Kichererbse auch unter Kiltestress induziert werden.

Allgemein wird die Keimfihigkeit bei niedrigen Temperaturen als ein duflerst komplexes Merkmal
angesehen, welches durch viele Gene kontrolliert wird. Rabbani ef al. (2003) konnten in Reis bei-
spielsweise 36 Gene identifizieren, welche bei der Keimung unter kiihlen Temperaturen exprimiert
werden. Die von uns beobachtete deutliche bimodale Verteilung der Werte fiir die Keimfahigkeit nach
17 Tagen unter suboptimalen Bedingungen wiirde zunéchst jedoch den starken Einfluss eines einzel-
nen Gens vermuten lassen. Dabei muss aber beriicksichtigt werden, dass vollstandig gekeimte Akzes-

sionen dies in einer unterschiedlichen Geschwindigkeit erreicht haben, wodurch ein Einfluss mehrerer
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Gene verdeutlicht wird. In unserer Studie konnte aber keiner der SNP-Marker das Signifikanzniveau
erreichen. Beriicksichtigte man auBlerdem nur die Akzessionen, welche eine Keimfahigkeit von 0-20
% oder 80—-100 % besallen, ergab sich ebenfalls keine signifikante Assoziation mit einem Marker. Um
mehr {iber die genetische Struktur dieses Merkmales bei P. vulgaris zu erfahren, wére es daher interes-
sant eine Kreuzungspopulation aus einem sehr gut und einem nicht unter suboptimalen Temperaturen
keimenden Elter zu untersuchen. Da keine QTLs in P. vulgaris bekannt sind, welche die Keimung
unter Kiltestress beeinflussen, kann hier nur spekuliert werden, dass die Marker mit den niedrigsten p-
Werten Hinweise auf vorhandene QTLs geben. Die Funktion zwei dieser moglichen Gene scheint
jedoch plausibel zu sein, um mogliche Unterschiede in der Fahigkeit zur Keimung unter suboptimalen
Temperaturen zu erkldaren. Um gesicherte Aussagen treffen zu konnen, sind jedoch ausfiihrlichere
Untersuchungen nétig. Hierfiir konnten beispielsweise die bisher nicht phinotypisierten, aber dafiir
genotypisierten Akzessionen dienen. Da die Keimfihigkeit nach 17 Tagen hoch signifikant mit den
Werten der iibrigen Boniturtermine und der Entwicklung der Keimfzhigkeit korreliert war, kann eine
Beurteilung der Keimfzhigkeit auBerdem deutlich effizienter gestaltet werden, indem man nur diesen
Boniturtermin durchfiihrt. Dadurch kénnte durch eine Staffelung der Versuchsdurchgéinge eine deut-
lich groBere Anzahl an Genotypen oder Wiederholungen in einem kiirzeren Zeitraum untersucht wer-

den.

34.3 Toleranz gegeniiber leichten Frostndchten im Primdrblattstadium

Fiir die Erfassung der Toleranz der Bohnenakzessionen gegeniiber leichten Frostndchten im Primér-
blattstadium wurden zwei verschiedene Methoden verwendet. Zum einen wurden die im Gewéchshaus
angezogenen Bohnenpflanzen drei aufeinanderfolgenden Néachten mit -2 °C ausgesetzt und Merkmale
des duBleren Erscheinungsbildes bonitiert. Zum anderen wurden aus den Primérbléttern der Bohnen-
pflanzen Blattscheiben ausgestanzt, welche dann dem gleichen Temperaturregime ausgesetzt wurden.
Die Frosttoleranz wurde im Anschluss mithilfe der Messung der Leitfahigkeit der in destilliertes Was-
ser austretenden Zellfliissigkeit ermittelt. Beide Methoden wurden bereits erfolgreich in anderen
Pflanzenarten angewandt, um Frostschdden zu quantifizieren (Prasil und Zamecénik 1998; Balasubra-
manian et al. 2004; Arbaoui et al. 2008). Im Unterschied zu der von uns gewéhlten Minimaltempera-
tur von -2 °C, wurden in Raps, Weizen oder Ackerbohne jedoch deutlich niedrigere Temperaturen
verwendet. Bei Tomaten wurde die Electrolyte Leakage-Methode dagegen auch bei hoheren Tempera-
turen von +1 °C erfolgreich eingesetzt (Ronga et al. 2018). Da P. vulgaris eine Pflanzenart darstellt,
welche bereits empfindlich gegeniiber Temperaturen knapp iiber dem Gefrierpunkt reagiert (Assefa et
al. 2014), konnte schon bei nur leichten Frosttemperaturen die grofite Variation der Frostschadigungen
unter den Bohnenakzessionen beobachtet werden. Dadurch fielen jedoch die nicht génzlich homoge-

nen Temperaturen innerhalb der verwendeten Klimakammer stark ins Gewicht. Abweichungen von
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+ 1 °C, welche ohne weiteres auftreten konnten, stellten hier schon einen relativ groen Temperatur-
unterschied dar. Als problematisch erwiesen sich zudem die zwischen den Wiederholungen unter-
schiedlichen Temperatur- und Lichtbedingungen wéhrend der Anzucht der Bohnenpflanzen im Ge-
wichshaus. Diese wurden deutlich durch die auBerhalb des Gewéchshauses herrschenden Bedingun-
gen beeinflusst und fiithrten dazu, dass teilweise viele Bohnenakzessionen nicht bzw. nicht schnell
genug keimten, um daran Frostschidden bonitieren zu konnen. Um trotz der so entstandenen vielen
Fehlwerte eine statistische Auswertung durchfilhren zu kdnnen, mussten einige Akzessionen unbe-
riicksichtigt bleiben. Der beobachtete sehr hohe Versuchsfehler bedingte zudem, dass bei Beriicksich-
tigung einer steigenden Anzahl an Wiederholungen die Heritabilitit nicht anstieg, sondern stets auf
einem mittleren bis niedrigen Niveau blieb. Der hochste Wert konnte dabei fiir die Bonitur des Tur-
gordrucks nach zwei Frostndchten mit 67,02 % bei nur zwei beriicksichtigten Wiederholungen erzielt
werden. Arbaoui et al. (2008), die dieselbe Klimakammer fiir die Untersuchung der Frosttoleranz von
Ackerbohnen nutzten, konnten eine deutlich hohere Heritabilitdt von 88,8 % ermitteln und konstatier-
ten daher, dass solche Klimakammerversuche eine effiziente Selektionsmethode darstellen. Fiir die
Selektion von P. vulgaris kann dies jedoch bisher nicht behauptet werden. Vielmehr wurde klar, dass
eine Aufzucht der Bohnen unter kontrollierten Bedingungen notwendig ist, wodurch es wahrscheinli-

cher wird, dass die Heritabilitdt mit einer groBeren Anzahl an Wiederholungen gesteigert werden kann.

Die Toleranz gegeniiber Frosttemperaturen kann ebenfalls als stark quantitatives Merkmale angesehen
werden (Visioni et al. 2013; Wang ef al. 2014), bei denen einzelne QTLs jeweils nur einen geringen
Teil der Variation erkldren kdnnen. Um signifikant assoziierte Marker fiir solche Merkmale zu identi-
fizieren, sind daher phénotypische Daten einer relativ groBen Anzahl von Akzessionen nétig. Die An-
zahl der von uns genutzten Akzessionen reichte jedoch nicht aus, um fiir die bonitierten Merkmale der
Frosttoleranz signifikant assoziierten Marker zu ermitteln. Aufgrund der Grofle der verwendeten Kli-
makammer war es nicht mdglich, eine groBere Anzahl von Akzessionen zu testen. Mit der Messung
der Leitfahigkeit nach Frosttemperaturen konnten ebenfalls keine hoheren Heritabilititen erreicht wer-
den und die Werte korrelierten kaum mit den Werten aus der visuellen Bonitur. Fiir die Leitfdhig-
keitsmessung nach der ersten Frostnacht konnte zwar ein signifikanter SNP ermittelt werden, jedoch
erwies sich keines der in der Ndhe befindlichen Gene als potenzielles Kandidatengen. Es bleibt daher
offen, ob die Leitfahigkeitsmessungen bei Stangenbohnen ebenso wie in anderen Kulturpflanzen die

Frosttoleranz widerspiegeln konnen.
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344 Phasingehalt

Brugger et al. (2016) analysierten in Vorarbeit zu den in dieser Arbeit beschriebenen Untersuchungen
bereits 20 verschiedene Sorten von P. vulgaris und konnten dabei eine gro3e Variation im Phasinge-
halt zwischen 0,15 mg/g und 67,4 mg/g feststellen. Lediglich acht Sorten lagen dabei in einem niedri-
gen Bereich zwischen 0,15 und 10 mg/g. Alle iibrigen Sorten enthielten mehr als 23 mg/g. Daher iiber-
raschte es, dass der weitaus groBere Teil der von uns analysierten Bohnenakzessionen (86 %) einen
sehr geringen Gehalt zwischen 0 und 10 mg/g aufwies. Mit einem Maximalwert von 35,3 mg/g schie-
nen zudem Akzessionen mit einem extrem hohen Gehalt an Phasin nicht reprasentiert gewesen zu
sein. Evolutiondr gesehen sollten hohe Gehalte aber haufiger vorkommen, da Osborn und Bliss (1985)
in einer der wenigen genetischen Studien zum Phasingehalt zeigen konnten, dass ein rezessives Gen
hier niedrige Gehalte bewirkte. Auflerdem erfolgte auch keine Ziichtung bzw. Selektion gegen einen
hohen Phasingehalt in Bohnen, da dieser antinutritive Inhaltsstoff in der menschlichen Erndhrung kei-
ne Rolle spielt. Das verwendete Analyseverfahren besall auBerdem bei den Akzessionen, an denen
eine zweimalige Messung des Phasingehaltes stattfand nur eine geringe Standardabweichung von
durchschnittlich 4,3 %, wodurch die Messergebnisse als vertrauenswiirdig gelten konnen. Daher muss
davon ausgegangen werden, dass hier zufillig Bohnenakzessionen ausgewihlt wurden, welche sehr

niedrige Gehalte aufweisen.

Die Assoziationsanalyse ergab dennoch insgesamt drei signifikante Assoziationen von Markern auf
den Chromosomen 3 und 4. Der SNP-Marker mit dem grofBten allelischen Effekt auf Chromosom 3
befindet sich dabei nahe des Centromers (Schmutz et al. 2014), wobei in JBrowse im Umkreis dieser
Markerposition von etwa 660 kpb keinerlei Gentranskripte dokumentiert sind. Denkbar ist aber, dass
dieser Marker mit einem regulatorischen Element assoziiert sein kann. Fiir die Region um die Positio-
nen der zwei signifikanten SNP-Marker auf Chromosom 4 werden dagegen zahlreiche Transkripte
aufgefiihrt. Deren Funktionen erscheinen jedoch nicht plausibel, um einen Einfluss auf den Phasinge-

halt der Bohnen auszuiiben.

Da offensichtliche Abweichungen der phénotypischen Daten von einer Normalverteilung als nicht
optimal flir die Durchfiihrung von Assoziationsstudien angesehen werden konnen (Goh und Yap
2009), wurde die Assoziationsanalyse zusétzlich mit einer Auswahl von Akzessionen durchgefiihrt,
welche einen Phasingehalt zwischen 0 und 10 mg/g besaBlen. Dadurch wurde zwar nur eine sehr gerin-
ge Variation abgedeckt — es ergab sich aber eine gleichméaBigere Haufigkeitsverteilung der Werte. Ein
sehr grofer Teil der Akzessionen war dabei aber immer noch im niedrigsten Bereich von 0 bis 1 mg/g
angesiedelt. Uberraschenderweise erwiesen sich hier zwei andere SNP-Marker, welche in direkter
Nachbarschaft zueinander liegen, als signifikant assoziiert, als bei Berticksichtigung aller vorhandenen

Messwerte. In einem Bereich von 60 bzw. 16 kbp um den SNP-Marker auf Position 43773503 befin-
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det sich dabei eine Reihe von Genen (siche Abbildung 54), welche fiir zwei Arten von Proteinen co-

dieren:

Insgesamt  fiinf  Genen  (Phvul.004G137900,  Phvul.004G138100,  Phvul.004G138200,
Phvul 004G 138400 und Phvul 004G 138450) konnte eine Funktion in der Transkription fiir UDP-
Glycosyltransferasen zugeordnet werden. Diese Enzyme besitzen ein breites Wirkungsfeld in der post-
translationalen Modifikation bei der Proteinbiosynthese und spielen dadurch eine Rolle bei der Bil-

dung einer Vielzahl von sekundiren Metaboliten in Pflanzen (Vogt und Jones 2000).

Vier weitere Gene (Phvul.004G137600,  Phvul.004G138000,  Phvul.004G138300 und
Phvul 004G 138500) codieren jeweils fiir Trypsin- und Protease-Inhibitoren. Der Gehalt an Trypsin-
Inhibitoren (T1) stellt neben dem Phasingehalt den zweiten wichtigen Faktor dar, welcher die Verdau-

lichkeit und damit die Eignung der Bohnen als Futtermittel beeinflusst (Fernandez et al. 1982).
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Abbildung 54: Positionen der Kandidatengene zum Phasingehalt um den SNP-Marker auf Position 43773503
(roter Pfeil). Griin unterstrichen sind die Namen von Genen, welche fiir UDP-
Glycosyltransferase 88A1 codieren, blau unterstrichen sind die Namen der Gene, welche fiir
Proteine aus der Familie der Trypsin- und Protease-Inhibitoren codieren.

Brugger et al. (2016) konnten bereits eine signifikante positive Korrelation im Gehalt der Bohnen an
Phasin und an TI feststellen und konstatierten gleichzeitig, dass alle von ihnen untersuchten Bohnen-
sorten den fiir Futtermittel festgesetzten Grenzwert an TI {iberschritten. Da an den von uns untersuch-
ten Bohnenakzessionen jedoch nicht der TI-Gehalt erhoben wurde, ist nicht zu kléren, ob hier Phasin-
und TI-Gehalt phanotypisch korrelierten. Die genannten Kandidatengene legen jedoch nahe, dass eine
enge Beziehung dieser beiden Inhaltsstoffe besteht. Fiir die Nutzung der Bohnen als Futtermittel wére
es zudem duBerst gilinstig, wenn das in Abbildung 54 dargestellte Gen-Cluster QTLs sowohl fiir den
Phasin- als auch den TI-Gehalt beinhaltet oder ein Gen hier pleiotropisch wirkt. Damit kdnnten Geno-
typen auf einfache Weise selektiert werden, welche fiir beide Inhaltsstoffe einen sehr niedrigen Gehalt

aufweisen.

Die Funktionen der im Bereich des signifikanten Markers liegenden Kandidatengene sind daher plau-

sibel, um die Variation der Bohnenakzessionen zwischen einem niedrigen Phasingehalt und einem
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Phasingehalt von nahezu 0 zu erkldren. Durchaus denkbar ist, dass eine Mutation in einem der Kandi-
datengene bewirkt, dass Akzessionen nahezu kein Phasin enthalten. Dass dies von einem einzigen
rezessiven Gen verursacht wird, wurde von Osborn und Bliss (1985) in einer Kreuzungspopulation
gezeigt, wobei auch hier der phasinreiche Elter mit einem Gehalt von 12,7 % des Gesamtproteins (ent-
spricht bei einem Gesamtproteingehalt von 20 % einem Phasingehalt von etwa 25 mg/g) auf einem
mittleren Niveau einzuordnen ist. Um die von Brugger et al. (2016) beobachtete sehr groBBe Variation
der Bohnensorten im Phasingehalt zu erkléren, reicht der ermittelte signifikante SNP-Marker alleine
jedoch nicht aus. Die Assoziationsanalyse mit allen 152 Akzessionen gab bereits einen Hinweis da-
rauf, dass andere QTLs vorhanden sein miissen, um auch extrem hohe Phasingehalte zu erkldren.
Plausible Kandidatengene konnten hier jedoch bisher nicht gefunden werden. Ergebnisse aus den Pha-
sinuntersuchungen von 124 der insgesamt 276 Bohnenakzessionen liegen aber bisher noch nicht vor
und konnten dementsprechend nicht in der Assoziationsanalyse beriicksichtigt werden. Da in naher
Zukunft aber auch deren Phasinbestimmung abgeschlossen sein wird, bleibt zu hoffen, dass dann ins-
gesamt eine deutlich groBBere Anzahl an Akzessionen den Bereich der hohen Phasingehalte repréisen-
tiert. In diesem Falle wire es moglich, die bisher gefundenen signifikanten Marker zu verifizieren/zu

verwerfen und/oder neue signifikante SNP-Marker zu identifizieren.

Zukiinftig sollte zudem die Rolle der Trypsin-Inhibitoren stirker in den Fokus riicken. Das von uns
verwendete Bohnenset konnte zusidtzlich hinsichtlich dieses Inhaltsstoffes untersucht werden und

dadurch die offensichtlich enge Beziehung zwischen Phasin und TI genauer beschreiben.
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4 Schlussfolgerungen

In dreijahrigen Feldversuchen wurde gezeigt, dass trotz der langen ko-evolutiondren Entwicklung von
Mais und Stangenbohnen in der Region Mesoamerikas ein deutlicher Konkurrenzeffekt zwischen bei-
den Kulturen wirkt. Dies resultierte in einer signifikant negativen Korrelation zwischen dem Mais-
Trockenmasseertrag und dem Bohnen-Trockenmasseertrag im Gemenge. Vor allem Maissorten aus
einer fritheren Reifegruppe ermoglichten hohe Bohnenanteile an der Gesamtmasse, wobei jedoch der
Gesamt-Trockenmasseertrag im Vergleich zum Mais-Reinanbau signifikant absank. Fiir eine Nutzung
als Substrat in der Biogasanlage sind hohe Bohnenanteile dabei weniger wichtig, da hier nur die Oko-
systemleistungen des Leguminosenanbaus eine Rolle spielen. Primires Ziel des Mischanbaus von
Mais und Stangenbohne fiir die Nutzung als Futtermittel muss es aber zwangsléufig sein, moglichst
hohe Bohnenanteile zu bewerkstelligen. Nur so ist ein erhdhter Rohproteingehalt und -ertrag des Ern-
teproduktes im Vergleich zum reinen Maisanbau moglich. Hier stellt sich grundsitzlich die Frage, ob
auch zukiinftig ein Vergleich des Mischanbausystems mit dem Mais-Reinanbau — so wie er in dieser
Arbeit durchgefiihrt wurde — genutzt werden sollte, um die Produktivitit des Mais/Stangenbohnen-
Mischanbaus zu quantifizieren. Moglicherweise ist es sinnvoller, den Vergleich zur Wertschopfung
anderer als Futtermittel eingesetzter Leguminosen, wie beispielsweise Ackerbohnen oder Futtererbsen
zu suchen. Mit der Stangenbohnensorte “WAV512¢ konnte eine Sorte selektiert werden, welche durch
ihre Ertragsfdhigkeit sowie niedrigen Saatgutkosten schon jetzt in der Lage ist, einen groBBen Beitrag
zu einem moglichst hohen Deckungsbeitrag zu leisten. Dabei ist jedoch zu erwihnen, dass Faktoren,
welche nicht vom Landwirt beeinflusst werden konnen, auch eine gro3e Rolle spielen. In erster Linie
ist hier der Anspruch des Mischanbausystems an die Niederschlagsmenge sowie -verteilung zu nen-

nen, welcher deutlich gréBer ist, als fiir den reinen Maisanbau.

Fiir den Mais konnte gezeigt werden, dass kein eigenes Zuchtprogramm fiir den Mischanbau zu recht-
fertigen ist. Fiir die Stangenbohne ist dies im Gegensatz dazu aber notwendig, da sich die Zuchtziele
hier prinzipiell von denen der iiblichen gartenbaulichen Nutzung unterscheiden. Da bisher nur die
Diversitit bereits vorhandener Stangenbohnensorten fiir den Mischanbau mit Mais genutzt wurde, ist
es sehr wahrscheinlich, dass durch gezielte Kreuzungsarbeit zukiinftig noch leistungsfahigere Stan-
genbohnensorten entwickelt werden konnten. Eine markergestiitzte Selektion zeigte sich dabei auch in
P. vulgaris als ein effizientes Werkzeug, um Zuchtfortschritte zu beschleunigen (Schneider et al.
1997; Yu et al. 2000; Ender et al. 2008; Meziadi et al. 2016). Die in dieser Arbeit ermittelten signifi-
kanten Marker-Merkmal-Assoziationen stellen hier einen ersten Schritt zu solch einer Nutzung mole-
kularer Marker bei P. vulgaris speziell fiir die Eignung im Mischanbau mit Mais dar. Besonders Mar-
ker, welche signifikant mit dem Gehalt der Stangenbohnen an Phasin sowie dem Zeitpunkt der Bliite

und damit der Biomasseleistung assoziiert waren, scheinen hier vielversprechend zu sein. Fiir die
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Keimfahigkeit unter suboptimalen Temperaturen sowie der Frosttoleranz im Primérblattstadium be-

darf es jedoch weiterer Untersuchungen, um statistisch gesicherte Aussagen treffen zu kdnnen.

Inwieweit in Zukunft die Notwendigkeit eines Zuchtprogrammes der Stangenbohne fiir den Mischan-
bau mit Mais bestehen wird, hangt in erster Linie vom Erfolg des Mischanbausystems an sich ab. Bis-
her ist der Anbau in Deutschland auf wenige Hektar beschrankt. Wenn das Mischanbausystem jedoch
grofflaichigen Einzug in die deutsche Agrarlandschaft erhilt, dann konnten Zuchtprogramme fiir
Zuchtunternehmen lohnenswert erscheinen. Eine Schliisselrolle kommt dabei der potenziellen For-
dermoglichkeit im Rahmen der Gemeinsamen Agrarpolitik (GAP) zu, wodurch den Landwirten ein

deutlicher finanzieller Anreiz zum Anbau geboten werden konnte.
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S Zusammenfassung

Der Mischanbau von Mais und Stangenbohnen (Phaseolus vulgaris L.) ist eine interessante Alternati-
ve zum Reinanbau von Silomais, da hier das hohe Ertragspotenzial des Maises mit den 6kologischen
Vorteilen des Anbaus einer Leguminose kombiniert werden kdnnte. Durch die symbiotische Stick-
stofffixierung der Stangenbohnen ist eine Reduzierung des Einsatzes von mineralischem N-Diinger
moglich. Eine verbesserte Bodenbedeckung vermindert auBerdem den Unkrautdruck sowie die Erosi-
onsgefahr bei Starkregen. Die so produzierte Silage kann entweder als Substrat in der Biogasanlage
eingesetzt werden oder als wertvolle Quelle pflanzlichen Eiweif3es fiir die Rinderfiitterung dienen. Aus
fritheren Arbeiten ist bekannt, dass ein spezielles Mais-Zuchtprogramm fiir den Mischanbau mit Stan-
genbohnen nicht nétig ist, sondern moderne Sorten mit einer hohen Standfestigkeit bereits gut dafiir
geeignet sind. Im Gegensatz dazu stehen aber bisher kaum leistungsfiahige Stangenbohnensorten zur
Verfiigung, da sich die Nutzung im Mischanbau mit Mais grundsétzlich von der Nutzung im Garten-
bau unterscheidet. Aus diesem Grund beschéftigte sich die vorliegende Arbeit mit der Selektion von
Stangenbohnensorten speziell fiir den Mischanbau mit Mais. Hierzu wurden mehrere spétreife Stan-
genbohnensorten, welche potenziell eine hohe Biomasseleistung zum Erntezeitpunkt des Maises besit-
zen, in Kombination mit aktuellen, auf dem Saatgutmarkt verfiigbaren Maissorten angebaut. Auf der
Basis der Gesamt-Trockenmasseertrige der Gemenge sowie des Anteils der Bohnen-Trockenmasse an
der Gesamt-Trockenmasse wurde die Ertragsfihigkeit der Mischanbauten untereinander beurteilt,
sowie im Vergleich zum Reinanbau des Maises betrachtet. Dadurch sollte eine Sortenempfehlung der
Stangenbohnen fiir den praktischen Anbau ausgesprochen werden konnen. Durch die Messung der
Stickstoffgehalte der Bohnenpflanzen im Versuchsjahr 2017 wurde auBerdem ein Vergleich der Roh-
proteingehalte und -ertrige des Erntegutes aus den Mischanbauten und dem Mais-Reinanbau moglich,
durch den das Potenzial des Mais/Stangenbohnen-Mischanbaus in der Rinderfiitterung bewertet wer-

den konnte.

Der Anbau von Mais- und Stangenbohnensorten erfolgte in dreijdhrigen Feldversuchen, wobei Mais
und Stangenbohnen im Mischanbau mit einer Bestandesdichte von jeweils 7,5 Pflanzen/m? ausgesét
wurden. Der Mais-Reinanbau erfolgte zusétzlich mit einer Bestandesdichte von 7,5 und 10 Pflan-
zen/m?. Zur Versuchsauswertung konnten Daten der Standorte Einbeck (2015, 2016 und 2017), G6t-
tingen (2015, 2017) und Wiebrechtshausen (2017) genutzt werden. Im Jahr 2015 wurde ein durch-
schnittlicher Gesamt-Trockenmasseertrag der Mischanbauten von 197 dt/ha bei einem Anteil der
Stangenbohnen von etwa 10 % erreicht. Die besten Parzellen lieferten dabei Bohnenanteile von ca. 24
%. Am Standort Gottingen waren die Ertrége aufgrund starken Wassermangels wihrend des Auflau-
fens beider Kulturen aber deutlich niedriger, als am Standort Einbeck. Die Versuche des Jahres 2016

zeigten, dass eine moglichst kurz aufeinanderfolgende Aussaat von Mais und Stangenbohnen signifi-



Zusammenfassung 133

kant hohere Bohnenanteile verursachte, als eine deutlich gestaffelte Aussaat — so wie sie im Jahr 2015
durchgefiihrt wurde. Mit im Schnitt 6 % waren die Bohnenanteile aber dennoch sehr niedrig, wobei
gleichzeitig mit etwa 225 dt/ha sehr hohe Gesamt-Trockenmasseertridge erreicht wurden. Im Durch-
schnitt {iber alle Umwelten des Versuchsjahres 2017 konnten sehr hohe Bohnenanteile von etwa 15 %
erzielt werden. Dabei wurde ausschlielich auf eine moglichst gleichzeitige Aussaat von Mais und
Stangenbohne vertraut, wodurch ein Bohnenanteil bis maximal 30 % an der Trockenmasse ermdglicht
wurde. Uber alle Versuchsjahre zeigte sich die Stangenbohnensorte ‘“WAVS512¢ als sehr ertragsstark
und erreichte 2017 sogar mit 45,9 dt/ha den hdchsten Bohnenertrag einer speziellen
Mais/Stangenbohnen-Kombination. Besonders geeignet flir den Mischanbau ist diese Sorte zudem, da
sie ein extrem kleines Tausendkorngewicht von nur 185 g besitzt und damit die Mehrkosten des Saat-
gutes auf ein Minimum reduziert. Fiir einen praktischen Anbau wird diese Sorte daher empfohlen und
kann bei der VanWaveren Saaten GmbH, Goéttingen, bezogen werden. Da neben mehreren Stangen-
bohnensorten auch verschiedene Maissorten Teil der Feldversuche waren, konnte zusitzlich herausge-
funden werden, dass Maissorten aus friiheren Reifegruppen prinzipiell hohere Bohnenertrige im Ge-
menge erlauben, gleichzeitig aber geringere Gesamtertrige erzielen. Mischanbauten mit spéteren
Maissorten erreichten dagegen hohere Gesamtertrage, wobei aber niedrigere Bohnenanteile ermdglicht
wurden. In allen Versuchsjahren manifestierte sich hier die deutlich negative Korrelation zwischen
dem Mais- und dem Bohnenertrag im Gemenge (zwischen -0,64* und -0,88**). Ein Vergleich mit
dem Mais-Reinanbau zeigte, dass die Ertragsreduzierung des Maises im Mischanbau bei hohen Boh-
nenanteilen stiarker war, als der Ertragsgewinn durch die Stangenbohnen. Im Versuchsjahr 2017 wur-
den dabei die hochsten Ertragsriickgdnge mit 17 % gegeniiber dem Mais-Reinanbau mit 10 Pflan-
zen/m? beobachtet. Die Erfassung der Stickstoffgehalte der Stangenbohnen im Versuchsjahr 2017
zeigte aber, dass es moglich ist, einen Mehrwert durch eine Erhéhung des Rohproteingehaltes des
Erntegutes im Mischanbau zu erlangen, welche zwischen 0,85 % und 2,88 % an der Trockenmasse
betrug. Dabei wurde eine starke Abhdngigkeit von dem Standort beobachtet, der sich durch Unter-
schiede im Bohnen-Trockenmasseertrag sowie im Rohproteingehalt der Bohnenpflanzen ergab. Insbe-
sondere unter einem Stickstoffmangel wurde auch ein hdherer Rohproteinertrag pro Hektar erreicht.
Bei relativ niedrigen Bohnenanteilen im Gemenge erzielte dagegen der Mais-Reinanbau mit 10 Pflan-

zen/m? hohere Rohproteinertrage.

Im zweiten Teil dieser Arbeit sollte eine Genomweite Assoziationsstudie (GWAS) genutzt werden,
um molekulare Marker zu identifizieren, welche signifikant mit Eigenschaften der Stangenbohnen
assoziiert sind, die fiir den Mischanbau mit Mais wichtig sind. Dadurch sollen zukiinftige Ziichtungs-
vorhaben der Stangenbohnen speziell fiir dieses Anbausystem erleichtert werden. Hierfiir wurde ein
Set von 276 Akzessionen der Art P. vulgaris mit dem BARCBean6K 3 Bead Chip genotypisiert, wel-
cher insgesamt 5398 SNPs beinhaltet. Die Erfassung der Keimféhigkeit unter suboptimalen Tempera-
turen sowie die Frosttoleranz im Primérblattstadium — beides Eigenschaften, die fiir eine gleichzeitige

Aussaat von Mais und Stangenbohnen zum reguldren Saatzeitpunkt des Maises wichtig sind — erfolgte
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dann an 177 Stangenbohnenakzessionen in einer Klimakammer. Die Frostschddigungen wurden dabei
durch eine visuelle Bonitur der Merkmale Turgordruck, Blattfarbe und Standfestigkeit erfasst. Signifi-
kant mit den Merkmalen assoziierte SNPs konnten hier jedoch nicht identifiziert werden. Fiir 173
Stangenbohnenakzessionen erfolgte zudem die Erhebung agronomischer Merkmale im Feldversuch
2017 an den Standorten Einbeck und Goéttingen. Hier konnten fiir die Fadigkeit der Bohnenhiilsen
sowie den Blithbeginn signifikant assoziierte SNP-Marker entdeckt werden. Ein Vergleich mit der
Literatur bestétigte einen Grofteil der gefundenen Assoziationen, unter anderen auch fiir den Wuchs-
typ der Bohnen. Gleichzeitig konnte festgestellt werden, dass eine starke, aber nicht signifikante Asso-
ziation der spdten Biomasseleistung der Stangenbohnen sich in Position eines signifikant mit dem
Bliihzeitpunkt assoziierten SNPs befand. Dadurch wére eine frithzeitige Selektion von spétbliihenden
und damit ertragreichen Akzessionen ohne einen Anbau denkbar. Ein weiteres untersuchtes Merkmal
war der Gehalt der Bohnenakzessionen an dem antinutritiven Inhaltsstoff Phasin. Dieser stellt potenzi-
ell eine erhebliche Gefahr fiir die Eignung der Stangenbohnen als Futtermittel dar; wobei aber die
tatsdchliche Bedeutung in der Wiederkéuererndhrung noch nicht ausreichend untersucht wurde. Da
aber bereits bekannt ist, dass eine grofle Variation im Phasingehalt der Bohnen existiert, wiirde eine
Selektion von sehr phasinarmen Sorten alle Bedenken beziiglich dieses Inhaltsstoffes beseitigen. Die
Assoziationsstudie mit 152 Akzessionen zeigte signifikante Assoziationen von Markern auf den
Chromosom 3 und 4. Eine Uberpriifung méglicher Kandidatengene in der Online-Datenbank JBrowse
ergab ein Gen-Cluster in unmittelbarer Umgebung des SNPs auf Chromosom 4, das einen funktiona-
len Zusammenhang des Phasingehaltes zum Gehalt an Trypsin-Inhibitoren, einem weiteren antinutriti-
ven Inhaltsstoff der Bohnen, nahelegte. Fiir die Position des signifikanten Markers auf Chromosom 3

konnte dagegen kein Kandidatengen ausfindig gemacht werden.

Durch Selektion einer sehr ertragsfahigen Stangenbohnensorte konnte die vorliegende Arbeit einen
Beitrag dazu leisten, dass sich der Mischanbau von Mais und Stangenbohnen auch in der Praxis als
eine Alternative zum Mais-Reinanbau positionieren kann. Gleichzeitig lieferte die genomweite Asso-
ziationsstudie an P. vulgaris molekulare Marker, welche mit Merkmalen, die in einem speziellen
Zuchtprogramm der Stangenbohnen fiir den Mischanbau mit Mais beriicksichtigt werden sollten, asso-
ziiert waren. Diese Informationen konnen helfen, zukiinftig noch leistungsfahigere Stangenbohnensor-

ten fiir den Mischanbau mit Mais zu entwickeln.
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7 Anhang

Tabelle 36: Ergebnisse der ANOVA aller weiteren erfassten Merkmale des ersten Datensatzes iiber beide
Standorte des Versuchsjahrs 2015.

8 Maissorten x 4 Stangenbohnensorten

ABT [%] TSG-M [%] TSG-B [%] TSG-G [%] BlBeg [TnA]

Varianz- g MQ Vark MQ Vark MQ Vark MQ Vark MQ Vark
ursache
0 1 177370 27.68**  1250.13  19.51** 25750  4.01%* 72.44 L11%* 123355  19.16%*
B 3 7.02 0.15 5.45 0.07 12.25 0.14 6.67 0.12 124176 32.53+
M 7 14070  731% 20845  12.20% 2.94 0.06 49.97 1.60 16.19 0.70+
W:0 2 8.42 0.20* 1729 0.49%* 0.80 -0.01 21.12 0.62%* 523 -0.06
BxO 3 231 0.01 3.10 0.09 7.92 0.43%* 2.95 0.10+ 20065  12.10%*
Mx O 7 2376 2.70%* 33.19 3.93 2.03 0.12+ 24.42 2.89%* 5.01 -0.26
BxM 21 441 0.10 2.98 0.31 1.60 -0.24 2.28 0.29+ 577 -0.83
BxMxO 21 4.02 0.94* 1.75 0.01 2.57 0.76%* 1.10 -0.08 9.08 1.00
Rest 62 2.14 2.14 1.74 1.74 1.04 1.04 127 127 7.09 7.09
2 83.11 85.47 30.82 51.12 69.04

BIEnd [TnA] frSPAD spSPAD frBM spBM
L\:rz;‘;’ll: FG MQ Vark MQ VarK MQ VarK MQ Vark MQ Vark
0 1 181842  28.01* 2454  036*F 343942  53.71%* 19723  3.08** 78502  12.26**
B 3 796.04 18.50 10933 2.98+ 93.78 223 12.94 0.28 12.90 0.36+
M 7 17.09 -0.29 6.50 0.19 11.45 0.31 1.48 0.05 2.39 0.12%
W:0 2 8.33 -0.55 827 0.21%* 7.70 0.17* 0.66 0.01 0.15 -0.01
BxO 3 20389 1L13** 1411 0.78%* 22.40 1.27%* 3.90 0.22%* 142 0.06*
Mx O 7 21.76 -0.51 352 0.24* 6.45 0.54%* 0.72 0.04 0.44 0.00
BxM 21 75.69 0.36 3.14 0.03 557 0.15 0.44 0.01 0.69 -0.01
BxMxO 21 7713  25.66%* 3.00 0.70* 496 1.41%% 0.39 -0.02 0.72 0.13+
Rest 62 2582 25.82 1.60 1.60 2.14 2.14 043 043 0.46 0.46
2 0.00 45.81 43.62 51.30 81.60

FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der
Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-
Trockensubstanzgehalt, BIBeg = Bliihbeginn der Bohnen, BIEnd = Blithende der Bohnen, frfSPAD = friihe SPAD-Messung, spSPAD = spite
SPAD-Messung, ffBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM = spéte Bonitur der Biomasse, O = Standort, B = Stangenbohnensorte, M =
Maissorte, W:O = Wiederholung innerhalb eines Standorts, h% = Heritabilitdt der Maissorte, +,*,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahr-
scheinlichkeit von P =10 % ,5 % ,1 %
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Tabelle 37: Ergebnisse der ANOVA aller weiteren erfassten Merkmale des zweiten Datensatzes iiber beide
Standorte des Versuchsjahrs 2015.

4 Maissorten x 12 Stangenbohnensorten

ABT [%] TSG-M [%] TSG-B [%] TSG-G [%] BlBeg [TnA]

Varianz- g MQ Vark MQ Vark MQ Vark MQ Vark MQ Vark
ursache
0 1 141902 14.76%*  1137.15  11.83** 11828  1.22%* 1732 0.17%% 401877  41.71%*
B 11 4141 2.01% 3.96 -0.08 31.59 1.23+ 325 0.06 1005.12  52.82%*
M 321510 376+ 276.04 3.46 1.69 -0.04 62.74 0.71 22.82 0.45*
W:0 2 2878 0.55%* 16.85 0.31%* 3.40 0.05+ 2017 039% 2621 0.24
BxO 11 9.24 0.87%* 5.23 0.43%* 11.91 1.34%% 2.30 0.13+ 160.06  18.19%*
Mx O 3 3439 1.34%%  109.81  4.50%* 345 0.09% 28.48 1.13%% 1.35 -0.55
BxM 33 3.73 -0.07 1.90 -0.14 2.15 -0.01 1.62 -0.11 8.45 -0.31
BxMxO 33 4.01 0.85* 246 0.34 2.20 0.49% 2.08 0.40* 9.70 2.41
Rest 94 2.30 2.30 1.77 1.77 1.22 1.22 1.28 1.28 14.51 14.51
% 77.68 0.00 62.29 29.34 84.08

BIEnd [TnA] frSPAD spSPAD frBM spBM
uvrz;‘jfll: FG MQ VarK MQ VarK MQ VarK MQ Vark MQ VarK
0 1 411755  42.59%* 9.65 0.08%  4758.09  49.55%%  367.08  3.82%*  1008.33  10.50%*
B 11 143459  85.04%* 4698  243* 3614 1.66% 7.23 0.31% 14.23 0.57+
M 3 53.17 0.55 15.93 0.16 25.92 030 2.68 0.03 4.77 0.08
W:0 2 12779 2.06* 6.06 0.09* 5.42 0.08* 0.17 -0.01 1.64 0.02*
BxO 11 7400  5.62%* 8.14 0.79%* 9.50 0.97%* 223 0.22%* 5.07 0.57%*
Mx O 3 26.79 -0.09 8.16 0.27%* 1129 0.40%* 1.24 0.03* 0.90 0.02
BxM 33 4728 438+ 448 0.67%* 8.36 0.77+ 0.63 0.06+ 0.75 -0.03
BxMxO 33 2975 037 1.80 0.01 527 1.78%* 0.38 -0.03 0.88 0.18*
Rest 94 2901 29.01 1.79 1.79 1.71 1.71 0.44 0.44 0.53 0.53
% 94.84 82.68 73.70 69.11 64.41

FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der
Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-
Trockensubstanzgehalt, BIBeg = Blithbeginn der Bohnen, BIEnd = Blithende der Bohnen, frSPAD = friilhe SPAD-Messung, spSPAD = spite
SPAD-Messung, ffBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM = spéte Bonitur der Biomasse, O = Standort, B = Stangenbohnensorte, M =
Maissorte, W:O = Wiederholung innerhalb eines Standorts, h’s = Heritabilitit der Stangenbohnensorte, +,*,** = Signifikanz bei einer Irr-
tumswahrscheinlichkeit von P =10 %, 5 %, 1 %
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Tabelle 38: Ergebnisse der ANOVA aller weiteren erfassten Merkmale des Versuchsjahres 2016.
ABT [%] TSG-M [%] TSG-B [%] TSG-G [%] RankBeg [TnA] ]E‘Tlgzﬁ

Xr";ra‘;rl‘j FG  MQ VarK MQ VarK MQ VarK MQ VarK MQ VarK MQ
M 71762 0.98** 11060 6.81%* 5093 013 7528  4.62%* 157 003 2431
B 3 4465 133 132 2001 1030 020+ 409  0.09% 42202 13.15%  848.87
S 1 66859 1042%* 626  0.07* 42195 653* 1018  0.14** 418613 6539%* 690033
\ 1 1.34 -0.01 029 -0.02 5.95 0.03 024 -0.02 1.13 0.00 10.90
Mx B 21 142 -0.14 1.73 0.04 3.03 -0.21 1.69 0.08 1.35 0.06 8.64
MxS 7 541 043* 253 0.12 5.19 0.17 1.63 0.03 1.57 0.06 2.86
BxS 33943 234 513 022* 3297  182% 250 007 2202  131% 17972
MxBxS 21 203 0.03 0.81 -0.38 336 -0.25 1.00 -0.18 1.35 0.12 8.04
Rest 63 196 1.96 1.58 1.58 3.86 3.86 1.37 1.37 111 111 8.66
Wy 88.85 98.58 34.94 98.19 29.42
I 95.60 0.00 62.55 66.58 99.74

BlBeg BIEnd [TnA] f-SPAD sp-SPAD fiBM spBM

[TnA]
sz;‘j}‘l‘j FG  VaK MQ VarK MQ Vark MQ VarK MQ VarK MQ VarK
M 7098 771 0.20 1425 032 41.86  2.19% 223 0.08%  3.60  0.18%*
B 3 2626%* 55853 17.31%% 8838  248%  47.63  127%  27.60  0.83** 1293  (.38%*
S 1 107.68**  11526.17  180.03** 22842 3.43*%*  1202.34  18.68** 34.03 0.52%* 127.92 1.99**
W 1 0.04 045 0.06 097 -0.13 8.15 0.02 378 0.04* 003 -0.01
MxB 21 0.00 5.50 025 5.60 0.89 458 056 055 -0.09 0.74 0.02
MxS 7 072 3.67 0.10 1065  0.19 1035 044 0.41 -0.06 0.71 0.01
BxS 3 1069%*  165.17  10.04** 4051 196 4371  230%*% 1355  0.79%* 1203  0.71**
MxBxS 21  -03l 420 0.16 1110 097 7.01 0.08 1.14 0.11 052 -0.07
Rest 63 8.66 451 451 9.15 9.15 6.84 6.84 0.92 0.92 0.67 0.67
hy 64.40 4153 35.80 83.66 58.60 81.49
s 98.98 99.19 89.65 85.64 96.65 94.85

FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der

Gesamt-Trockenmasse,

TSG-M =

Mais-Trockensubstanzgehalt,

TSG-B =

Bohnen-Trockensubstanzgehalt,

TSG-G =

Gesamt-

Trockensubstanzgehalt, RankBeg =Rankbeginn der Bohnen, BIBeg = Bliihbeginn der Bohnen, BIEnd = Blithende der Bohnen, frSPAD =
frithe SPAD-Messung, spSPAD = spite SPAD-Messung, frBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM = spdte Bonitur der Biomasse, M =
Maissorte, B = Stangenbohnensorte, S = Saatzeitpunkt der Stangenbohnen, W = Wiederholung, h%y = Heritabilitit der Maissorte, h%s =
Heritabilitét der Stangenbohnensorte, +,*,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =10 %, 5 %, 1 %
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Tabelle 39: Ergebnisse der ANOVA aller weiteren erfassten Merkmale iiber alle Umwelten des Versuchsjahres

2017.

ABT [%] TSG-M [%] TSG-B [%] TSG-G [%]
sz;‘:;f FG MQ Vark MQ Vark MQ Vark MQ Vark
U 4 1662.42 27.64%* 394.20 6.52%* 108.81 1.80%* 634.25 10.54%*
B 9 91.00 2.90%x 10.80 0.25%* 22.50 0.72%* 3322 1.04%%
M 2 213.25 2.09%* 2336.77 23347 10.14 0.09%* 368.03 3.66%*
WU 5 63.70 1.99%x 3291 0.99%* 17.72 0.56%* 34.32 1.08%*
BxU 36 9.90 1.00%* 7.59 0.72%* 3.38 0.43%* 4.84 0.47%*
Mx U 8 15.17 0.56%* 13.18 0.50%* 2.81 0.10%* 18.44 0.82%*
BxM 18 3.63 -0.02 8.26 0.50%* 2.03 0.12%* 322 0.12+
BxMxU 72 6.12 1.12% 5.56 1.15%* 1.72 0.47%* 371 0.84%*
Rest 145 3.87 3.87 327 327 0.78 0.78 2.03 2.03
g 95.75 69.73 96.51 93.90

RankBeg [TnA] BIBeg [TnA] frBM spBM
11‘;23}‘:: FG MQ Vark MQ Vark MQ Vark MQ Vark
U 4 961.67 15.98%* 266.55 4.35%x 2.58 0.04%* 9.51 0.15%*
B 9 380.90 12.60%* 5093.05 169.59%* 2.26 0.07%* 7.22 0.23%*
M 2 5.99 0.03 14.53 0.09+ 033 0.00 1.18 0.01+
W:U 5 13.42 0.35%* 25.47 0.67%* 0.89 0.02%* 3.75 0.11%*
BxU 36 9.83 1.14%* 65.48 10.02%* 0.63 0.07%* 0.67 0.04*
Mx U 8 2.67 -0.02 4.05 -0.06 0.38 0.01+ 0.88 0.02*
BxM 18 3.53 0.06 532 0.00 0.26 0.00 0.55 0.01
BxMxU 72 4.14 0.59% 739 1.03+ 027 0.02 0.44 0.01
Rest 145 2.97 297 534 534 022 022 0.42 042
hy 99.22 99.90 90.16 94.14

FG = Freiheitsgrad, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, ABT = Anteil der Bohnen-Trockenmasse an der
Gesamt-Trockenmasse, TSG-M = Mais-Trockensubstanzgehalt, TSG-B = Bohnen-Trockensubstanzgehalt, TSG-G = Gesamt-
Trockensubstanzgehalt, RankBeg = Rankbeginn der Bohnen, BIBeg = Blithbeginn der Bohnen, frBM = frithe Bonitur der Biomasse, spBM =
spite Bonitur der Biomasse, U = Umwelt, B = Stangenbohnensorte, M = Maissorte, W:U = Wiederholung innerhalb einer Umwelt, h’; =
Heritabilitét der Stangenbohnensorte, +,*,** = Signifikanz bei einer Irrtumswahrscheinlichkeit von P =10 %, 5 %, 1 %
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Abbildung 55: QQ-Plots der Assoziationsstudien fiir alle agronomischen Merkmale sowie der Keimféhigkeit
unter suboptimalen Temperaturen: (a) Wuchstyp, (b) Fadigkeit, (¢) Rankbeginn, (d), Blithbe-
ginn, (e) frithe Biomassebonitur, (f) mittlere Biomassebonitur, (g) spdte Biomassebonitur, (h)
Keimfdhigkeit nach 17 Tagen unter suboptimalen Temperaturen, (i) Entwicklung der Keimfa-
higkeit.
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Abbildung 56: QQ-Plots der Assoziationsstudien fiir die Frosttoleranz im Primérblattstadium und des Phasinge-
halts: (a) Turgordruck nach einer Frostnacht, (b) Turgordruck nach zwei Frostnichten, (c) Tur-
gordruck nach drei Frostnédchten, (d), Electrolyte Leakage nach einer Frostnacht, (e) Electrolyte
Leakage nach zwei Frostndchten, (f) Electrolyte Leakage nach drei Frostndchten, (g) Phasinge-
halt bei Beriicksichtigung aller 152 Akzessionen, (h) Phasingehalt bei Beriicksichtigung der Ak-

zessionen mit einem Phasingehalt zwischen 0 und 10 mg/g.
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Tabelle 40: Beschreibung der genotypisierten Bohnenakzessionen sowie deren Merkmalsauspragungen.

Akzession W:‘ycl')‘s' IPK-Nr.! ]glerfft fl‘liz TKG [g] gﬁ:g] spBM 1%501]7 EKF figj‘g‘]‘
402 BB PHA 2995 ITA LS 165 k.A. k.A. k.A. k.A. 4.77
404 BB PHA 12028 k.A. ZS 170 k.A. k.A. k.A. k.A. 3.43
405 BB PHA 926 kA. ZS 179 k.A. k.A. k.A. k.A. 291
408 BB PHA 718 k.A. ZS 189 k.A. k.A. k.A. k.A. 4.45
411 BB PHA 935 k.A. A 197 k.A. k.A. k.A. k.A. 5.69
419 BB PHA 12934 ITA LS 210 k.A. k.A. k.A. k.A. 14.34
420 BB PHA 12998 kA kA 210 k.A. k.A. k.A. k.A. 0.80
425 BB PHA 13201 k.A. LS 217 k.A. k.A. k.A. k.A. 6.22
426 BB PHA 12174 MEX LS 219 k.A. k.A. k.A. k.A. 26.89
432 BB PHA 13200 USA LS 222 k.A. k.A. k.A. k.A. 4.97
434 BB PHA 13202 k.A. LS 224 k.A. k.A. k.A. k.A. 1.32
436 BB PHA 13164 k.A. ZS 226 k.A. k.A. k.A. k.A. 1.05
441 BB PHA 12166 k.A. ZS 230 k.A. k.A. k.A. k.A. 4.74
449 BB PHA 13216 k.A. LS 236 k.A. k.A. k.A. k.A. 5.06
460 BB PHA 4056 CUB LS 244 k.A. k.A. k.A. k.A. 0.75
464 BB PHA 13212 k.A. ZS 246 k.A. k.A. k.A. k.A. 31.35
466 BB PHA 13210 k.A. LS 248 k.A. k.A. k.A. k.A. 7.29
471 BB PHA 6549 k.A. ZS 252 k.A. k.A. k.A. k.A. 21.80
479 BB PHA 13217 k.A. LS 256 k.A. k.A. k.A. k.A. 2.52
484 BB PHA 13222 k.A. LS 259 k.A. k.A. k.A. k.A. 8.03
492 BB PHA 13160 kA kA 263 k.A. k.A. k.A. k.A. 7.78
496 BB PHA 13010 k.A. ZS 267 k.A. k.A. k.A. k.A. 27.58
513 BB PHA 12379 MEX LS 283 k.A. k.A. k.A. k.A. 10.63
524 BB PHA 7002 DEU LS 295 k.A. k.A. k.A. k.A. 0.37
532 BB PHA 12161 k.A. ZS 297 k.A. k.A. k.A. k.A. 18.00
537 BB PHA 6730 k.A. ZS 299 k.A. k.A. k.A. k.A. 25.00
550 BB PHA 7130 CAN ZS 310 k.A. k.A. k.A. k.A. 3.55
572 BB PHA 13207 k.A. A 327 k.A. k.A. k.A. k.A. 21.00
586 BB PHA 973 k.A. ZS 338 k.A. k.A. k.A. k.A. 24.00
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Fortsetzung Tabelle 40.

Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] EST'EZg] spBM %01]7 EKF l;‘;j‘g‘]‘
609 BB PHA 7129  CAN 7S 349 kA. kKA. kA. kA kA
611 BB PHA 13484 USA  ZS 351 k.A. k.A. k.A. kA. k.A.
635 BB PHA 5209  SUN LS 367 kA kA kA kA kA
637 BB PHA 6485 k.A. LS 367 k.A. k.A. k.A. kA. k.A.
640 BB PHA 12004  TUR  ZS 369 kA kA. kA. kA kA
401 RB PHA 12131 SUN  ZS 109 k.A. k.A. k.A. kA 4.72
403 RB PHA 1689 POL LS 168 k.A. k.A. k.A. k.A. 0.92
406 RB PHA 12935  ITA LS 187 kA kA KA. kA 247
407 RB PHA 954 kA, ZS 187 kKA. kKA. kA. kA. 551
409 RB PHA 4088  CUB LS 194 kA kKA. KA. kA 3.65
410 RB PHA 12312 DEU LS 195 k.A. k.A. k.A. k.A. 3.19
412 RB PHA 1196 kA ZS 204 kA kKA. KA. kKA. 2.80
413 RB PHA 930 kA, ZS 206 kA. kKA. kA. kKA. 056
414 RB PHA 13173 k.A. Z8 208 k.A. k.A. k.A. k.A. 3.08
422 RB PHAG0I8  NLD  ZS 212 kA kA kKA. kA 394
424 RB PHA 13206 BGR kA 216 k.A. k.A. k.A. k.A. 3.99
427 RB PHA 1447  SVK LS 220 KA. kKA. kKA. kA 546
429 RB PHA 13205 USA kA 221 k.A. k.A. k.A. k.A. 3.48
431 RB PHA 2683 kA VA 222 k.A. k.A. k.A. kA 0.03
433 RB PHA 12940  kA.  ZS 223 KA. kKA. kKA. kA 3043
437 RB PHA949  CHN LS 228 KA. kKA. KA. kKA. 076
439 RB PHA 895  MAR kA 228 KA. kKA. kKA. kA 335
440 RB PHA 13198 SUN kA 229 k.A. k.A. k.A. k.A. 1.02
446 RB PHA 12126  kA.  ZS 235 KA. KA. kKA. kA 319
447 RB PHA 13211  kA. kA 235 KA. KA. KA. kA 749
448 RB PHA 773 kA. LS 235 KA. KA. KA. kA 3.73
450 RB PHA947  CHN LS 237 KA. KA. kKA. kKA. 0.02
454 RB PHA 13209 kA, kA, 243 KA. KA. KA. kA 2.5
458 RB PHA 13220  kA. kA 243 KA. kKA. kKA. kKA. 925
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Fortsetzung Tabelle 40.

Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] EST'EZg] spBM %01]7 EKF l;‘;j‘g‘]‘
459 RB PHA 925 CZE 7S 243 kA. kKA. kA. kA 435
463 RB PHA 1215 HUN  ZS 245 k.A. k.A. k.A. kA 3.88
465 RB PHA 181  GRC LS 248 kA kA KA. kA 419
468 RB PHA 13168 kA, kA 249 k.A. k.A. k.A. kA 1.05
469 RB PHA 13147  ITA LS 251 kA kA. kA. kA 457
473 RB PHA 220 GRC LS 253 k.A. k.A. k.A. kA 4.26
474 RB PHA 13214 k.A. VA 254 k.A. k.A. k.A. k.A. 4.59
478 RB PHA 7484  HUN LS 256 kA kA KA. kKA. 631
481 RB PHA 13162 k.A. Z8 257 k.A. k.A. k.A. k.A. 8.59
487 RB PHA 13223 kA.  ZS 260 kA kA KA. kA 3185
489 RB PHA 12184 SUN  ZS 261 k.A. k.A. k.A. k.A. 0.88
494 RB PHA 13151  CUB  ZS 266 kA kA KA. kKA. 931
495 RB PHA 13204  kA.  ZS 266 kA. kKA. kA. kKA. 026
502 RB PHA215  GRC LS 271 kKA. kKA. kA. kA 1.08
503 RB PHA 667 kA kA 272 kA kKA. KA. kKA. 817
504 RB PHA 13155  kA.  ZS 274 kKA. kKA. kA. kKA. 717
507 RB PHA 12199  SUN 7S 275 KA. KA. kKA. kA 3.03
510 RB PHA 12943 BGR LS 282 k.A. k.A. k.A. k.A. 4.43
522 RB PHA 12647 TUR LS 293 k.A. k.A. k.A. kA 31.51
547 RB PHA 929 kA ZS 308 KA. KA. kKA. kA, 178
565 RB PHA 13170 kA, kA, 319 KA. kKA. KA. kA 547
567 RB PHA 942 ITA LS 320 KA. kKA. kKA. kA 393
576 RB PHA 13174 USA 7S 331 k.A. k.A. k.A. k.A. 21.00
578 RB PHA660  USA 7S 332 KA. kKA. kKA. kA 17.00
579 RB PHA2690  kA. kA 333 KA. KA. KA. kA 4.65
584 RB PHA 13175 kA, kA. 337 KA. KA. KA. kA 381
587 RB PHA 554  USA  ZS 339 KA. KA. kKA. kA, kA
606 RB PHA 13167  kA. kA. 348 KA. KA. KA. kKA. kA
613 RB PHA 6997  BGR LS 352 KA. KA. kKA. kA, kA
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Fortsetzung Tabelle 40.

Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] EST'EZg] spBM %01]7 EKF l;‘;j‘g‘]‘
617 RB PHA 13003  kA.  ZS 353 kA. kKA. kA. kA kA
624 RB PHA 1409 POL LS 358 k.A. k.A. k.A. kA. k.A.
628 RB PHA 13460  kA.  ZS 363 kA kA kA kA kA
646 RB PHA 6021 USA kA 373 k.A. k.A. k.A. kA. k.A.
657 RB PHA 1648  kA.  ZS 380 kA kA. kA. kA kA
660 RB PHA826  DEU ZS 382 kA. kKA. kA. kA kA
662 RB PHA 347 k.A. VA 382 k.A. k.A. k.A. k.A. k.A.
674 RB PHA 13516 kA, kA 389 kA kA kKA. kA kA
682 RB PHA 13510 kA kA 395 k.A. k.A. k.A. k.A. k.A.
685 RB PHA 12698  DEU  ZS 399 kA kA kKA. kA kA
689 RB PHA 12252 DEU  ZS 422 k.A. k.A. k.A. k.A. k.A.
695 RB PHA 12480  DEU LS 492 kA kA kKA. kA kA
416 SB PHA 12618  DEU LS 209 59.50 2.00 8.33 049 732
417 SB PHA 12828 DEU  ZS 209 57.50 2.00 80.00 7.13 5.58
418 SB PHA 355 k.A. LS 209 58.75 3.00 16.67 1.28 11.03
443 SB PHA 12397 IRN  kA. 231 90.00 4.75 15.00 1.06 231
444 SB PHA 12657 TUR LS 232 78.75 5.75 31.25 2.06 4.02
452 SB PHA 829 GRC LS 239 59.50 2.75 10.00 0.88 5.53
453 SB PHA 357 GRC LS 242 60.25 3.00 10.00 0.59 5.30
461 SB PHA 511 BGR LS 245 61.00 3.25 100.00 10.61 4.18
467 SB PHA 12044 TUN WP 249 59.50 2.25 33.33 2.52 5.82
470 SB PHA 12760 DEU kA 251 57.75 1.75 68.75 6.11 0.68
477 SB PHA229  GRC LS 255 65.50 1.75 90.00 7.6  5.90
483 SB PHA 1249 kA z8 258 61.25 1.75 90.00 8.60 6.05
485 SB PHA 12601 TUN WP 259 63.00 3.50 100.00 9.81 5.51
486 SB PHA 12963  GRC LS 260 96.25 4.75 0.00 0.00  0.09
488 SB PHA 12141  DEU  ZS 261 57.00 2.75 5357 461 536
490 SB PHA869  GRC LS 261 60.50 2.50 1250 085  3.16
491 SB PHA 12942  ITA LS 262 59.50 2.50 100.00  8.60  5.44
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Fortsetzung Tabelle 40.

Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] EST'EZg] spBM %01]7 EKF l;‘;j‘g‘]‘
493 SB PHA302  GRC LS 263 kA. KA. 7619 699 532
497 SB PHA 12973 k.A. z8 267 90.25 3.50 0.00 0.00 0.03
500 SB PHA 1400  POL LS 268 64.75 3.00 61.11 491 424
501 SB PHA 13150 k.A. z8 270 65.50 3.25 25.00 1.77 0.28
505 SB PHA 881 DEU 7S 275 56.75 2.00 75.00 6.24 6.37
506 SB PHA 12933 kA, kA 275 63.75 1.75 100.00 8.41 5.50
508 SB PHA 12227 k.A. A 279 56.00 2.25 100.00 10.44 5.66
511 SB PHA 187 TUR LS 282 79.50 3.50 17.36 1.13 0.76
512 SB PHA 12139 SUN LS 282 61.00 2.00 87.50 7.03 5.74
514 SB PHA 12649 kA Z8 284 81.50 4.75 55.00 4.60 35.31
515 SB PHA 3845 PRK LS 284 101.50 6.25 46.25 3.49 35.00
517 SB PHA 7611 k.A. VA 290 55.25 3.00 33.04 2.43 0.96
519 SB PHA 184 TUR LS 292 86.50 5.00 16.11 1.25 0.16
520 SB PHA 12687 k.A. Z8 292 59.50 2.25 53.57 5.28 4.81
521 SB PHA 12603 TUN WP 293 72.50 4.00 54.76 4.57 0.06
523 SB PHA 12111 IRN  kA. 294 81.25 4.50 47.92 3.30 0.37
525 SB PHA 12326 IRN LS 295 83.00 4.50 81.25 7.31 0.05
526 SB PHA 7323 POL LS 296 60.50 2.00 100.00 10.45 5.45
528 SB PHA 3320 ITA LS 296 54.25 2.00 10.00 0.79 6.65
529 SB PHA 323 BGR LS 296 67.50 2.50 52.78 445 3.72
531 SB PHA 12620 TUR  ZS 296 65.50 3.50 87.50 10.37 3.85
533 SB PHA 922 kA VA 297 57.50 1.75 100.00 10.56 0.53
534 SB PHA 365 ITA LS 297 70.00 3.00 0.00 0.00 2.66
536 SB PHA 12224 DEU  ZS 298 50.25 1.00 90.00 7.21 3.01
538 SB PHA 12158 DEU  ZS 300 58.50 1.25 87.50 6.99 7.35
539 SB PHA 13159  CHN LS 300 61.25 1.50 0.00 0.00 550
541 SB PHA 12710  DEU LS 302 57.75 1.50 9500  9.09  7.62
542 SB PHA 12761  DEU LS 302 61.25 1.25 2262 207 0.00
543 SB PHA 12144  NLD  ZS 302 59.50 2.25 18.75 144 422
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Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] fT'EZg] spBM %01]7 EKF l[);‘;j'g‘]‘
544 SB PHA 309 GRC 1S 303 69.00 2.50 25.00 1.99 0.38
545 SB PHA 12153 SUN  ZS 304 56.00 2.00 81.25 7.29 4.52
546 SB PHA 12146 DEU  ZS 305 61.75 2.25 100.00 8.87 0.00
551 SB PHA 5325 ITA LS 310 70.75 2.25 8.33 0.49 422
552 SB PHA 12000 k.A. z8 310 55.25 2.00 81.25 8.97 5.36
553 SB PHA 759 BGR LS 310 58.75 1.25 40.00 3.59 20.00
555 SB PHA 7254 ITA LS 311 62.25 2.75 27.78 232 0.01
556 SB PHA 12014 DEU  ZS 311 63.00 1.75 41.67 3.14 4.76
557 SB PHA 843 k.A. Z8 312 76.00 4.00 50.00 4.71 0.09
558 SB PHA 7320 POL LS 312 53.25 1.25 100.00 9.23 4.02
559 SB PHA 859 CHN LS 313 66.75 1.25 31.11 3.11 5.55
560 SB PHA 12130 DEU  ZS 314 53.50 1.00 92.86 8.97 0.04
561 SB PHA 12387 IRN LS 314 83.75 5.00 100.00 10.24 0.00
562 SB PHA 12087 IRN LS 315 81.50 5.00 70.00 5.20 0.02
563 SB PHA 12180 SUN  ZS 315 80.00 2.25 88.19 8.05 5.79
564 SB PHA 529 BGR LS 318 69.25 3.25 21.43 1.98 6.45
566 SB PHA 3556 PRK LS 320 84.75 4.25 76.25 5.30 25.00
568 SB PHA 12563 DEU LS 321 64.75 2.25 72.22 5.44 22.00
569 SB PHA 7224 ITA LS 322 55.25 3.00 76.25 6.79 4.77
571 SB PHA 13165 kA z8 323 63.00 1.50 0.00 0.00 0.24
573 SB PHA182  GRC LS 327 76.75 3.00 57.78 451 2.74
575 SB PHA 3652 AUT LS 329 64.50 2.75 67.46 5.21 5.29
577 SB PHA 2605 AUT LS 332 60.50 3.00 55.56 6.16 6.38
580 SB PHA 12470 DEU LS 335 57.50 2.75 41.07 3.03 4.76
581 SB PHA 7322  POL LS 335 57.75 3.00 100.00 937  6.56
585 SB PHA 12162  DEU  ZS 338 58.75 2.00 8125 643  5.84
588 SB PHA 6998 ITA LS 339 55.25 2.00 80.00 6.04 4.52
589 SB PHA 12924  DEU 7S 340 56.75 1.75 100.00  10.10 kA
590 SB PHA 99 GRC LS 340 64.00 3.25 33.93 2.52 k.A.
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Fortsetzung Tabelle 40.

Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] fT'EZg] spBM %01]7 EKF l[);‘;j'g‘]‘
591 SB PHA 3709 ITA LS 340 79.75 3.50 0.00 0.00 k.A.
592 SB PHA 4435 DEU LS 341 60.50 1.00 22.50 2.63 k.A.
593 SB PHA 880 k.A. ZS 341 59.50 1.25 100.00 8.68 k.A.
594 SB PHA 13179 kA. VA 343 55.00 1.25 100.00 8.90 k.A.
595 SB PHA 1772 SVK LS 343 50.25 1.25 14.29 113 kA
596 SB PHA 12128 DEU 7S 343 63.00 1.75 100.00 9.14 k.A.
597 SB PHA 386 k.A. VA 344 55.00 1.00 100.00 8.16 k.A.
598 SB PHA 201 DEU 7S 344 56.00 1.25 88.89 7.12 kA
599 SB PHA 7321 POL LS 345 59.25 2.25 95.00 7.78 k.A.
600 SB PHA 132 TUR LS 345 55.25 1.75 36.11 3.08 kA
601 SB PHA 154  GRC LS 345 58.75 1.75 0.00 000 kA
602 SB PHA 12202 SUN  ZS 347 75.00 2.75 0.00 0.00 k.A.
603 SB PHA 848 k.A. VA 347 52.50 1.75 65.00 4.69 k.A.
604 SB PHA 12930 ITA LS 347 80.50 3.50 0.00 0.00 k.A.
605 SB PHA 7524  ITA LS 347 63.00 2.50 21.43 1.81 kA
607 SB PHA 3643 AUT LS 348 58.50 2.00 80.00 6.68 k.A.
608 SB PHA 12680 DEU 7S 348 70.75 2.50 46.67 3.64 kA.
610 SB PHA 12806 DEU LS 350 62.25 3.25 31.11 2.10 k.A.
612 SB PHA 12939 BGR LS 351 57.00 1.50 28.47 2.35 k.A.
615 SB PHA 3634 AUT LS 352 68.25 4.25 83.33 6.75 k.A.
616 SB PHA 12040 DEU 7S 353 63.75 2.25 50.00 4.67 k.A.
618 SB PHA 1448 SVK LS 354 58.00 1.75 35.56 3.03 k.A.
619 SB PHA 946 k.A. LS 355 67.25 2.00 25.00 1.95 k.A.
620 SB PHA 12545 DEU 7S 355 66.50 2.50 95.00 9.52 kA.
621 SB PHA 911 DEU 7S 356 63.00 3.50 61.11 419 kA
622 SB PHA760  BGR LS 357 57.50 1.00 36.67 249 kA
625 SB PHA 7226 ITA LS 361 57.00 1.50 0.00 0.00 k.A.
627 SB PHA 3846  PRK LS 362 106.33 6.00 18.75 133 kA
629 SB PHA 12281 DEU 7S 364 61.50 2.00 93.75 8.94 kA.
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Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] EST'EZg] spBM %01]7 EKF l;‘;j‘g‘]‘
630 SB PHA 135 TUR LS 365 61.00 1.50 14.29 113 kA
631 SB PHA 12525 DEU 7S 366 64.00 1.75 85.00 6.46 k.A.
632 SB PHA 12990 k.A. ZS 366 61.25 2.50 88.89 6.65 k.A.
633 SB PHA 12964 DEU 7S 366 57.75 2.75 88.89 7.31 k.A.
636 SB PHA 1250 DEU 7S 367 79.50 4.00 85.00 6.18 k.A.
639 SB PHA 12932 kA. VA 368 60.50 1.25 44.44 3.77 k.A.
641 SB PHA 3557 PRK LS 370 57.50 4.00 31.25 221 k.A.
642 SB PHA 12996  kA.  ZS 370 68.25 4.75 100.00 920 kA
643 SB PHA 12119 SUN LS 370 53.50 1.00 5.56 0.56 k.A.
648 SB PHA 342 k.A. VA 374 56.75 1.25 85.00 8.22 kA
650 SB PHA 892 DEU ZS 374 61.50 2.25 100.00 8.97 k.A.
651 SB PHA 12002 DEU 7S 375 62.75 1.50 95.00 7.15 kA.
652 SB PHA 12956  kA. LS 376 65.50 2.50 14.58 146 kA
653 SB PHA 13176 kA, kA 377 59.25 1.25 100.00 8.09 k.A.
654 SB PHA 865 ITA LS 378 55.25 1.75 100.00 9.47 kA.
655 SB PHA 12154 DEU ZS 379 51.75 1.75 90.00 7.94 k.A.
656 SB PHA 333 DEU 7S 379 56.75 2.00 80.00 6.87 k.A.
661 SB PHA 13226 k.A. VA 382 52.50 1.50 85.71 7.37 k.A.
664 SB PHA 12655 TUR LS 383 102.50 6.25 0.00 0.00 k.A.
665 SB PHA 12230  DEU LS 384 k.A. k.A. 4931 361 kA
666 SB PHA 12155 DEU 7S 384 65.50 2.00 100.00 9.69 k.A.
667 SB PHA 13531 USA  ZS 385 60.50 1.50 0.00 0.00 k.A.
668 SB PHA 12672 TUR  ZS 386 78.00 4.25 0.00 0.00 k.A.
669 SB PHA 3844 PRK LS 387 99.75 5.75 0.00 0.00 k.A.
670 SB PHA 12675 TUR  ZS 387 84.00 4.50 0.00 0.00 k.A.
671 SB PHA 12129  DEU  ZS 387 60.25 1.25 83.33 770 kA
672 SB PHA 13030  kA.  ZS 388 54.00 1.75 100.00 1027  kA.
673 SB PHA 12817 DEU LS 389 65.75 2.00 3542 288 kA
675 SB PHA 6514 k.A. ZS 390 61.25 3.00 100.00 9.27 kA.
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Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] EST'EZg] spBM %01]7 EKF l;‘;j‘g‘]‘
676 SB PHA 12013 DEU LS 391 64.75 3.00 15.00 0.97 k.A.
677 SB PHA 3604 HUN  ZS 392 61.25 3.75 26.98 2.01 k.A.
678 SB PHA 894 SUN  ZS 392 60.50 2.25 100.00 9.23 k.A.
679 SB PHA 12114 SUN LS 393 53.25 1.00 0.00 0.00 k.A.
680 SB PHA 12391 IRN LS 393 86.50 3.25 20.83 1.38 k.A.
681 SB PHA 3579 PRK LS 394 85.00 5.25 37.50 2.88 k.A.
683 SB PHA 1410 POL LS 398 77.00 4.25 5.00 0.29 k.A.
684 SB PHA 12459 DEU 7S 398 64.00 1.75 60.00 4.48 kA
686 SB PHA 12022 DEU LS 404 64.75 2.25 47.92 3.63 k.A.
687 SB PHA 12466 DEU  ZS 405 56.75 1.00 100.00 8.72 kA
688 SB PHA 12537 DEU ZS 406 66.50 1.50 100.00 9.88 k.A.
690 SB PHA 12456  kA. LS 422 61.25 1.25 45.83 372 kA
691 SB PHA 12157 DEU 7S 433 61.25 2.00 100.00 9.67 k.A.
692 SB PHA 12451 DEU ZS 444 56.75 1.00 100.00 8.85 k.A.
693 SB PHA 12613 TUR  ZS 447 70.75 4.75 55.00 4.42 kA.
694 SB PHA 12822 DEU LS 463 k.A. k.A. 88.75 7.43 k.A.
696 SB PHA 12645 TUR  ZS 502 68.25 4.25 87.50 7.65 k.A.

SAT510 SB k.A. kA. kA 398 84.00 5.00 0.00 0.00 k.A.

SATS11 SB k.A. kA kA, 378 84.75 5.50 0.00 000 kA

SAT513 SB k.A. kA. kA 457 94.50 5.25 0.00 0.00 k.A.

SAT514 SB k.A. kA. kA 584 80.50 6.00 0.00 0.00 k.A.

SAT515 SB k.A. kA. kA 591 82.00 4.75 5.56 0.43 kA.

SAT516 SB k.A. kA. kA 465 78.75 5.25 0.00 0.00 k.A.

SAT517 SB k.A. kA. kA 513 100.75 5.00 5.56 0.43 kA.

SAT518 SB k.A. kA. kA 574 91.00 3.25 20.83 1.79 k.A.

SAT519 SB KA. kKA. kA 355 84.75 4.00 0.00 000 kA

SAT520 SB k.A. kA. kA 503 76.25 5.25 15.56 1.33 kA.

SAT521 SB KA. kKA. kA 725 92.00 4.50 0.00 000 kA

SAT522 SB k.A. kA. kA 422 77.75 4.25 0.00 0.00 k.A.
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Fortsetzung Tabelle 40.
Akzession W;‘yc;‘s' IPK-Nr.! ]g‘:ft fltlzz TKG [g] EST'EZg] spBM %01]7 EKF l;‘;j‘g‘]‘
SATS523 SB k.A. kA, kA 220 60.25 1.75 64.29 4.95 k.A.
SATS524 SB kA kA, kA 249 66.50 5.25 0.00 0.00 k.A.
SATS525 SB k.A. kA, kA 239 67.25 3.75 16.67 1.41 k.A.
SATS526 SB kA kA, kA 220 70.75 4.75 32.50 3.25 k.A.
SATS527 SB k.A. kA. kA 240 k.A. k.A. 0.00 0.00 k.A.
SATS31 SB kA kA, kA 267 73.75 4.75 6.25 0.63 k.A.
SAT532 SB kA. kA, kA 222 87.50 5.25 5.00 029 kA
SATS33 SB kA kA, kA 249 96.25 5.75 62.78 4.73 k.A.
SAT534 SB k.A. kA kA 272 84.00 4.00 14.29 1.13 k.A.
SATS35 SB kA kA, kA 210 86.67 5.00 94.44 7.75 k.A.
SAT536 SB k.A. kA kA 285 80.50 4.50 15.56 1.01 k.A.
SATS537 SB kA kA. kA 355 66.00 5.25 57.22 3.83 k.A.
SATS38 SB k.A. kA kA 308 94.50 5.00 5.00 0.29 k.A.
SAT539 SB k.A. kA kA 280 81.25 3.25 50.00 3.74 k.A.
WAVS512 SB kA kA. kA 185 81.50 3.25 0.00 0.00 k.A.

! Bezeichnung der Akzession in der Datenbank der Genbank des IPKs in Gatersleben, 2 Biostatus laut Datenbank der Gen-
bank des IPKs in Gatersleben, TKG = Tausendkorngewicht, BIBeg = Bliihbeginn in Tagen nach Aussaat, spBM = spite
Biomassebonitur, KF17 = Keimfahigkeit nach 17 Tagen unter suboptimalen Temperaturen, EKF = Entwicklung der Keimfa-
higkeit unter suboptimalen Temperaturen, BB = Buschbohne, RB = Reiserbohne, SB = Stangenbohne, k.A. = keine Angabe,
WP = Wildpflanze, LS = Landsorte, ZS = Zuchtsorte
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Tabelle 41: Ergebnisse der Varianzanalyse fiir die im Feld erhobenen Merkmale der Stangenbohnenakzessionen.

Merkmal Varianzursache FG MQ VarK GD

},‘r“‘:g’egi““ Akzession (A) 172 120.52 27.49% 452
Ort (O) 1 9827.55 28.37%* 0.49
Wdh. (W) : O 2 156.11 0.84%* 0.69
AxO 172 13.80 1.62* 6.39
Rest 343 10.57 10.57
Heritabilitéit 91.23

?T“r"l‘:;egi““ Akzession (A) 172 622.16 145,125 8.98
Ort (O) 1 4.05 -0.11 0.97
Wdh. (W) : O 2 121.87 0.46+ 1.37
AxO 172 74.77 16.54%* 12.70
Rest 343 41.69 41.69
Heritabilitét 93.30

Friihe Biomasse Akzession (A) 172 1.08 0.14%* 0.99
Ort (0) 1 10.44 0.03%* 0.11
Wdh. (W) : O 2 0.92 0.00 0.15
AxO 172 0.73 0.11%* 1.40
Rest 343 0.51 0.51
Heritabilitat 52.81

Mittlere Biomasse Akzession (A) 172 3.07 0.64** 0.98
Ort (O) 1 172.00 0.50%* 0.11
Wdh. (W) : O 2 6.19 0.03%* 0.15
AxO 172 0.89 0.20%* 1.38
Rest 343 0.49 0.49
Heritabilitét 83.91

Spiite Biomasse Akzession (A) 172 7.92 1.80%* 1.17
Ort (O) 1 256.13 0.74** 0.13
Wdh. (W) : O 2 10.46 0.06%* 0.18
AxO 172 1.25 0.27%* 1.65
Rest 343 0.71 0.71
Heritabilitét 91.10

FG = Freiheitsgrade, MQ = mittlere Abweichungsquadrate, VarK = Varianzkomponente, GD = Grenzdifferenz bei 5 % Irrtumswahrschein-
lichkeit
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Tabelle 42: Beschreibung der fiinf SNP-Marker mit den niedrigsten p-Werten fiir die Bestimmung der Frosttole-
ranz im Primérblattstadium in der Klimakammer.

L Chro- SNP- _ FDR- ,
Boniturzeitpunkt SNP-Code mosom Position p-Wert adjustierter p- R MAF
Wert
S°0146glf3755§51g§jg;‘20—‘°‘7 5 4808704 0.0033 0.991 0053 0456
500002‘7712}67964;2375136182;7824_ 7 2914466 0.0059 0.991 0.046 0347
S:gt:ghirmn sc()03§i1(r:1319g§73§)§51323635_ 4 4274980 0.0062 0.991 0.046 0241
s°°°1g3_125_6928751948—239‘1995°— 2 46801205 0.0070 0.991 0.044 0456
Scooffg‘i‘fgg‘gggggFSZ— 2 26348840 0.0075 0.991 0043 0206
500 fﬁg‘i‘;‘gg;‘éﬁ“z— 2 26348840 83x10* 0.986 0.061 0.206
S°0036E)T1‘1212§§58§)§3169619—C 2 24924526 0.0025 0.986 0050 0224
gfg:‘t::;’hztwe“en scooséilTn_l;gg?g&‘ljlléog 9 22298435 0.0030 0.986 0048 0276
scoooisilg9763356;;9379152757557 2 44920602 0.0036 0.986 0.046  0.171
Scoooo?éiffgggis—éjm 8 11 1573240 0.0044 0.986 0044 0285
S°0413/1\1f41i5112§27§£63707 8 46032207 0.0012 0.708 0053 0372
SCOOO?S&%%%%%%?O%* 7 44456344 0.0012 0.708 0053  0.291
Ef(f:‘t::‘fh‘:ri“e“ scoozgi?fféjfgz_gzsgzsos_ 7 43918414 0.0013 0.708 0052 0270
SCOO”_‘E?%Z%ZSQZ;SWJ 7 44344539 0.0014 0.708 0052 0294
5c00012In1449677_138421 6 28640644 0.0021 0.866 0048 0326

7 G_T_21450082

R*= Phinotypische Varianz, die durch den Marker erklirt wird, MAF = Minor Allele Frequency
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