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Hybridmais, Züchtung und Verwertung

1. Einleitung
Die Züchtung einer neuen Pflanzensor-
te dauert in der Regel 8-10 Jahre und
erfordert monetäre Investitionen in Höhe
von 1-2 Mio Euro und mehr. Da Pflan-
zensorten durch Nachbau in der Regel
auf einfache Weise reproduziert werden
können, bedürfen sie als geistiges Eigen-
tum des jeweiligen Züchters eines beson-
deren Schutzes, wie er in der UPOV-
Konvention (UPOV, 1961) oder in nati-
onalen Sortenschutzrichtlinien, wie etwa
dem Deutschen Sortenschutzgesetz ver-
ankert ist.
Neben dem bestmöglichen Schutz gegen
Plagiatismus und Missbrauch ist es
allerdings auch unerlässlich, dass auch
geschützte Sorten allen Züchtern als
Genressource zur Erzeugung einer ge-
netischen Ausgangsvariation bei der
Neuzüchtung von Sorten zur Verfügung
stehen. Daher wurde das sog. „Züchter-
privileg“, das den Hauptunterschied zwi-
schen Sortenschutz und Patentrecht dar-
stellt, 1978 in die UPOV-Konvention
(UPOV, 1978) implementiert.
Durch konventionelle oder neuentwi-
ckelte biotechnologische Methoden, wie
genetische Transformation von Sorten,
fortgesetzte (markergestützte) Rückkreu-
zung, Selektion von natürlichen oder in-
duzierten Mutanten, Re-Selektion der
besten Genotypen innerhalb von beste-
henden Sorten oder der Generierung von
„kosmetischer“ Variation kann das
Züchterprivileg aber gezielt missbraucht
werden. Somit ist es möglich, dass der
Zuchtfortschritt des Züchters der Ur-
sprungssorte zu wesentlichen Teilen für
die Züchtung neuer Sorten ausgenutzt

wird, ohne dass dieser dafür zu entschä-
digen ist. Die revidierte UPOV-Konven-
tion von 1991 (UPOV, 1991) bezeich-
net derartig entwickelte Sorten als soge-
nannte „im wesentlichen abgeleitete Sor-
ten“ (essentially derived varieties -
EDVs) und impliziert, dass im Falle ei-
ner wesentlichen Ableitung der Züchter
der Ursprungssorte angemessen zu ent-
schädigen ist.
Eine Sorte ist demnach von einer Aus-
gangssorte („initial variety“) im wesent-
lichen abgeleitet, wenn sie (1) hauptsäch-
lich aus der Ausgangssorte entwickelt
wurde („predominant derivation“), (2)
von der Ausgangssorte unterscheidbar
sind („clear distinctness“) und (3) gene-
tisch weitestgehend identisch („genetic
conformity“) mit der Ausgangssorte ist.
Dabei müssen alle drei Kriterien erfüllt
sein (ASSINSEL, 1999), um eine Sorte
als EDV einzustufen. Während bereits
weitestgehend Einigkeit darüber besteht,
dass die Entwicklung aus einer Aus-
gangssorte durch Offenlegung von
Zuchtbüchern (GILLILAND et al.,
2000) bzw. molekulargenetische Unter-
suchungen (GILL et al., 1995; GRA-
HAM et al., 2000) und die Unterscheid-
barkeit durch die bewährten UPOV-Re-
gistermerkmale nachzuweisen ist, be-
steht nach wie vor kein Konsens über die
Methoden, die zum Nachweis der gene-
tischen Konformität zweier Sorten anzu-
wenden sind.
Molekulare Marker, wie „Simple Se-
quence Repeats“ (SSRs) oder „Ampli-
fied Fragment Length Polymorphisms“
(AFLPs) wurden wiederholt zur Identi-
fikation von EDVs vorgeschlagen (ASS-
INSEL, 1999; BERNARDO and KAH-

LER, 2001; KNAAK et al., 1996; ROL-
DAN RUIZ et al., 2000; SMITH and
SMITH, 1989), da sie einen direkten
Schätzwert für das wahre Verwandt-
schaftsverhältnis zweier Sorten liefern
und auch bereits erfolgreich zur Aufklä-
rung der illegalen Verwendung ge-
schützter Maislinien eingesetzt wurden
(MARTIN et al., 1991). Neben moleku-
laren Markern wurden aber auch phäno-
typische Deskriptoren, wie morphologi-
sche Merkmale, Kombinationsfähigkeit,
oder Heterosis zur Identifikation von
abgeleiteten Sorten vorgeschlagen (ASS-
INSEL, 1999), mit der Argumentation,
dass phänotypische Merkmale seit Jah-
ren die Grundlage des Sortenschutzes
darstellen und somit auch zur Identifi-
kation von EDVs  herangezogen werden
sollten (SMITH et al., 1991).
Zudem besteht in allen bedeutenden Kul-
turarten darunter auch Mais (Zea mays
L.) nach wie vor Uneinigkeit über ak-
zeptierte und nichtakzeptierte Zuchtver-
fahren, die zu unabhängigen bzw. abge-
leiteten Sorten führen. Insbesondere die
Anzahl der erlaubten Rückkreuzungsge-
nerationen zu einer geschützten Maisli-
nie ist nach wie vor ein Streitpunkt der
Züchter und Züchtervereinigungen un-
tereinander. Grenzwerte zur Unterschei-
dung von unabhängigen und abgeleite-
ten Sorten wurden deswegen noch nicht
festgelegt. Somit ist das Konzept der ab-
geleiteten Sorten bislang für nahezu alle
bedeutenden Kulturarten noch nicht in
die Praxis umgesetzt. In Mais ist der
wesentliche Grund hierfür, dass bislang
kein detaillierter Vergleich aller in Fra-
ge kommenden Verfahren stattgefunden
hat.
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Hauptziel dieser Studie war daher
Brauchbarkeit von molekularen Mar-
kers, morphologischen Merkmalen und
Heterosis zur Identifizierung von EDVs
bei Mais zu untersuchen. Die einzelnen
Teilziele waren (1) die Evaluierung von
genetischen Distanzen basierend auf
SSRs und AFLPs zur Unterscheidung
von Maisinzuchtlinien, die aus F2-, BC1-
oder BC2- Populationen entwickelt wur-
den, (2) die Verifizierung von simulier-
ten Daten einer Partnerstudie und (3) der
detaillierte Vergleich von molekularen
Markern mit morphologischen Merkma-
len und Heterosis bezüglich ihrer Eig-
nung zur Identifikation von EDVs und
(4) die Erlangung verwertbarer Schluss-
folgerungen im Hinblick auf verschie-
dene Grenzwertszenarien.

2. Material und Methoden

2.1 Maisinzuchtlinien
Aus den Zuchtprogrammen der Univer-
sität Hohenheim, der University of Illi-
nois, sowie fünf kommerziellen europä-
ischen Pflanzenzuchtunternehmen wur-
den insgesamt 220 europäische und ame-
rikanische Maisinzuchtlinien ausge-
wählt. Diese ließen sich zu 163 sog. „Tri-
pletts“ kombinieren, die jeweils aus ei-
ner Nachkommenlinie (O) sowie beiden
Elternlinien (P1, P2) bestanden. Dabei
wurden die Nachkommenlinien entwe-
der aus einer F2-, BC1- oder einer BC2-
Population entwickelt.

2.2 Markeranalysen
Alle Maisinzuchtlinien wurden mit 100
gleichmäßig über das Maisgenom ver-
teilten SSRs genotypisiert. DNA-Isola-
tion, SSR-Analyse, sowie exakte Mar-
kerpositionen sind ausführlich bei HE-
CKENBERGER et al. (2002) beschrie-
ben. Entwicklung des SSR-Sets, sowie
die SSR-Analyse selbst wurden auf ei-
ner kommerziellen Basis von Celera
(1756 Picasso Avenue, Davis CA 95616,
USA) durchgeführt. Ein Subset aus 104
Maisinzuchtlinien wurde zusätzlich von
Keygene N.V. (P.O. Box 216, 6700 AE
Wageningen, Niederlande) mit 20 AFLP
Primerkombinationen (PCs) genotypi-
siert, wie ausführlich bei HECKENBER-
GER et al. (2003b) beschrieben.

2.3 Feldversuche
Ein Subset aus 58 europäischen Maisin-
zuchtlinien aus den Maiszuchtprogram-

men zweier deutscher Züchterfirmen
sowie der Universität Hohenheim wur-
de zusätzlich zur phänotypischen Cha-
rakterisierung im Feld ausgewählt. Im
Einzelnen bestand das Subset aus 24
Flint und 36 Dentinzuchtlinen, aus de-
nen sich insgesamt 31 Tripletts zusam-
menstellen ließen. Dabei hatten 21 Tri-
pletts F2- und zehn Tripletts BC1-abge-
leitete Nachkommenlinien. Für die Het-
erosisuntersuchung wurde für jede Lini-
enkombination innerhalb eines Tripletts
(P1xP2, P1xO and P2xO) F1-Hybridsaat-
gut erzeugt. Falls von derselben Kreu-
zung zweier Elternlinien mehr als eine
Nachkommenlinie vorhanden war, wur-
de zusätzlich Hybridsaatgut von jeder
möglichen Hybride der Nachkommen-
linien untereinander erzeugt. Neben den
58 Linien wurden im Feldversuch
insgesamt 114 Intrapool F1-Hybriden
getestet.
Das Experiment wurde in einem zwei-
jährigen Feldversuch in den Jahren 2000
und 2001 über drei Orte (Bad Krozin-
gen, Eckartsweier and Scherzheim) in
der Oberrheinischen Tiefebene in Süd-
westdeutschland durchgeführt. Die
Durchführung im deutschen Hauptan-
baugebiet von Körnermais sollte dabei
bestmögliche Umweltbedingungen zur
Durchführung des Experimentes sicher-
stellen. Jede Linie und F1-Hybride wur-
de in zwei Wiederholungen pro Ort an-
gebaut, wobei die Versuchsanlage einer
vollständig randomisierten Blockanlage
entsprach. Insgesamt wurden für die Li-
nien 28 morphologische bzw. agronomi-
sche Merkmale nach den UPOV-Richt-
linien zum Sortenschutz (Tabelle 1) so-
wie Midparent-Heterosis für 12 Merk-
male erfasst (Tabelle 2).

2.4 Biometrische Auswertung
Der Abstammungskoeffizient nach MA-
LÉCOT, (1948) (f) wurde zur Berech-
nung von pedigreebasierten Distanzen
verwendet. Dabei ist der f-Wert der Er-
wartungswert der genetischen Ähnlich-
keit zweier Individuen unter der Annah-
me, (1) dass alle verwendeten Marker po-
lymorph zwischen den Eltern sind, (2)
dass der elterliche Genombeitrag zu den
Nachkommen jeweils 50% beträgt und
(3) der Abwesenheit von Segregation,
Selektion und Drift.
Paarweise genetische Distanzen (GDs)
zwischen Maisinzuchtlinien basierend
auf SSRs (GDSSR) oder AFLPs (GDAFLP)

wurden unter Verwendung der „Rogers’
distance“ (ROGERS, 1972) berechnet.
Standardabweichungen (SDs) für gene-
tische Distanzen wurden unter Verwen-
dung einer Jackknive-Prozedur
(EFRON, 1982) errechnet. Die wieder-
holten Stichproben („resampling“) wur-
den für SSRs über Primerpaare und für
AFLPs über Primerkombinationen
durchgeführt (FELSENSTEIN, 1985;
TIVANG et al., 1994). Um den Effekt
von Drift und Selektion auf den elterli-
chen Genombeitrag abzuschätzen, wur-
den die experimentellen Daten darüber
hinaus mit simulierten Daten verglichen,
die in einer Partnerstudie (BOHN et al.,
2004) generiert wurden. Das verwende-
te Modell berücksichtigte dabei lediglich
Drift aber keine Selektion oder Mutation.
Zur Berechnung von morphologischen
Distanzen wurden die Merkmalswerte
für jedes Merkmal anhand ihrer phäno-
typischen Standardabweichung adjus-
tiert, um die Verzerrung zugunsten von
Merkmalen mit höheren Werten zu eli-
minieren. Anschließend wurden für jede
paarweise Kombination von Linien Eu-
klidische Distanzen berechnet. Als zwei-
tes Distanzmaß wurde die Distanz nach
MAHALANOBIS (1936) verwendet, die
zusätzlich noch Verzerrungen korrigiert,
welche durch Korrelationen von Merk-
malen bedingt sind.
Genetische Distanzen, sowie deren Stan-
dardabweichungen wurden mit dem Pro-
gramm PLABSIM berechnet (FRISCH
et al., 2000). Die Varianzanalysen der
Feldversuche wurden mit PLABSTAT
durchgeführt (UTZ, 2001). Alle anderen
statistischen Berechnungen wurden mit
den Softwarepaketen SAS (SAS Institu-
te, 1988) bzw. R (IHAKA, R. and
GENTLEMAN R., 1996) in Verbindung
mit einem relationalen Datenbanksystem
(HECKENBERGER, et al., 2003a)
durchgeführt.

2.5 Grenzwertszenarien
Die Häufigkeitsverteilungen für GDs von
F2-, BC1-, und BC2- abgeleiteten Mais-
inzuchtlinien zu ihren Elternlinien wur-
den mit Betaverteilungen (JOHNSON et
al., 1995) separat für jedes Verwandt-
schaftsverhältnis approximiert. Dabei
wurden die Parameter so gewählt, dass
Mittelwert und Varianz der ursprüngli-
chen Häufigkeitsverteilung erhalten blie-
ben. Häufigkeitsverteilungen für mor-
phologische Distanzen und Heterosis
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Tabelle 1: Morphologische und agronomische Merkmale, erhoben für 58 Flint-
und Dent-Maisinzuchtlinien erhoben in vier oder sechs Umwelten in Süd-
deutschland.

Merkmal Code UPOV-Code Umwelten

Kolben
Durchmesser (mm) KDI 27 6
Kornzahl je Kolben (No.) KZK -/- 6
Korntyp (1-9 Skala) KTY 30 4
Anthocyanfärbung der Spindelspelzen (1-9 Skala) ASP 34 4
Anthocyanfärbung der Narbenfäden (1-9 Skala) ANF 17 4
Farbe der Kornrückseite (1-9 Skala) FKR 32 4
Farbe der Kornkrone (1-9 Skala) FKK 31 4
Kolbenlänge (mm) KLG 26 6
Anzahl der Kornreihen (No.) KRZ 29 6
Tage bis zum Erscheinen der Narbenfäden (No.) BTW 15 4

Korn
Tausendkorngewicht (g) TKG -/- 6
Kornertrag (Mg*ha-1) KER -/- 6
Korngewicht von 4 handgeernteten Kolben (g) G4E -/- 6

Blatt
Winkel zwischen Stängel und Blatt (1-9 Skala) BLW 3 4
Blatthaltung (1-9 Skala) BLH 4 4
Blattbreite (mm) BBR 24 4

Pflanze
Kolbenansatzhöhe (cm) KAH -/- 4
Pflanzenlänge (cm) PLG 22 6

Rispe
Anthocyanfärbung der Basis der Hüllspelze (1-9 Sk.) ABH 8 4
Anthocyanfärbung der Hüllspelze ohne Basis (1-9 Sk.) AEB 9 4
Länge der Rispenseitenäste 1. Ordnung (cm) LSA 21 4
Winkel zwischen Hauptast und Seitenästen (1-9 Skala) RIW 12 4
Anthocyanfärbung der Antheren (1-9 Skala) AAH 10 4
Haltung der Seitenäste (1-9 Skala) RIH 13 4
Länge der Rispenhauptachse oberhalb des
untersten Seitenastes (cm) RLU 19 4
Länge der Rispenhauptachse oberhalb des
obersten Seitenastes (cm) RLO 20 4
Anzahl der primären Seitenäste ASA 14 4
Zeitpunkt der männlichen Blüte BTM 7 4

Tabelle 2: Adjustierte Mittelwerte und Spannweiten für relative mid-parent He-
terosis (MPH) bezüglich morphologischen and agronomischen Merkmalen von
114 Flint- und Denthybriden sowie deren Elternlinien und Korrelationen (r)
von MPH mit dem Abstammungskoeffizienten (1-f), genetischen Distanzen
basierend auf 100 SSRs (GDSSR) oder 20 AFLP PrimerKombinations (GDAFLP),
euklidischen (MDEUC) oder Mahalanobis (MDMAH) morphologischen Distanzen.

MPH r
Merkmal† Mittel Min. Max. 1-f GDSSR GDAFLP MDEUC MDMAH

KDI 0,09 0,01 0,18 0,68** 0,78** 0,76** 0,65** 0,55**
KZK 0,59 0,03 1,34 0,76** 0,86** 0,87** 0,69** 0,60**
KLG 0,25 0,02 0,53 0,78** 0,85** 0,89** 0,68** 0,63**
KRZ 0,06 -0,02 0,16 0,38** 0,56** 0,50** 0,43** 0,39**
BTW -0,06 -0,17 0,03 -0,70** -0,66** -0,70** -0,58** -0,51**
TKG 0,10 -0,04 0,42 0,66** 0,71** 0,76** 0,55** 0,53**
KER 0,79 0,14 2,14 0,73** 0,84** 0,86** 0,72** 0,61**
G4E 0,75 0,06 1,84 0,80** 0,90** 0,92** 0,66** 0,63**
KAH 0,27 0,01 0,63 0,75** 0,78** 0,80** 0,58** 0,57**
PLG 0,17 0,01 0,36 0,75** 0,85** 0,87** 0,63** 0,55**
BTM -0,05 -0,17 0,04 -0,59** -0,76** -0,74** -0,49** -0,42**

*,** signifikant für p < 0,05 bzw. p < 0,01
† s. Tabelle 1 für Abkürzungen

wurden durch Normalverteilungen ap-
proximiert.
Unter der vorläufigen Annahme dass
eine F2-abgeleitete Linie eine unabhän-
gige Sorte (IDV) ist, eine BC1-abgelei-
tete Linie jedoch eine EDV wurden an-
schließend basierend auf diesen Vertei-
lungen die Fehler 1. Art (α) und Fehler
2. Art (β) berechnet. Dabei stellt α die
Wahrscheinlichkeit dar, dass eine IDV
fälschlicherweise als EDV identifiziert
wird, während β die Wahrscheinlichkeit
bestimmt, dass eine abgeleitete Sorte
nicht als solche erkannt wird (Abbildung
1). Ebenso wurden verschiedene Grenz-
wertszenarien untersucht unter der An-
nahme, dass eine BC1-abgeleitete Linie
eine IDV ist, eine BC2-abgeleitete Linie
jedoch eine EDV.
In der Literatur wurden SSR- bzw.
RFLP-basierte GD-Werte von 0,25
(SMITH and SMITH, 1989), 0,20 (ASS-
INSEL, 2000). 0,15 (LEIPERT, 2003,
persönliche Mitteilung) und 0,10 (TRO-
YER and ROCHEFORD, 2002) als po-
tentielle Grenzwerte zur Unterscheidung
von unabhängigen und abgeleiteten Sor-
ten vorgeschlagen. AFLP-basierte
Grenzwerte wurden anhand der mittle-
ren GD zwischen unverwandten Linien
entsprechend adjustiert, um dem gerin-
geren Polymorphiegrad von AFLPs ge-
genüber SSRs oder RFLPs Rechnung zu
tragen. Dabei wurden für alle Grenzwerte
die entsprechenden Werte für α und  β
berechnet. Zusätzlich wurden auch
Grenzwerte auf der Basis von α=0,05
oder α=β für GDs, morphologische Dis-
tanzen und Heterosis untersucht.

3. Ergebnisse und
Diskussion

3.1  Allgemeine Markerdaten
Insgesamt wurden 1099 SSR-Allele, so-
wie 1077 polymorphe AFLP-Banden
identifiziert. Die mittlere Allelzahl pro
SSR betrug dabei 11,0 bei einer Spanne
von 3 bis 26 Banden je SSR-Marker. Der
‘polymorphic information content’ (PIC)
variierte von 0,10 bis 0,88 für SSRs bei
einem Mittelwert von 0,71 und von 0,02
bis 0,50 bei einem Mittelwert von 0,33
für AFLPs. Die Anzahl der polymorphen
Banden pro AFLP-Primerkombination
variierte von 40 bis 70 bei einem Mittel-
wert von 53,9. Der Polymorphiegrad der
SSRs war aufgrund der breiten geneti-
schen Basis des untersuchten Materials
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mit europäischen und US-amerikani-
schen Maisinzuchtlinien höher, als bisher
von verschiedenen Autoren publiziert
(SMITH et al., 1997; SMITH and SE-
NIOR, 2000). Da keine amerikanischen
Linien mit AFLPs genotypisiert wurden,
lag der Polymorphiegrad der AFLPs in
etwa im Rahmen der bisher veröffentli-
chen Diversitätsstudien über europäische
Flint- und Dentinzuchtlinien (LÜB-
BERSTEDT et al., 2000; VUYLSTEKE
et al., 2000).

3.2 Morphologische und
Agronomische Merkmale

Schätzwerte für genotypische Varianzen
( 2ˆ gσ ) waren, gepoolt über Flint- und
Dentlinien, signifikant (p < 0,01) für alle
Merkmale. Ebenso wurden, aufgrund der
feuchten und kühlen Witterung im Jahr
2000 im Gegensatz zum heißen, trocke-
nen Wetter 2001, für die meisten Merk-
male signifikante Genotyp x Umwelt -
Interaktionsvarianzen ( 2ˆ geσ ) festgestellt.
In den allermeisten Fällen war jedoch
wesentlich geringer als 2ˆ gσ . Die Schätz-
werte für 2ˆ gσ  stimmten dabei im wesent-
lichen mit einer früheren Studie von
BAR-HEN et al. (1995) überein, die 974
Maisinzuchtlinien mit RFLPs und mor-
phologischen Merkmalen untersuchten.
Bezüglich der relativen Midparent-Het-
erosis (MPH) wurden ebenfalls für die
meisten Merkmale signifikante genoty-
pische Varianzen gefunden. Jedoch wur-

den beträchtliche Unterschiede im Aus-
maß der Heterosis zwischen den Merk-
malen festgestellt, wobei die höchsten
Werte für KER, G4K, KZK und PLG
gefunden wurden. Heritabilitäten für
Heterosiswerte variierten von 0.66 bis
0.97 und waren dabei generell geringfü-
gig niedriger als für per se Leistung.

3.3 Zusammenhang zwischen
Marker- und Felddaten

Die Standardabweichungen für GDs be-
wegten sich zwischen 0,00 und 0,06 für
SSRs und zwischen 0,00 und 0,02 für
AFLPs bei einem Mittelwert von 0,04 für
SSRs und 0,01 für AFLPs. Dabei waren
die Standardabweichungen für SSRs si-
gnifikant größer als für AFLPs und wa-
ren für gegebene GD-Werte grundsätz-
lich breiter gestreut. Die genetischen
Distanzen zwischen unverwandten In-
zuchtlinien basierend auf SSRs variier-
ten von 0,25 bis 0,85 für Dent- sowie von
0,23 bis 0,79 für Flintlinien, bei einem

Mittelwert von 0,61 bzw. 0,58. Basierend
auf AFLPs variierten die GDs zwischen
unverwandten Dentlinien von 0,11 bis
0,41 und zwischen unverwandten Flint-
linien von 0,19 bis 0,36 bei einem Mit-
telwert von 0,31 für Dent- und 0,30 für
Flintlinien. Für unverwandte Eltern der
US-Introgressionslinien betrug die mitt-
lere GD 0,74 basierend auf SSRs bei ei-
ner Spannweite von 0,22 bis 0,93. Die
Differenzen zwischen den mittleren GDs
waren für alle Pools und Markersyste-
me signifikant voneinander verschieden.
Die Korrelationen zwischen GD und 1-f
waren hochsignifikant für alle Pools und
Markersysteme, aber tendenziell für
Dentlinien höher als für Flintlinien. Die
Korrelationen zwischen genetischen und
morphologischen Distanzen waren nur
mäßig, wobei die Korrelationen für Flint-
linien generell höher waren als für Dent-
linien (Tabelle 3). Euklidische Distan-
zen waren dabei mäßig, MDMAH nur
schwach mit dem Abstammungskoeffi-
zienten korreliert, sind also nur ein sehr
vages Bild der Verwandtschaftsverhält-
nisse zwischen den Linien. Beide Bezie-
hungen zeigten dabei eine „dreieckige“
Form, da geringe GDs zwischen zwei
Maisinzuchtlinien zwar generell gerin-
gen MDs entsprechen, hohe GDs aber
entweder mit hohen oder mit niedrigen
MDs assoziiert sind („Doppelgängerphä-
nomen“). Diese „Dreiecksbeziehung“
wurde bereits in mehreren Studien be-
stätigt (DILLMANN et al., 1997; RE-
BOURG et al., 1999; van EEUWIJK and
BARIL, 2001) und lässt sich auch bio-
logisch erklären (BURSTIN and CHAR-
COSSET, 1997; NUEL et al., 2001).
Im Gegensatz dazu waren die Beziehun-
gen zwischen MPH und GDs bzw. 1-f
linear, wobei die Korrelationen hochsi-
gnifikant (p < 0.01) und generell höher
waren, als die Korrelationen von MDs

Abbildung 1: Kumulative Häufigkeitsverteilungen für GDs zwischen F2-, BC-1
and BC2-abgeleitete Nachkommenlinien zu ihren Eltern (Beispiel).
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Tabelle 3. Korrelationen zwischen dem Abstammungskoeffizienten (1-f), ge-
netischen Distanzen basierend auf 100 SSRs (GDSSR) und 20 AFLP Primer-
kombinationen (GDAFLP) sowie euklidische (MDEUC) und Mahalanobis (MDMAH)
morphologische Distanzen basierend auf 25 Merkmalen für 12 Flint-Tripletts
(unterhalb der Diagonalen) und 26 Dent-Tripletts (oberhalb der Diagonalen).

1-f GDSSR GDAFLP MDEUC MDMAH

1-f 0,75** 0,85** 0,58** 0,31**
GDSSR 0,88** 0,92** 0,57** 0,40**
GDAFLP 0,88** 0,97** 0,68** 0,40**
MDEUC 0,55** 0,65** 0,65** 0,62**
MDMAH 0,44** 0,49** 0,59** 0,76**

** Signifikant für p < 0,01.
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mit GDs bzw. 1-f (Tabelle 2). Diese Kor-
relationen waren dabei höher, als von
AJMONE MARSAN et al. (1998) pu-
bliziert aber ähnlich den von BOPPEN-
MAIER et al. (1993) und SMITH et al.
(1990) vorgestellten Ergebnissen.

3.4 Evaluierung von EDV-
Grenzwertszenarien

Beobachtete Häufigkeitsverteilungen
von GDs für F2-, BC1-, und BC2-abge-

leitete Nachkommenlinien entsprachen
den approximierten Betaverteilungen in
hohem Maße, sowohl für Flint- als auch
für Dentlinien. Für beide Genpools wur-
den dabei beträchtliche Überlappungen
zwischen den Verteilungen gefunden.

Innerhalb der Generationen war dabei
die mittlere GD zwischen Eltern- und
Nachkommenlinie für Dentlinien signi-
fikant höher als für Flintlinien.

Bei einem gegebenen Fehler 1. Art (α)
von 0.05 für F2-abgeleitete Linien, be-
trägt der Fehler 2. Art (β) 0.23, bzw. 0.37
für die ermittelten Grenzwerte von Flint-
bzw. Dentlinien. Damit würden 77% der
BC1-abgeleiteten Flint- und 63% der
BC1-abgeleiteten Dentlinien korrekt als
EDVs identifiziert (Tabelle 4). Unter der
Annahme, dass eine BC1-abgeleitete Li-
nie eine unabhängige Sorte wäre, eine
BC2-abgeleitete Linie jedoch eine EDV,
wären die entsprechenden β-Werte nied-
riger als bei der Unterscheidung von F2-
und BC1-abgeleiteten Linien. Die Vor-
gabe, die Fehler 1. und 2. Art auszuba-
lancieren (α=β) führte zu niedrigeren β-,
aber höheren α-Werten als bei einem fi-
xen α von 0,05.
Für die vorgeschlagenen Grenzwerte von
GD = 0,25, 0,20 und 0,15 variierten die
α-Werte für F2-abgeleitete Linien zwi-
schen 0.18 und 0.00 bei β-Werten zwi-
schen 0,08 und 0,93. Für GD = 0,15 und
0,10 variierten die α-Werte für BC1-
abgeleitete Linien zwischen 0,02 und
0,07 bei β-Werten zwischen 0,01 und
0,90. Generell wurden für α und β be-
trächtliche Differenzen zwischen Flint-,
Dent- und Introgressionslinien (genaue
Beschreibung bei HECKENBERGER
et al. (2004) sowie zwischen SSRs und
AFLPs gefunden, was die Einführung
von genpool- und markersystemspezifi-
schen Grenzwerten erforderlich macht.
Grenzwerte basierend auf Heterosis oder
morphologischen Distanzen erwiesen
sich hingegen als nur bedingt zur Identi-
fikation von EDVs geeignet, da für die-
se Methoden wesentlich höhere α- und
β-Fehler beobachtet wurden, als für mo-
lekulare Marker (Tabelle 5).

Table 4: Vergleich verschiedener Grenzwertszenarien basierend auf morphologischen Distanzen, Heterosis und gene-
tischen Distanzen basiert auf SSRs und AFLPs.

                                            F2 vs. BC1                                            BC1 vs. BC2
α = 0.05 α = β α = 0.05 α = β

Merkmal T βββββ T ααααα = βββββ T βββββ T ααααα = βββββ

Morphologische Distanzen
Euklidische (MDEUC) 4.0 0.82 5.8 0.32 3.1 0.60 4.1 0.21
Mahalanobis (MDMAH) 22.5 0.97 38.5 0.39 24.5 0.40 31.0 0.28

Heterosis
Kornertrag (G4E) 0.24 0.95 0.58 0.39 0.24 0.53 0.41 0.25
Pflanzenlänge (PLG) 0.08 0.71 0.13 0.31 0.03 0.70 0.08 0.29
Kornzahl/Kolben (KZK) 0.17 0.98 0.48 0.47 0.22 0.52 0.36 0.24
Kumulativ† 0.14 0.93 0.29 0.38 0.13 0.51 0.21 0.25

Genetische Distanzen
100 SSRs (GDSSR) 0.21 0.32 0.25 0.14 0.08 0.38 0.12 0.18
20 AFLP Primerkomb. (GDAFLP) 0.12 0.35 0.14 0.21 0.04 0.37 0.05 0.10

† Durchschnittliche relative Heterosis der fünf Merkmale (G4E, KLG, KZK, PLG, KAH) die am engsten mit 1-f korreliert waren.

Dent Flint
SSR AFLP SSR AFLP

Szenario exp. † sim. ‡ exp. sim. exp. sim. exp. sim.

α = 0,05 (F2 vs. BC1)
T 0,24 0,18 0,12 0,09 0,21 0,17 0,10 0,10
β 0,37 0,29 0,30 0,31 0,23 0,28 0,25 0,13

α = 0,05 (BC1 vs. BC2)
T 0,12 0,07 0,04 0,04 0,09 0,07 0,02 0,04
β 0,60 0,50 0,65 0,50 0,40 0,45 0,65 0,39

α = b (F2 vs. BC1)
T 0,28 0,22 0,14 0,11 0,24 0,20 0,12 0,11
α = β 0,17 0,14 0,17 0,15 0,12 0,12 0,18 0,08

α = b (BC1 vs. BC2)
T 0,16 0,10 0,06 0,05 0,11 0,10 0,02 0,05
α = β 0,18 0,18 0,20 0,18 0,11 0,20 0,17 0,13

ASTA (0,25SSR, 0,13AFLP) (F2 vs. BC1)
α 0,07 0,26 0,08 0,28 0,18 0,30 0,22 0,23
β 0,32 0,05 0,24 0,04 0,08 0,02 0,15 0,01

ASSINSEL (0,20SSR /0,10 AFLP) (F2 vs. BC1)
α 0,01 0,09 0,01 0,11 0,03 0,11 0,06 0,04
β 0,61 0,19 0,43 0,20 0,28 0,13 0,25 0,15

Troyer (0,10SSR /0,05 AFLP) (BC1 vs. BC2)
α 0,02 0,00 0,12 0,00 0,07 0,00 0,36 0,00
β 0,84 0,82 0,38 0,83 0,25 0,80 0,05 0,87

† Grenzwertberechnung basierend auf experimentellen Daten
‡ Grenzwertberechnung basierend auf simulierten Daten

Tabelle 4: Evaluierung verschiedener Grenzwertzenarien basierend auf expe-
rimentellen und simulierten Daten für SSRs und AFLPs.
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