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Einleitung
Das Ziel von Züchtung ist es, Individu-
en „genetisch so zu verändern, dass sie 
besser an die Bedürfnisse des Menschen 
angepasst sind“ (Becker 1993). Dabei 
werden diejenigen Individuen aus einer 
Population ausgewählt, deren Nachkom-
men in ihren Leistungen dem Zuchtziel 
näher sind als die Elterngeneration (ESSl 
1996). Zuchtziele in der Pflanzenzucht 
können zum Beispiel die Steigerung des 
Ertrages, die Verbesserung der Qualität 
oder die Erhöhung der Krankheitsresis-
tenz sein.
Um diese Zuchtziele zu erreichen, be-
urteilt der Pflanzenzüchter vielverspre-
chende Genotypen in mehrortigen und 
-jährigen Feldversuchen überwiegend 
anhand ihrer phänotypischen Leistun-
gen. Insbesondere, wenn unbalanzierte 
Datensätze vorhanden sind, das heißt, 
dass zum Beispiel nicht alle zu prüfenden 
Nachkommen auch an allen Standorten 
angebaut worden sind und bei Merkma-
len mit niedriger Heritabilität und daraus 
resultierendem hohem Umwelteinfluss 
basiert eine phänotypische Selektion auf 
einer eingeschränkten Aussage über den 
Genotyp und damit den Zuchtwert eines 
Individuums oder eines Stammes. In 
diesem Fall ist es schwierig, Leistungen, 
die unter verschiedenen Umweltbedin-
gungen (z.B. auf verschiedenen Stand-
orten) und zu unterschiedlichen Zeiten 
erbracht worden sind, zu vergleichen 
(Bernardo 2002).
Eine richtige Selektionsentscheidung 
kann also nur dann getroffen werden, 
wenn der Genotyp möglichst gut bekannt 
ist. Eine Methode, mit der man die ge-
netische Disposition eines Individuums 
beurteilen kann und die in der Tierzüch-
tung standardmäßig eingesetzt wird, ist 
die Zuchtwertschätzung. Die Zuchtwert-
schätzung ist dadurch charakterisiert, 
dass sie den Wert eines Individuums, 
den es für die Zucht besitzt, anhand von 

Phänotypdaten des jeweiligen Indivi-
duums selbst und unter Einbeziehung 
der Leistungen von Verwandten schätzt. 
Außerdem werden unterschiedliche 
Umweltverhältnisse berücksichtigt. Um 
eine hohe Schätzgenauigkeit zu erzielen, 
ist es üblich, Zuchtwerte mit BLUP-
Eigenschaften zu schätzen, wobei BLUP 
für „Best Linear Unbiased Prediction“ 
steht. So soll die genetische Veranlagung 
eines Individuums möglichst genau er-
kannt und infolgedessen die Effizienz der 
Selektion erhöht werden (Comberg 
1980).
In verschiedenen Forschungsarbeiten 
konnte mittlerweile gezeigt werden, 
dass die Zuchtwertschätzung auch in der 
Pflanzenzüchtung zu einer Steigerung 
des Selektionserfolges führen kann. In 
diesem Beitrag soll ein Überblick über 
relevante Studien in der Pflanzenzüch-
tung gegeben werden. Dabei wurden 
nur Studien ausgewählt, bei denen die 
Durchführung der Zuchtwertschätzung 
mit Hilfe von Stammbauminformationen 
im Vordergrund stand.
Im Folgenden sollen zuerst vegetative 
Kulturarten vorgestellt werden, da hier 
die Bedingungen für die Zuchtwertschät-
zung am ähnlichsten zu der Situation in 
der Tierzüchtung sind, so dass das statis-
tische Modell mit wenigen Änderungen 
übernommen werden kann. Anschließend 
soll auf generativ vermehrte Kulturarten, 
nämlich Fremd- und Selbstbefruchter 
eingegangen werden. Insbesondere bei 
Selbstbefruchtern müssen der hohe In-
zuchtgrad und die starken Änderungen in 
der Bedeutung der Dominanzvarianz in 
frühen Kreuzungsgenerationen im statis-
tischen Modell der Zuchtwertschätzung 
berücksichtigt werden.
Tabelle 1 gibt einen Literaturüberblick 
zum Einsatz der Zuchtwertschätzung 
in der Pflanzenzüchtung, wobei der 
Schwerpunkt auf Studien gelegt wurde, 
in denen Stammbauminformationen 
berücksichtigt wurden.

Vegetativ vermehrte Fruchtarten
Araújo et al. (1996) untersuchten 
geklonte Eltern und deren Nachkommen-
schaften von Eukalyptus (Eucalyptus 
globulus). Das Klonen der Eltern führte 
zu einer Verbesserung der geschätzten 
Zuchtwerte, da mehrere Klone eines 
Elters als Wiederholungen betrachtet 
werden können. Costa e Silva et al. 
(2004) beschäftigten sich ebenfalls mit 
Eukalyptus und berechneten Zuchtwerte 
für Vollgeschwisterfamilien. Uni- und 
multivariate statistische Modelle wur-
den in der Zuchtwertschätzung von 
Norwegischen Rottannen [Picea abies 
(L.) KARST.] verwendet, um anhand 
von Leistungsdaten von Kreuzungsnach-
kommen Zuchtwerte für die Eltern zu 
schätzen (Costa e Silva et al. 2000). 
Die Abstammungsinformationen wurden 
hier genutzt, um die Daten von verschie-
denen Kreuzungsdesigns miteinander 
zu verbinden. Da Costa et al. (2002) 
setzten ebenfalls uni- und multivariate 
Modelle in Halbgeschwisterfamilien 
vom Kautschukbaum [Hevea brasiliensis 
(Willd. ex Adr. de Juss.) Muell.-Arg.] ein. 
Dabei wurde jedes einzelne Experiment 
mit Hilfe eines univariaten Modells aus-
gewertet. Im multivariaten Modell wurde 
dasselbe Merkmal an verschiedenen 
Standorten als unterschiedliche Merk-
male definiert. Einen geostatistischen 
Ansatz wählten Davik und Honne 
(2005) in der Zuchtwertschätzung von 
Vollgeschwister-Familien bei Erdbee-
re (Fragaria x ananassa Duch.). Bei 
Hybriden zwischen apomiktischen und 
autotetraploiden Individuen von Guinea 
Gras (Panicum maximum) konnten Re-
sende et al. (2004) zeigen, dass durch 
die Selektion anhand von Zuchtwerten 
vorteilhafte Eltern und Kreuzungskom-
binationen erkannt werden konnten. In 
der Selektion von vorteilhaften Eltern 
anhand von Nachkommendaten bei Pfir-
sich [Prunus persica (L.) Batsch (Peach 
Group)] fanden de Souza et al. (2000) 
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heraus, dass eine höhere Anzahl an Nach-
kommen in der Zuchtwertschätzung zu 
einer besseren Schätzgenauigkeit führte. 
Aus diesem Grund nutzten Durel et al. 
(1998) sämtliche Stammbauminforma-
tionen in der Zuchtwertschätzung von 
Apfel (Malus domesticus). Die erhal-
tenen Zuchtwerte waren für zukünftige 
Züchtungsstrategien informativer als alle 
anderen mit bisher verwendeten Stan-
dardmethoden ermittelten Werte.

Generativ vermehrte Fruchtarten

a) Fremdbefruchter
Soh (1994) erstellte ein Ranking von 
Eltern in Ölpalme (Elaeis guineensis, 
Jacq.) basierend auf den Daten von Kreu-
zungsnachkommen. Ebenfalls in Ölpal-
me schätzten Purba et al. (2001) für die 
durchschnittliche Leistung von Hybriden 
Zuchtwerte. Anhand der Zuchtwerte 
wurden anschließend die Hybriden, die 
in den nächsten Selektionszyklus fortge-
führt werden sollen, ausgewählt. In der 
Hybridzüchtung von Mais (Zea mays 

L.) wurden von Bernardo (1994, 
1995, 1996a,b,c,d, 1997, 1998a,b, 1999) 
zahlreiche Studien durchgeführt. Der 
Autor konnte zeigen, dass mit Hilfe der 
Zuchtwertschätzung die Leistung von 
Maiskreuzungen vor der Durchführung 
von Feldversuchen abgeschätzt werden 
konnte (Bernardo 1996a). Auch 
können basierend auf den Leistungsdaten 
der bereits in Feldversuchen getesteten 
Hybriden die Leistungen von noch un-
getesteten Hybriden geschätzt werden 
(Bernardo 1996c). Die Schätzung 
von Zuchtwerten mit BLUP-Eigenschaf-
ten zeigte sich auch dann robust, wenn 
fehlerhafte Stammbauminformationen 
der Inzuchtlinien vorlagen (Bernar-
do 1996b). Die Nicht-Berücksichtigung 
von Abstammungsinformationen in der 
Zuchtwertschätzung führt dagegen zu 
einer Verringerung der genetischen Vari-
anz bei Mais-Inzuchtlinien (Bromley 
et al. 2000). Bueno und Gilmour 
(2003) fanden außerdem heraus, dass 
es bei der Auswahl des Designs in 
Feldversuchen eine große Rolle spielt, 

ob Abstammungsinformationen in die 
Zuchtwertschätzung einbezogen werden 
oder nicht. Denn Designs, die bei nicht 
verwandten Individuen optimal sind, 
sind suboptimal bei verwandten Indi-
viduen. Bei Merkmalen, die stark von 
Dominanzeffekten beeinflusst werden, 
resultierte die Einbeziehung von Domi-
nanzeffekten in das statistische Modell 
der Zuchtwertschätzung in einer höhe-
ren Schätzgenauigkeit (Bernardo 
1996d). Allerdings führte eine Berück-
sichtigung von additiv x additiven epista-
tischen Effekten zu keiner Erhöhung des 
Selektionserfolges (Bernardo 1995). 
Bernardo (1994, 1997, 1998a,b, 
1999) untersuchten auch, ob der Einsatz 
von RFLP-Markerdaten in der Zucht-
wertschätzung zu einem Effizienzgewinn 
führt. Der Autor konnte zeigen, dass die 
Integration von Markerdaten dann sinn-
voll ist, wenn das Merkmal durch wenige 
QTLs kontrolliert ist. Charcosset 
et al. (1998) nutzten in der Zuchtwert-
schätzung von F1-Hybriden bei Mais 
(Zea mays L.) einen ähnlichen Ansatz 

Tabelle 1: Literaturüberblick zum Einsatz der Zuchtwertschätzung in der Pflanzenzüchtung (FB = Fremdbefruchter,    
SB = Selbstbefruchter)

Quelle 	 Fruchtart 	 Vermehrung 	 Population

Araújo et al. (1996)	 Eukalyptus (Eucalyptus globulus)	 Vegetativ 	 150 geklonte Eltern und Kreuzungsnachkommen
Durel et al. (1998) 	 Apfel (Malus domesticus)	 Vegetativ 	 Gesamter Stammbaum mit 213 Familien 
Costa e Silva et al. (2000)	 Norwegische Rottanne 	 Vegetativ 	 Daten von Nachkommen wurden genutzt, 	
	 [Picea abies (L.) KARST.]		  um Zuchtwerte für 90 Eltern zu schätzen
De Souza et al. (2000) 	 Pfirsich [Prunus persica (L.) 	 Vegetativ 	 Daten von Nachkommen wurden genutzt, um	
	 Batsch (Peach Group)] 		  Zuchtwerte für 28 Eltern zu schätzen
Da Costa et al. (2002) 	 Kautschukbaum [Hevea brasiliensis 	 Vegetativ 	 22 Halbgeschwister-Familien			 
	 (Willd. ex Adr. de Juss.) Muell.- Arg.]
Costa e Silva et al. (2004)	 Eukalyptus (Eucalyptus globulus)	 Vegetativ 	 75 bis 78 Vollgeschwister-Familien
Resende et al. (2004) 	 Guinea Gras (Panicum maximum)	 Vegetativ 	 79 Hybriden aus pomiktischen und 		
			   autotetraploiden Individuen
Davik und Honne (2005)	 Erdbeere (Fragaria x ananassa Duch.)	 Vegetativ 	 Vollgeschwister-Familien
Soh (1994) 	 Ölpalme (Elaeis guineensis, Jacq.)	 Generativ (FB) 	 Daten von Nachkommen wurden genutzt, um 	
			   Zuchtwerte für Eltern zu schätzen
Purba et al. (2001) 	 Ölpalme (Elaeis guineensis, Jacq.)	 Generativ (FB) 	 401 Hybriden 
Bernardo (1994-1999) 	 Mais (Zea mays L.) 	 Generativ (FB) 	 Hybriden
Charcosset et al. (1998)	 Mais (Zea mays L.) 	 Generativ (FB) 	 210 Hybriden 
Bromley et al. (2000) 	 Mais (Zea mays L.) 	 Generativ (FB) 	 Inzuchtlinien
Flachenecker et al. 	 Mais (Zea mays L.) 	 Generativ (FB) 	 Rekurrentes Selektionsschema einer F2- 	
(2006a, b)			   Population mit 120 Vollgeschwistern 
Panter und Allen (1995a)	 Sojabohne [Glycine max (L.) Merr.] 	 Generativ (SB) 	 25 Elternlinien mit Kreuzungsnachkommen
Panter und Allen (1995b)	 Sojabohne [Glycine max (L.) Merr.] 	 Generativ (SB) 	 Nachkommen aus 24 Kreuzungen
Xu und Virmani (2000)	 Reis (Oryza sativa L.) 	 Generativ (SB) 	 66 F1-Hybridlinien
Pattee et al. (2001) 	 Erdnuss (Arachis hypogaea L.)	 Generativ (SB) 	 250 Elternlinien
Crossa et al. (2006) 	 Weizen (Triticum aestivum L.)	 Generativ (SB) 	 29 Elternlinien
Oakey et al. (2006) 	 Weizen (Triticum aestivum L.)	 Generativ (SB) 	 259 Elternlinien
Bauer et al. (2006, 2007),	 Gerste (Hordeum vulgare L.)	 Generativ (SB) 	 152-500 Elternlinien
Bauer und Léon (2007)	
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wie Bernardo (1994, 1995) und stell-
ten fest, dass die Zuchtwertschätzung 
anderen Methoden überlegen war. In 
F2-Vollgeschwisterfamilien eines rekur-
renten Selektionsschemas bei Mais (Zea 
mays L.) konnten Flachenecker et 
al. (2006a,b) zeigen, dass Zuchtwerte, 
die auf der Basis der Vollgeschwister-
Leistung in der Generation Cn für die 
Folgegeneration Cn+1 geschätzt wurden 
die gleiche oder eine höhere Genauigkeit 
hatten als Schätzwerte basierend auf der 
Leistung der Eltern.

b) Selbstbefruchter
Um Zuchtwertschätzungen in der Selbst-
befruchterzüchtung einsetzen zu können, 
müssen sowohl der hohe Inzuchtgrad 
der Kreuzungseltern als auch die star-
ken Änderungen in der Bedeutung der 
Dominanzvarianz in frühen Kreuzungs-
generationen berücksichtigt werden. 
Das bedeutet, dass die Berechnung 
der Verwandtschaftsmatrix A und das 
statistische Modell angepasst werden 
müssen.
Panter und Allen (1995a,b) führ-
ten Untersuchungen zum Einsatz der 
Zuchtwertschätzung bei der Sojabohne 
(Glycine max (L.) Merr.)) durch. Die 
Autoren stellten fest, dass mit Hilfe der 
Zuchtwertschätzung mehr vorteilhafte 
Kreuzungen detektiert werden konnten 
als mit anderen Selektionsmethoden. 
Ähnlich wie die Arbeit von Panter 
und Allen (1995a,b) verglichen Pat-
tee et al. (2001) in Erdnuss (Arachis 
hypogaea L.) und Xu und Virmani 
(2000) in F1-Reishybriden (Oryza sa-
tiva L.) Zuchtwerte und Elternmittel 
miteinander. Sie stellten ebenfalls fest, 
dass eine Selektion anhand von Zucht-
werten überlegen ist. In allen genannten 
Studien wurden jedoch nicht die In-
zuchtbedingungen der Kreuzungseltern 
berücksichtigt. Einen anderen Ansatz 
wählten Oakey et al. (2006), die den 
hohen Inzuchtgrad in nachfolgenden 
Selbstungsgenerationen in Weizen-In-
zuchtlinien (Triticum aestivum L.) bei der 
Berechnung der Verrwandtschaftsmatrix 
einbezogen. Da in der Pflanzenzüchtung 
oft Genotyp-Umwelt-Interaktionen 
auftreten, integrierten Crossa et al. 
(2006) bei Weizen-Inzuchtlinien (Tri-
ticum aestivum L.) diesen Faktor in 
Form eines Kronecker-Produkts mit der 

Verwandtschaftsmatrix in das statisti-
sche Modell der Zuchtwertschätzung. 
Bauer (2006) untersuchte den Einsatz 
der Zuchtwertschätzung in der Selek-
tion von sowohl Kreuzungseltern als 
auch Kreuzungsnachkommen und fand 
heraus, dass, insbesondere wenn stark 
unbalanzierte Daten und Merkmale mit 
niedriger Heritabilität vorliegen, die Se-
lektion basierend auf Zuchtwerten allen 
anderen Selektionsstrategien überlegen 
ist. In dieser Studie wurde die Inzucht 
der Kreuzungseltern in der Verwandt-
schaftsmatrix berücksichtigt. Anhand 
von Simulationsdaten stellten Bauer et 
al. (2006) fest, dass bei ungenauen oder 
fehlenden Abstammungsdaten zwischen 
Elternlinien diese Information durch 
genetische Ähnlichkeiten, die anhand 
von molekularen Markerdaten berech-
net wurden, ersetzt werden können. Da 
durch eine geringe Anzahl an Markern 
die Wahrscheinlichkeit für das Auftreten 
von genetisch identischen Linien steigt 
und damit die Matrix mit den genetischen 
Ähnlichkeiten singulär werden kann, 
berechneten Bauer et al. (2007) bei 
Gerste (Hordeum vulgare L.) Eigenva-
lues der genetischen Ähnlichkeiten, die 
anschließend wieder rücktransformiert 
wurden. Die Autoren kamen zu ähnli-
chen Zuchtwerten wie bei einer direkten 
Einbeziehung von genetischen Ähnlich-
keiten. Uni- und multivariate Modelle 
wurden von Bauer und Léon (2007) 
bei verschiedenen Merkmalen mit unter-
schiedlich stark ausgeprägter Korrelation 
untersucht. Der Einsatz eines multivari-
aten Modells war besonders bei negativ 
korrelierten Merkmalen vorteilhaft.

Fazit
Zusammenfassend kann festgestellt 
werden, dass in den meisten Studien 
zur Zuchtwertschätzung in der Pflan-
zenzüchtung die Überlegenheit einer 
Selektion anhand von Zuchtwerten über 
herkömmliche Selektionsstrategien 
nachgewiesen werden konnte. Es besteht 
jedoch noch weiterer Forschungsbedarf, 
um die Schätzung von Zuchtwerten 
auch in sehr großen, komplexen Pflan-
zenpopulationen einsetzen zu können. 
Weiterhin sind in der Praxis bei der 
Integration der DNA-Markerdaten in 
die Zuchtwertschätzung noch Probleme 
vorhanden. Außerdem sollte der Einsatz 

der Zuchtwertschätzung auch in partiell-
allogamen Kulturarten und in Populati-
onssorten untersucht werden.
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