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Einleitung

Das zentrale Ziel in Hybridziichtungs-
programmen von Mais ist die Selektion
von Linien mit einer hohen Kreuzungs-
leistung. Da die Herstellung und Priifung
der Testkreuzungen jedoch sehr zeit- und
kostenaufwendig ist, wurde schon friih
in der Geschichte der Maisziichtung das
weit einfachere Selektionskriterium,
némlich die per se oder Eigenleistung der
Linien (EL) fir eine Vorauswahl der Li-
nien in Betracht gezogen. Zudem ist die
EL der Linien fur eine 6konomische
Saatgutproduktion relevant, insbeson-
dere bei Einfachhybriden.

Die Aussichten einer simultanen Verbes-
serung der EL- und Testkreuzungsleis-
tung (TL) sowie eine indirekte Verbes-
serung der TL durch Selektion auf EL
werden von der genotypischen Korrela-
tion r, (EL, TL) zwischen den beiden
Selektionskriterien bestimmt (GAL-
LAIS, 1997). Diese war deshalb Gegen-
stand zahlreicher experimenteller und
theoretischer Arbeiten. Eine eingehende
Ubersicht geben HALLAUER und MI-
RANDA (1981), speziell europaisches
Zuchtmaterial wurde von EBERHARD
(1977), MANN et al. (1980), SCHMIDT
(1977), SPATH (1973) und WEISS
(1981) untersucht.

Fur Merkmale mit hoher Heritabilitat wie
Tage bis Blite, Kolben-TS-Gehalt und
Wuchshéhe wurden meist mittlere bis
hohe Schéatzwerte fiir I, (EL, TL) ermit-
telt. Beim Kornertrag wurden in frilhen
Generationen (F,, F,) vorwiegend mitt-
lere bis niedrige, in fortgeschrittenen
Selbstungsgenerationen (ab F,) meist
sehr niedrige Korrelationen gefunden.
Da haufig nur eine geringe Zahl (< 30)
von Linien untersucht wurde, wiesen die
Schétzwerte einen relativ hohen Stan-
dardfehler auf, und streuten erheblich
zwischen den Studien.

Das untersuchte Linienmaterial umfass-
te anfangs unselektierte Linien aus Selbs-
tungsgenerationen panmiktischer Popu-
lationen. Im Gegensatz dazu werden
heutzutage in der praktischen Maisziich-
tung (im sog. ,,second cycle breeding*)
neue Basispopulationen vorwiegend aus
Kreuzungen von Elitelinien desselben
Formenkreises aufgebaut. Fir diese Si-
tuation liegen lediglich zwei neuere Un-
tersuchungen mit US-amerikanischem
Elitematerial vor (AUSTIN et al., 2000;
BEAVIS et al., 1994), die beide sehr
geringe Schatzwerte fur r (EL, TL) be-
richteten. Ein fundamentaler Unterschied
zwischen panmiktischen und F,-Popula-
tionen besteht darin, dass erstere sich im
oder nahe des Gametenphasengleichge-
wichts befinden, wahrend letztere ein
erhebliches Gametenphasenungleichge-
wicht (GPU) zwischen gekoppelten Ge-
nen aufweisen. Negatives GPU kann zu
einer erheblichen Reduktion der Korre-
lation r, (EL, TL) fiihren (SEITZ, 1989).

Im folgenden sollen fir die Situation des
»second cycle breeding* Schatzwerte an
aktuellem Maiszuchtmaterial aus dem
européischen Flintformenkreis fur vier
Populationen in verschiedenen Selbs-
tungsgenerationen (F_- bis F-Linien) mit
relativ groBem Populationsumfang er-
mittelt werden.

Die Assoziation zwischen EL und TL
lasst sich nur interpretieren, wenn Kennt-
nisse Uber die relative Bedeutung von
Additiv-, Dominanz- und Epistasieeffek-
ten bekannt sind. SEITZ (1989) interpre-
tierte die Korrelation Iy (EL, TL) in Ab-
héngigkeit von den Genfrequenzen, dem
Dominanzgrad und dem Inzuchtkoeffi-
zienten in der Linienpopulation und im
Tester. Er untersuchte darliberhinaus den
Einfluss von Epistasie und GPU mit ei-
nem 2-Loci Modell. Insgesamt zog
SEITZ (1989) den Schluss, dass keiner
der von ihm untersuchten Faktoren al-

lein eine ausreichende Erkl&rung fir die
in der Literatur, vor allem beim Merk-
mal Kornertrag, beobachteten geringen
Schatzwerte fur r, (EL, TL) bot. Er sah
deshalb eine erhebliche Diskrepanz zwi-
schen Theorie und experimentellen Be-
funden beim Testen gegen die eigene Po-
pulation.

SMITH (1986) zeigte, dass nach Auf-
summation Uber Loci bereits ein einfa-
ches Modell mit Additiv- und Domi-
nanzeffekten die empirischen Beobach-
tungen Uber die maskierenden Effekte
glnstiger dominanter Allele eines inge-
zlichteten Testers erkldren kann. Dieses
Modell schliet jedoch Linien x Tester-
Interaktionen mit Uberdominanter oder
epistatischer Genwirkung nicht aus.

Mit Hilfe von in verschiedenen Genera-
tionen ermittelten Schatzwerten der Va-
riations- und Kovariationsparameter
zwischen der EL und TL sind wir in der
Lage die theoretischen Erkenntnisse zur
r, (EL, TL) anhand experimenteller Be-
funde zu tberprifen. Mit der QTL-Ana-
lyse steht heute ein weiteres Instrumen-
tarium zur Verfugung, um auf moleku-
larer Ebene die obige Korrelation zu deu-
ten. Es stellt sich die Frage, wie stark die
geschatzten QTL-Effekte flir EL und TL
ubereinstimmen.

Material und Methoden

Materialentwicklung

Fur die Untersuchung der Korrelation
zwischen EL und TL wurden vier Popu-
lationen von Maislinien (F_- bis F-Lini-
en) verwendet. Die vier Elterngenotypen
entstammten den Maiszuchtprogrammen
der KWS SAAT AG (Linie A =
KW1265, Linie D = KW 1292) und der
Universitdt Hohenheim (Linie B = D146,
Linie C = D145). Sie gehorten zu Be-
ginn der 90er Jahre zum leistungsstérks-
ten Elitezuchtmaterial im européischen
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Flint-Formenkreis. Die vier Populatio-
nen wurden im Rahmen des EUREKA-
Projektes 290 von der KWS SAAT AG
aus den jeweiligen F -Kreuzungen durch
fortgesetzte Selbstung entwickelt.
Hierbei wurde streng darauf geachtet,
dass keine zichterische Selektion statt-
fand und die erzeugten Linien eine Zu-
fallsstichprobe aus der jeweiligen Popu-
lation darstellten. Um eine moglichst
hohe Gute (Power) und Genauigkeit der
QTL-Detektion zu erreichen, wurde bei
einer Population (AxB') ein sehr groRer
Populationsumfang (N = 380) gewahlt.
Die restlichen drei Populationen (AxB",
AxC und CxD) hatten nur etwa ein Drit-
tel dieses Umfangs und waren primar fir
die Verifikation der in AxB' gefundenen
QTL und die Uberpriifung der dort er-
mittelten Schatzwerte vorgesehen (néhe-
re Beschreibung in MIHALJEVIC etal.,
2004b).

Evaluierung der EL und TL

Fur die Evaluierung der TL wurden die
Linien aller vier Populationen einschlief3-
lich ihrer Elternlinien mit einem Tester
aus dem lodent-Formenkreis angepaart
(T2 = KW5162). Sdmtliche Nachkom-
menschaften aller vier Populationen
wurden in Feldexperimenten der KWS
SAAT AG an vier bis funf Umwelten in
Deutschland auf agronomisch wichtige
Merkmale der Kornerleistung (Korner-
trag, Korn-Trockensubstanzgehalt bzw.
Kornfeuchte, Tausendkorngewicht,
Korn-Proteinkonzentration und Wuchs-
hohe) hinsichtlich ihrer EL und TL ge-
pruft (ndhere Angaben in MIHALJEVIC
et al., 2004a, b). Als Versuchsanlagen
dienten Gitter mit zwei Wiederholungen:
ein 40x10 Gitter fiir die Evaluierung der
TL in AxB'und ein 30x10 Gitter fur die
Evaluierung der Linen per se in AxB'.
Fur die restlichen Populationen wurde
jeweils ein 15x10 Gitter fur die Evaluie-
rung der EL und TL-Nachkommenschaf-
ten verwendet. Die Leistungsprifungen
wurden in einreihigen (EL) bzw. doppel-
reihigen (TL) Parzellen durchgefihrt.

Die biometrische Verrechnung der Ver-
suche (Einzelortanalysen, Serienverrech-
nung) erfolgte mit der institutseigenen
Software PLABSTAT (UTZ, 1991). In
Kovarianzanalysen wurden die phanoty-
pischen und genotypischen Korrelatio-
nen zwischen EL und TL bestimmt (na-

here Beschreibung in MIHALJEVIC et
al., 2004b).

QTL-Analysen

Die Gesamtzahl der polymorphen RFLP-
Marker pro Population lag zwischen 89
und 151. Eine gemeinsame integrierte
Karte tber die Populationen wurde mit
dem Software-Programm JOINMAP
(VAN OOIJEN und VOORRIPS, 2001)
erstellt.

In jeder Population wurden getrennt nach
EL und TL QTL detektiert. Als biome-
trisches Verfahren wurden die im Pro-
gramm PLABQTL (UTZ und MEL-
CHINGER, 1996) implementierten Ver-
fahren ,,composite interval mapping“
(JANSEN und STAM, 1994; ZENG,
1994) sowie Kreuzvalidierung einge-
setzt. Das letztere ist vonndten, wenn der
Datensatz sowohl zur Detektion der QTL
als auch zur Schatzung der Geneffekte
benutzt wird. Gleichzeitig kann durch die
Kreuzvalidierung der Anteil der geneti-
schen Varianz, der durch QTL-Marker-
Assoziationen erklart wird, unverzerrt
geschétzt werden und die Aussichten ei-
ner markergestiitzten Selektion realis-
tisch beurteilt werden (MELCHINGER
etal., 1998; UTZ et al., 2000).

Hiermit wurden dhnliche Ergebnisse wie
mit einer unabhangigen Validierung er-
halten, ohne dass der experimentelle
Aufwand sich erhohte.

Die Ubereinstimmung zwischen den fiir
EL und TL detektierten QTL wurde mit
zwei Parametern berpriift: (i) mittels der
Anzahl kongruenter QTL, welche unab-
h&ngig vom Vorzeichen ihrer geschatz-
ten Effekte im Abstand von 20 cM
voneinander detektiert wurden, und (ii)
mittels der genotypischen Korrelation
zwischen der vorhergesagten und beob-
achteten TL, ry (M., Y,,). Hierbei ent-
spricht M _dem aufgrund der Marker
bzw. EL-QTL vorhergesagten Wert ei-
ner Linie, und Y, der beobachteten TL
dieser Linie (UTZ et al., 2000).

Ergebnisse und Diskussion

Die geschéatzen Populationsparameter fur
EL und TL sind in MIHALJEVIC et al.
(20044, b) ausfuhrlich erortert worden.
Hier soll der Schwerpunkt auf den Ver-
gleich zwischen EL und TL gesetzt wer-
den.

Vergleich zwischen Eigen- und
Testkreuzungsleistung

Die EL der Linien war in allen Populati-
onen niedriger als die TL und zwar fir
alle Merkmale auRer fir Kornfeuchte
und Proteinkonzentration. Die genotypi-

sche Varianz (83) fur EL war signifi-

kant groRer als diejenige fur TL in allen
untersuchten Merkmalen und Populati-
onen. Entsprechendes galt fur die Geno-

typ x Umwelt-Interaktionsvarianz (62, )

mit der Ausnahme von Kornertrag in
AxB"'und AxC (Tabelle 1).

Die Differenz der genotypischen Vari-
anz der TL im Vergleich zur EL héngt
ab von der ,, Testerstarke (Leistungsni-
veau des Testers) sowie der genotypi-
schen Korrelation zwischen EL und TL.
Far einen Tester mit iberwiegend domi-
nant wirkenden Allelen, welche die seg-
regierenden Populationsallele maskieren,

ist die 6; fur TL stark reduziert und er-

wartungsgemal ebenso die genotypische

Korrelation Iy (EL, TL). SMITH (1986)

zeigte, dass im Falle von vollstdndiger

Dominanz sowie einer Genfrequenz von

0.5r (EL, TL) sich umgekehrt proporti-
g . R

onal zum Verhaltnis der beiden genoty-

pischen Varianzen 6} (EL) und &; (TL)

verhélt. Wir konnten jedoch keinen sig-
nifikanten Zusammenhang zwischen
dem Verhdltnis dieser Varianzen und r
(EL, TL) in dieser Studie nachweisen.
Das Verhéltnis 6 (EL)/ 62 (TL) variier-
te zwischen 2.0 (Kornertrag in AxC) und
7.2 (Kornertrag in CxD). Die groften
Varianzverhéltnisse wurden erwartungs-
geméR fur den vermutlich durch viele do-
minante Gene gesteuerten Kornertrag ge-

funden, jedoch nur in den Populationen
AxB'und CxD.

Verschiedene Ursachen sind fiir die man-
gelnde Ubereinstimmung vonr_ (EL, TL)

und &5 (EL)/ 65 (TL) zu nennen. Erstens

entsprachen die Annahmen von SMITH
(1986) nicht voll den Gegebenheiten in
unseren Experimenten. SMITH unter-
suchte den biallelen Fall, wir hatten hin-
gegen einen triallelen Fall: zwei Popu-
lationsallele und ein Testerallel. Ferner
stammte unser Tester aus einem ande-
ren heterotischen Pool und nicht aus der-
selben Population wie die Linien.
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Zweitens hatten die Linien der vier Po-
pulationen einen unterschiedlichen He-
terozygotiegrad. Im Unterschied zu TL,
hangt die EL einer F_-Linie im Wesent-
lichen vom Heterozygotiegrad ihrer el-
terlichen F,-Pflanze ab. Trotz der gro-
Ren Variationsbreite des an den Marker-
loci gegebenen Heterozygotiegrades der
F,-Pflanzen der Population AxB'(28.3
bis 75.4%), war dieser fur den Korner-
trag nur schwach mit der EL korreliert
(rg =0.13, P < 0.05).

Drittens durften die breiten Konfidenz-
intervalle der genotypischen Korrelati-
onr, (EL, TL) (Tabelle 2) nicht auRer
Acht gelassen werden. Beispielsweise
variierten die 95%-Konfidenzintervalle
fur die Schatzwerte von r_(EL, TL) von
0.07 bis 0.87 fir den Kornertrag in der
kleinsten Population AxB'"'. Héchste
Schétzgenauigkeit wurde fir die Merk-
male Wuchshéhe und Kornfeuchte in der
groBten Population AxB! erreicht. Dies
stimmt mit den Ergebnissen von LIU et
al. (1997) liberein, der beweisen konnte,
dass die Heritabilitdt und Populations-
groRe die entscheidenden Faktoren fir
die Schétzgenauigkeit der genotypischen
Korrelationen darstellen.

Phanotypische Korrelationen zwischen
EL und TL, I, (EL, TL), waren fur den
Kornertrag in allen Populationen nied-
rig, jedoch signifikant (Tabelle 2). Fur
die anderen Merkmale war die I, (EL,
TL) jedoch von mittlerer Hohe (0.40 <
I, < 0.75). Die Hohe von r (EL, TL)
zeigt an, inwiefern die TL mit Hilfe ei-
ner Selektion auf EL sich verbessern
lasst. Inallen Fallenwar r_(EL, TL) gro-
Rer Null und hoher als die entsprechen-
de Iy (EL, TL). r, (EL, TL) erstreckte
sich von 0.28 bis 0.56 fiir den Korner-
trag und von 0.52 bis 0.87 fiir die ande-
ren vier Merkmale.

Die geschéatzten genotypischen Korrela-
tionen in unseren Populationen des eu-
ropdischen Flint-Formenkreises stimm-
ten groRenmé&Rig mit den Schatzwerten
aus den US-amerikanischen Studien mit
den Linien des Dent-Formenkreises
tiberein (siehe Ubersicht bei HALLAU-
ER und MIRANDA, 1981). Generell er-
gab sich fiir Merkmale mit héherer He-
ritabilitdt und vermutlich eher additiver
Genwirkungsweise wie Kornfeuchte,
Tausendkorngewicht, Proteinkonzentra-
tion und Wuchshohe ein héherer Schatz-

wert der r, (EL, TL) (> 0.7), hingegen
wurden flir den Kornertrag die niedrigs-
ten Werte ermittelt.

QTL far Eigen-und
Testkreuzungsleistung

Detaillierte Angaben (ber die Lage und
EffektgroRe einzelner fir EL und TL
detektierter QTL sind unter http://
www.maizegdb.org sowie MIHALJE-
VIC et al. (2004a, b) zu finden. Nach-
folgend méchten wir vornehmlich auf die
groRte Population AxB' eingehen.

Von den insgesamt 44 detektierten QTL
flr EL Uber alle Merkmale in AxB' wa-
ren 21 in einer Distanz von 20 cM
ebenfalls fir TL detektiert worden (Ta-
belle 2). Das Verhaltnis von der Anzahl
gemeinsam fur EL und TL detektierter
QTL zu der Gesamtanzahl fiir EL detek-
tierter QTL war fur den Kornertrag am
niedrigsten. Fir die anderen Merkmale
wurden Uber die Halfte der fur EL de-
tektierten QTL auch fur TL detektiert.
Die Anzahl der fur EL und TL gemein-
samen QTL war vermutlich etwas unter-
schitzt, da relativ zu der von SCHON et
al. (1994) publizierten Referenzkarte in
dieser Studie nur 70% des Genoms mit
der integrierten genetischen Karte abge-
deckt worden war. Da die Gite (Power)
der QTL-Detektion bei kleineren QTL
nur 50% oder weniger betragen diirfte,
reduzierte sich auch die Wahrscheinlich-
keit einer gleichzeitigen Detektion fir EL
und TL. Inshesondere fiel dies bei Po-
pulationsgroRen kleiner 100 ins Gewicht,
wie z.B. bei der AxB"' mit der Anzahl
auf TL gepriifter Linien gleich 71. Ahn-
liches fanden MELCHINGER et al.
(1998) beim Vergleich der QTL Uber
zwei Tester. Sie fanden, dass abgesehen
von Kornertrag, ungefahr die Hélfte der
detektierten QTL Uber die beiden Tester
Ubereinstimmte. Wir schlieRen daraus,
dass fiir Merkmale mit primar additiver
Genwirkungsweise und hoher Heritabi-
litdat wie Kornfeuchte, Tausendkornge-
wicht, Proteinkonzentration und Wuchs-
héhe eine Vorhersage der TL aufgrund
der EL der Linien mdglich ist.

Die genotypischen Korrelationen zwi-
schen der vorhergesagten TL aufgrund
der QTL-Ergebnisse fir EL und der tat-
séchlich beobachteten TL, r, Mg, Yo,
waren recht unterschiedlich je nach Po-
pulation und Merkmal (Tabelle 2). Fir
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den Kornertrag wurde die hochste r
(M¢,, Y;,) inder Population CxD ermit-
telt und die niedrigste in der Population
AxB'. Den groRten Schatzwert fur r,
(M., Y,,) erhielten wir fiir das Merk-
mal Wuchshohe in AxB'. Die Anzahl der
fur EL und TL gemeinsamen QTL war
nicht proportional zu der Grélie von r,
(M., Y,,). Die Ursache kénnte in der
gewdhlten QTL-Detektionsschwelle lie-
gen (SCHON et al., 2004). Ferner zeig-
ten die Schatzwerte von r, (EL, TL) und
r, (M¢,, Y,) nur fur den Kornertrag eine
vergleichbare GroR3e. Die Grolie von r,
(M., Y,,) ist merkmalsabhangig und
eine Funktion der durch EL-QTL erklar-
ten genotypischen Varianz. Die Groie
vonr, (Mg, Y,,) stimmte jedoch in un-
seren Experimenten nicht grundsatzlich
mit der kreuzvalidierten genotypischen
Varianz der EL-QTL Uberein. Dieses ist
héchstwahrscheinlich auf den Mangel an
Schatzgenauigkeit von ry Mg, Y.,
insbesondere in kleineren Populatio-
nen fir Kornertrag zuriuckzufihren
(Tabelle 2).

Zusammenfassung (zuchterische
Relevanz)

Die Hohe der genotypischen Korrelati-
on zwischen Linieneigenleistung (EL)
und Testkreuzungsleistung (TL), r, (EL,
TL), in vier Populationen des europdi-
schen Flint-Formenkreises stimmten mit
den bereits verdffentlichten Schatzwer-
ten der betreffenden Korrelation fir Po-
pulationen aus dem US-amerikanischen
Dent-Formenkreis tberein. Eine indirek-
te Verbesserung der TL durch frihe Se-
lektion auf EL war fur die Merkmale
Kornfeuchte, Tausendkorngewicht, Pro-
teinkonzentration und Wuchshohe er-
folgversprechend. Fir diese Merkmale
wurden mehr als die Halfte der fir EL
detektierten QTL ebenfalls fur TL detek-
tiert. Beim Kornertrag scheint eine di-
rekte Bewertung der TL bzw. EL not-
wendig, da sie sehr niedrig korreliert
waren. Grolie Populationsumfange sind
vorauszusetzen, um die Ubereinstim-
mung zwischen QTL-Experimenten und
die Aussichten marker-gestitzter Selek-
tion (MAS) auch bei mittleren bzw. klei-
nen QTL beurteilen zu kénnen. Malge-
bend ist ebenso der 6konomische Aspekt
hinsichtlich der relativen VVorziglichkeit
von MAS.
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Untersuchungen zur Korrelation zwischen Eigen- und Testkreuzungsleistung bei Mais

Tabelle 2: Phanotypische (fp) und genotypische (fg) Korrelationen zwischen der Eigenleistung (EL) und Testkreu-

zungsleistung (TL) der Linien, die Anzahl fir EL und TL detektierter und davon gemeinsamer QTL, der kreuzvalidierte

Anteil der durch die QTL erklarten genotypischen Varianz ( 5Ts.Es ) sowie die genotypische Korrelation zwischen EL

und TL basierend auf QTL fur EL, (Mg, Y;,). Die Parameter sind fir funf agronomische Merkmale gerechnet.

EL’

Population
Parameter AxB! AxB!" AxC CxD
R Kornertrag
[p (EL, TL) 0.19 [0.09;0.30] 0.33 [0.07;0.58] 0.38 [0.21;0.54] 0.42 [0.23;0.57]
[q (EL, TL) 0.28 [0.13;0.44] 0.45 [0.07;0.87] 0.54 [0.30;0.78] 0.56 [0.33;0.75]
rg Mz, Yo) 0.23 [0.08;0.36] 0.37 [0.00;0.50] 0.35 [0.03;0.55] 0.47 [0.00;0.67]
Anzahl QTL (EL) 9 2 3 3
Anzahl QTL (TL) 2 7 6 6
Gemeinsame QTL 1 1 1 1
ETS.ES (%) (EL) 274 3.5 12.3 3.8
(%) (TL) 18.7 8.2 51.8 359
Kornfeuchte
_(EL,TL) 0.62 [0.55;0.69] 0.68 [0.54;0.79] 0.61 [0.49;0.72] 0.40 [0.20;0.56]
[q (EL, TL) 0.73 [0.65;0.81] 0.84 [0.70;0.98] 0.74 [0.60;0.89] 0.52 [0.27;0.74]
rg Mz, Yo) 0.40 [0.29;0.47] 0.15 [0.02;0.30] 0.34 [0.19;0.45] 0.43 [0.21;0.55]
Anzahl QTL (EL) 5 1 7 9
Anzahl QTL (TL) 9 3 7 6
Gemeinsame QTL 3 0 1 3
ﬁTS.ES (%) (EL) 13.5 2.1 22.2 285
(%) (TL) 33.0 3.1 5.2 2.5
Tausendkorngewicht
. (EL,TL) 0.59 [0.50;0.67] 0.72 [0.59;0.82] 0.64 [0.52;0.73] 0.67 [0.52;0.77]
[‘g (EL, TL) 0.66 [0.57;0.75] 0.79 [0.67;0.90] 0.72 [0.61;0.83] 0.71 [0.56;0.82]
I‘g Mz, Yo) 0.53 [0.39;0.63] 0.46 [0.11;0.64] 0.49 [0.39;0.64] 0.26 [0.14;0.48]
Anzahl QTL (EL) 10 2 3 2
Anzahl QTL (TL) 10 3 4 4
Gemeinsame QTL 6 2 1 0
ﬁTS.ES (%) (EL) 21.6 9.4 14.9 12.2
(%) (TL) 423 26.6 13.5 13.5
Proteinkonzentration
. (EL,TL) 0.62 [0.53;0.69] 0.73 [0.58;0.84] 0.69 [0.54;0.80] 0.72 [0.60;0.81]
[‘g (EL, TL) 0.74 [0.64;0.84] 0.82 [0.67;0.92] 0.78 [0.62;0.90] 0.79 [0.66;0.89]
I‘g Mz, Yo) 0.39 [0.27;0.51] 0.55 [0.30;0.65] 0.49 [0.22;0.66] 0.55 [0.45;0.66]
Anzahl QTL (EL) 7 2 7 5
Anzahl QTL (TL) 9 6 6 4
Gemeinsame QTL 4 2 5 1
ﬁTS.ES (%) (EL) 22.6 7.6 7.6 15.9
(%) (TL) 38.9 9.8 16.6 19.5
Wuchshéhe
. (EL,TL) 0.68 [0.61;0.74] 0.70 [0.46;0.86] 0.75 [0.61;0.85] 0.52 [0.36;0.65]
l;q (EL, TL) 0.81 [0.74;0.87] 0.80 [0.51;1.00] 0.87 [0.72;0.99] 0.60 [0.42;0.74]
I’g Mz, Yo) 0.65 [0.57;0.72] 0.34 [0.31;0.55] 0.58 [0.12;0.75] 0.55 [0.35;0.64]
Anzahl QTL (EL) 13 1 4 5
Anzahl QTL (TL) 12 1 5 3
Gemeinsame QTL 7 0 2 1
ETS.ES (%) (EL) 35.2 16.4 5.0 19.3
(%) (TL) 49.3 -0.3 224 12.8

T Empirisches 95%-Konfidenzintervall.
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