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Vorhabenbezeichnung: Kombination von Septoria-, Fusarium- und DTR-
Resistenzen in Eliteweizen durch genomische Selektion (MultiResistGS)

I. Kurze Darstellung

1. Urspriingliche Aufgabenstellung sowie der wissenschaftliche und technische Stand an den
angekniipft wurde

Resistenzen gegen Zymoseptoria tritici als Ausloser der Septoria-Blattdlrre, gegen Fusarium
graminearum, F. culmorum und F. poae als hauptsichliche Ausléser von Ahrenfusariosen sowie gegen
Pyrenophora tritici repentis (PTR, anamorph Drechslera tritici repentis, DTR) wurden in verschiedenen
Projekten identifiziert und charakterisiert. Die Genotypen, in denen diese Resistenzen vorliegen, kénnen
wegen Defiziten in agronomischen Merkmalen, Qualitat und Ertrag nicht als Kreuzungseltern zur
Erzeugung von Linien mit Sortenpotential verwendet werden. Die Ziele von MultiResistGS waren (1) die
Entwicklung von zuchtmethodischen Strategien zur Kombination von Resistenzen und
Leistungsmerkmalen mit Methoden der genomischen Selektion in Weizen sowie (2) die
Verfligbarmachung vorhandener Resistenzen in Elitezuchtmaterial.

Zymoseptoria tritici als Ausloser der Septoria-Blattdirre flihrt im europaischen Weizenanbau zu jahrlichen
Ertragsverlusten von 5%-10% trotz des Einsatzes von Fungiziden (Fones und Gurr, 2015). Ertragsverluste
bei epidemischem Auftreten von bis zu 50% sind in Entwicklungslandern dokumentiert, insbesondere,
wenn der Zugang zu Fungiziden erschwert ist (Ponomarenko et al., 2011). In einer DH-Population, die aus
der Kreuzung der Linie HTRI1410 mit quantitativer Zymoseptoria-Resistenz und den anfélligen Linien
Jenga, Solitér und Alcedo hergestellt wurde, konnten von Karlstedt et al. (2017) vier QTL nachgewiesen
werden.

Fusariumbefall der Weizenahre kann durch insgesamt 17 Fusariumarten bedingt sein, jedoch werden in
Europa hauptsachlich F. graminearum, F. culmorum und F. poae als Ausloser fir Infektionen
nachgewiesen (eine Ubersicht bieten Bai und Shaner, 2004).

PTR ist im Weizenanbau aufgrund reduzierter Bodenbearbeitung, Stoppelsaat und enger Fruchtfolgen
bzw. ausschlieRlichem Weizenanbau weltweit von wachsender Bedeutung (Ciuffetti und Tuori, 1999,
Lamari und Strelkov, 2010). Ertragsverluste bis zu 70%, wenn keine Fungizidbehandlung vorgenommen
wurde und anféllige Sorten angebaut wurden, sind dokumentiert (Moreno und Perello, 2010).
Untersuchungen zur Resistenz wurden auf Basis von acht Rassen vorgenommen. Sowohl das von Lamari
et al. (2003) beschriebene Differentialset als auch die acht unterschiedlichen Rassen lagen aus Arbeiten
von Engelmann et al. (2009) vor und waren auf Nahrmedien kultiviert und verfligbar.

Zum Einkreuzen von Resistenzgenen in Eliteeltern wird neben der klassischen Riickkreuzung die Marker-
gestltzte Riickkreuzung verwendet (Frisch et al. 1999, Frisch und Melchinger 2005, Herzog und Frisch
2011). Dieses Verfahren ist etabliert fiir einzelne oder wenige Resistenz-Gene. Fiir quantitative Merkmale
wie Ertrag kdnnen neben der Identifikation von genetisch tGberlegenen Selektionskandidaten genomweite
Markereffekte auch zur Kombination von komplementaren giinstigen Chromosomensegmenten aus
verschiedenen Elterngenotypen verwendet werden. Dies ermoglicht eine groRe Aufspaltungsvarianz in
Nachkommenschaftspopulationen (Osthushenrich et al. 2017, 2018) und somit eine Optimierung des
Selektionsgewinns. Eine Kombination von markergestiitzter Selektion auf Resistenzgene und genomischer



Selektion auf Ertrag in einer multi-parentalen Durchkreuzungspopulation wurde vor Projektbeginn nicht
untersucht.

2. Ablauf des Vorhabens
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Abbildung 1: Ziichtungsschema in MultiResistGS.

Abbildung 1 zeigt die Arbeitsschritte im Projekt im Uberblick. In Arbeitspaket A wurden die praktischen
Arbeiten (Leistungsprifungen, Resistenztests, Kreuzungen, Genotypisierung, DH-Erstellung) durchgefihrt.
In Arbeitspaket B wurden begleitend dazu die entsprechenden Schritte (Entwicklung von
Simulationsroutinen fir die Kreuzungsplanung, Feldversuchsplanung und -auswertung, Planung von
Selektion und Kreuzungen) bearbeitet.

3. Wesentliche Ergebnisse sowie ggf. Zusammenarbeit mit anderen Stellen.

Arbeitspaket A: Nach den drei genomisch geplanten Durchkreuzungsschritten wurden im Januar 2026 812
DH-Regenerate (geplant: 720) von SU Biotech bereitgestellt und im Februar 2026 vom Projektpartner SZ
Bauer im Feld ausgepflanzt.

Arbeitspaket B: Die Ergebnisse der Simulationen zu Selektionsstrategien wurden zur Begutachtung in
»Theoretical and Applied Genetics” eingereicht mit der Schlussfolgerung, dass die Kombination
unterschiedlicher Malzahlen zur Selektion und Kreuzungsplanung den hdchsten Zuchtgewinn verspricht.
Mit den Projektdaten wurde zudem ein Paper zur Haploblockeffektschatzung veroffentlicht (Heilmann et
al., 2025; BMC Bioinformatics 26:289).

Eine Zusammenarbeit mit anderen Stellen (iber die Vergabe von Leistungen (Genotypisierung, DH-
Erstellung) hinaus erfolgte nicht.



Il. Eingehende Darstellung

1. der im Rahmen des Vorhabens durchgefiihrten Arbeiten, insbesondere im Vergleich zur
urspriinglichen Vorhabenbeschreibung.

Abbildung 1 zeigt die Arbeitsschritte im Projekt im Uberblick.
Arbeitspaket A: Materialentwicklung

Vor Projektbeginn wurden faktorielle Kreuzungen aus flnf Eliteeltern (Tabelle 1) und finf
Resistenzdonoren (Tabelle 2) erstellt. Im Projektantrag war statt des Genotyps HTRI1410 der
Resistenzdonor HXS_DH_20 genannt. Die DH-Linie HXS_DH_20 wurde aus einer Kreuzung von HTRI1410
mit dem Eliteelter Solitadr erzeugt. Da HTRI1410 vier Resistenz-QTL gegen Zymoseptoria tragt und
zuséatzlich resistent gegen DTR ist - eine Krankheit, die ebenfalls im Projekt bearbeitet wird -, wahrend
HXS_DH_20 nur zwei Resistenz-QTL gegen Zymoseptoria tragt, wurden die Kreuzungen in den meisten
Fallen mit HTRI1410 statt mit HXS_DH_20 durchgefihrt.

Tabelle 1: Ubersicht iiber die im Projekt verwendeten Eliteeltern.

Eliteelter Starken Schwichen Qualitat
INFORMER Ertragsstark anfallig fir Fusarium B
ASORY ertragsstark, gute Fusarium-Resistenz anfallig fir DTR A
LG INITIAL ertragsstark, gute Fusarium-Resistenz anfallig fur DTR A
KAMERAD ertragsstark, gute Fusarium-Resistenz anfallig fir DTR B

trotz kurz und nicht zu spat
LG MOCCA sehr ertragsstark anfallig fir Fusarium, C

Septoria und DTR

Tabelle 2: Ubersicht iiber die im Projekt verwendeten Resistenzdonoren.

Donor Eigenschaft

20812.2.2 (Capo/Sumai3) Fusarium-Resistenz
XX41 DTR-Resistenz

XX4a5 DTR-Resistenz
Stb19/Lorikeet Zymoseptoria-Resistenz
HTRI1410 Zymoseptoria-Resistenz

Aus den erstellten F1-Kreuzungen wurden von SU Biotech im Auftrag DH-Regenerate erstellt und 2021 zur
Saatgutvermehrung an die beteiligten Ziichter verteilt. Vor der Auswahl der F1-DHs fir die
Leistungsprifung 2022/23 stellte sich heraus, dass der Projektpartner SZ Bauer die DHs als Einzeldhren
ausgepflanzt hatte. Um die zu einem Genotyp gehorenden Einzelpflanzen zusammenzufiihren, bereiteten
wir im Sommer eine Genotypisierung vor. Kreuzungen, von denen DHs bei anderen Ziichtern standen,
wurden nicht genotypisiert, ebenso wenig wie DHs, von denen andere Kreuzungen verfligbar waren.
Durch die Genotypisierung wurden einige DHs als Selbstungen der jeweiligen Eliteeltern identifiziert.

Alle Selbstungen wurden verworfen und das Erntegut der verbliebenen, genotypisierten DHs anhand der
Markerdaten zusammengefihrt. Die nicht genotypisierten DHs, bei denen es sich um Kreuzungen
handelte, wurden von SZ Bauer dennoch geerntet. Bei einigen reichte die Saatgutmenge trotzdem, um sie
anschlieRend in der Leistungspriifung auszusaen.

Nach der Ernte des DH-Saatguts wurden anhand der von den beteiligten Ziichtungsunternehmen zur
Verfligung gestellten Daten (Saatgutmenge, Krankheitsanfalligkeit, Pflanzenh6he, Resistenzmarker usw.)
die DH-Linien fir die Leistungsprifung 1 ausgewahlt. Weil die Saatgutmengen nicht bei allen DHs fiir die
urspriinglich geplanten sechs Orte ausreichten, wurde der Feldversuch als Augmented Latin Square



angelegt und die Prifglieder Gber die Orte hinweg verteilt (Tabelle 3).

Tabelle 3: Anzahl der Orte, an denen jede F1-DH in der Leistungspriifung 1 gepriift wurde.

Zahl der Orte 1 2 3 4 5 6
Zahl der gepriiften DHs 64 114 79 60 32 20

An jedem Standort wurden 224 statt der geplanten 366 Prifglieder geprift. Wegen der inhomogenen
Versuchsflache am Standort Herzogenaurach mussten dort mehr Checks eingeplant werden als an den
anderen Versuchsstandorten. Insgesamt wurden 369 DH-Linien in der ersten Leistungsprifung (LP 1)
evaluiert. Sie verteilen sich wie folgt auf die faktoriellen Kreuzungen der Ausgangseltern (Tabelle 4):

Tabelle 4: F1-DHs in der Leistungspriifung 1 nach Kreuzungskombinationen.

20812.2.2 XX41 XX45 Stb19/Lorikeet HTRI1410 >
Informer 1 - 6 17 10 34
Asory 16 - 15 18 39 88
LG Initial 25 11 6 42 17 101
Kamerad 33 - 24 23 1 81
LG Mocca 27 --- 20 18 65
> 102 11 51 120 85 369

Trotz des Ausfalls von fiinf Kreuzungskombinationen war die erfolgreiche Fortfiihrung des Projektes
moglich, da alle Ausgangseltern in den erzeugten DH-Linien reprasentiert sind und die Allele in den
folgenden Kreuzungsschritten rekombiniert werden kénnen.

Die Eltern- und DH-Linien wurden durch das JKI in dreifacher Wiederholung in Miniplots (1,20m x 25 cm)
mit einem Zymoseptoria-, Fusarium- und Braunrostisolat inokuliert, um unter Feldbedingungen wahrend
des Adultpflanzenstadiums quantitative Befallsunterschiede nachzuweisen. Eine zuverlassige Inokulation
mit einem Zymoseptoriaisolat war durch dessen eingeschrankte Kultivierungsmoglichkeiten nur am
Standort Quedlinburg moglich, alle anderen Partner werteten den natlrlichen Befall aus, sofern
Infektionen auftraten. Der Befall mit Zymoseptoria und Bonituren im Feld (Abb. 2A, Symptome siehe Pfeil)
wurden zur Validierung der Hochdurchsatzphanotypisierung (Abbildung 2B) wahrend des
Keimpflanzenstadiums genutzt. Die Befallswerte korrelierten mit einem Wert von 0.65 ausreichend, um
Effekte moglicher Resistenzallele durch quantitativ unterschiedliche Symptomauspragung nachzuweisen
(Abbildung 2B, quantitativ resistente DH-Linie markiert durch ,*“, Symptome auf anfélligem Elter durch
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Abbildung 2: Symptomausprdgung im Feldversuch (A) und auf Blattsegmenten, die fiir die

Hochdurschsatzphdnotypisierung inokuliert wurden (B). Zymoseptoriasymptome sind durch Pfeile am Beispiel der
anfilligen Elternlinie (A, im Feldversuch, B, im Blattsegmenttest) dargestellt. Die resistente DH-Linie ist mit ,,*“ markiert.

Pfeile).



Durch die Projektpartner JKI und SZ Breun wurden Eltern- und DH-Linien auf das Vorliegen
unterschiedlicher Resistenz-QTL durch KASP (kompetitive, allelspezifische PCR) Markeranalysen (Nachweis
moglicher Fusariumresistenzen nach Su et al., 2018, moéglicher Zymoseptoriaresistenzen nach Karlstedt et
al., 2019) getestet. Diese differenzierten allelspezifisch resistenztragende Elterngenotypen von solchen
ohne Resistenz-QTL und konnten erfolgreich fiir die Analyse der DH-Linien angewendet werden (Abb. 3).
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Abbildung 3: Phdnotypische Daten der DH- und Elternlinien zugeordnet nach dem quantitative Resistenz vermittelnden Allel (blaue
Sdule in A, orangfarbene Sdule in B). Die Bonituren wurden dreifach wiederholt, 1 resistent, 9 anfdllig. Die durch KASP-Analysen
nachgewiesenen Allele fiir Resistenz sind blau (C), bzw. orange (D) dargestellt und griin eingekreist. Schwarze Symbole sind
Wasser und DNA-Kontrollen, griine Symbole sind automatisiert als heterozygot ermittelt worden, rote Kreuze wurden manuell
entfernt, da es sich um unspezifische Signale einer Kontrollprobe handelte.

Neben diesen KASP-Markeranalysen wurden Eltern- und DH-Linien unter Feld- und
Gewachshausbedingungen mit einem Zymoseptoriaisolat inokuliert. Das Vorliegen entsprechender
Resistenzallele flihrte phanotypisch zumindest an einem Teil der Boniturzeitpunkte zu signifikant
niedrigerem Zymoseptoriabefall (Abbildung 3 A, Genotypen mit Resistenzallel durch blaue Saule
dargestellt (A) und solche mit einem weiteren Resistenzallel durch die orangefarbene Saule (B)). Die
phanotypischen Daten validierten die als quantitativ beschriebenen Resistenzeffekte. Die Ergebnisse der
Analysen und die Anzahl der untersuchten Genotypen sind in Tabelle 5 zusammengefasst. Das Vorliegen
der Resistenzallele in der Mehrzahl der iberpriiften DHs bestétigt die Ergebnisse aus den SNP-Analysen.



Tabelle 5: Ubersicht iiber das Vorliegen von Resistenz-QTL und Resistenzmarkern fiir Zymoseptoria und Fusarium in den F1-DHs.

Priifung auf Vorliegen von... Zahl der gepriiften DHs Zahl der DHs, in denen die
Resistenz-QTL/Resistenzmarker
vorliegen

2 Resistenz-QTL Zymoseptoria 123 112

2 Resistenz-QTL Zymoseptoria + 32 28

FHb1PFT (Marker fiir

Fusariumresistenz)

1 Resistenz-QTL Zymoseptoria + 88 46

FHb1PFT (Marker fiir

Fusariumresistenz)

nur FHb1PFT (Marker fiir 132 80

Fusariumresistenz)

Stb19 (Resistenzmarker fiir 107 91

Zymoseptoria)

Lr23 (Resistenzmarker fiir Braunrost) 107 67

Sr33 (Resistenzmarker fiir 107 90

Schwarzrost)

Fir jede Founderlinie und ihre Nachkommen wurden grafische Genotypen erzeugt, in denen das Erbgut
der Founderlinie in den Nachkommen farblich markiert wurde. Damit konnte lberpriift werden, dass das
gesamte Erbgut jeder Founderlinie in den erzeugten Linien vorkommt. Somit kommen auch alle glinstigen
Allele fur Ertrag und Resistenzen in den erzeugten Linien vor. Im Einzelnen betrugen die Abdeckungen des
Founder-Genoms in den erzeugten Linien ca. 95% (208: 95.5%, HTR: 94.6%, LOR: 95.3%, X41: 95.1%, X45:
93.9%, ASO 94.7%, INI 94.8%, INF 95.7%, KAM 95.9%, MOC 95.5%). Die fehlenden ca. 5% beinhalten nicht
nur DNA-Segmente, die tatsachlich nicht in den Nachkommen vorhanden sind, sondern auch die
fehlenden Werte bei den SNP-Analysen.

Nach der Ernte haben wir die Leistungsprifung 2022/23 ausgewertet. Dabei mussten fiir bespelzte
Genotypen die gemessenen Ertrage um den Spelzenanteil korrigiert werden. Die Auswertung erfolgte mit
dem R-Paket StageWise (Endelman et al. 2023), das fiir die Auswertung mehrortiger Feldversuche mit
potenziell unwiederholten Priifgliedern entwickelt wurde. Abbildung 4 zeigt das Ergebnis des
Feldversuchs. Die Markereffekte, die den GEGVs aus StageWise zugrunde liegen, wurden fir die weiteren
Analysen verwendet.

In der Leistungspriifung 2022/23 wurden 369 Genotypen evaluiert. Basierend auf den
Feldversuchsergebnissen wurde diese Zahl auf 296 reduziert. Entfernt wurden Genotypen, die nicht
aufgegangen waren, komplett bespelzt waren, im Feld inhomogen waren, fiir die keine Markerdaten
vorlagen oder fiir die anhand der Markerdaten erkennbar war, dass es sich um Selbstungen oder
Fehlkreuzungen handelte. Tabelle 6 zeigt die Aufteilung der DHs auf die Ursprungsgenotypen. Alle
Ursprungsgenotypen waren nach wie vor vertreten.

AnschlieBend haben wir die Feldversuchsplane fiir die Leistungsprifung 2023/24 nach den Vorgaben der
beteiligten Ziichter als Augmented RCBD und die Versandlisten fiir das Saatgut erstellt. Als zusatzliche
Checks wurden die von den Wirtschaftspartnern bereitgestellten Sorten Adrenalin (SZ Streng) und Foxx
(SZ Bauer) verwendet.
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Abbildung 4: Ergebnisse der Leistungspriifung 2022/23. x-Achse: Geschdtzte genotypische Werte (GEGVs) aus der Auswertung mit
dem R-Paket StageWise. y-Achse: Zweistufige Auswertung ohne Einbeziehung der Varianz-Kovarianzmatrizen aus Stufe 1.

Tabelle 6: F1-DHs in der Leistungspriifung 2 nach Kreuzungskombinationen.

20812.2.2 XX41 XX45 Stb19/ HTRI1410 )3
Lorikeet
Informer 1 - 16 9 26
Asory 15 - 16 38 69
LG Initial 23 9 4 41 14 91
Kamerad 29 - 21 1 51
LG Mocca 22 - 20 17 59
> 90 9 4 114 79 296

Wir haben die vom Projektpartner JKI zusammengetragenen Resistenzdaten (sowohl Phdnotypen als auch
Marker) ausgewertet. Zusatzlich wurden Daten zu den Resistenzmarker vom Projektpartner SZ Breun zur
Verfligung gestellt. Wir konnten daher die Resistenzbonituren in Abhangigkeit von den im Material
vorhandenen Resistenzmarkern betrachten. Zwischenzeitlich wurde bekannt, dass fiir den Fusarium-
Resistenzmarker Fhb1 zwei Inhibitoren (In1 und In2) existieren (Li et al., 2023). Daher wurden vom
Projektpartner SZ Breun auch diese Inhibitoren erhoben. lhr Einfluss auf den Fusariumbefall konnte im
Projekt nachgeweisen werden (Abbildung 5).
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Abbildung 5: Fusariumbefall in den F1-DHs, die Tréger von Fhb1 sind, aufgetrennt nach Vorliegen der Inhibitorallele In1 und In2.
Im Herbst 2023 haben wir die Kreuzungsplanung fir die Erstellung der Z-I-Generation erstellt. Die 296 fiir

die LP 2023/24 ausgewahlten Genotypen wurden als verfiigbare Kreuzungseltern angenommen.
Abbildung 6 zeigt die Populationsstruktur. Die jeweiligen Familien sind klar erkennbar.
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Abbildung 6: Hauptkoordinatenanalyse (A) und Heatmap (B) der F1-DHs. Die jeweiligen Familien sind mit unterschiedlichen Farben
und Symbolen codiert.

Die 66 (statt der geplanten 48) Kreuzungseltern wurden nach folgenden Kriterien in der angegebenen

Reihenfolge ausgewahlt:

1. 5 DHs aus der Resistenzgruppe ,,DTR” mit dem héchsten GEGV
2. 10 DHs mit dem hochsten GEGV (liber alle Resistenzgruppen hinweg)
3. Eingrenzung der verbliebenen DHs auf diejenigen, deren Resistenzbonitur besser war als ein

vorher festgelegter Grenzwert (Grenzwerte fir alle Bonituren mussten unterschritten werden)

4. 16 DHs aus der Resistenzgruppe ,Fusarium®, in denen jeweils der Fhb1-Resistenzmarker vorlag
und mindestens einer der Inhibitoren von Fhb1 (Li et al. 2023) nicht vorhanden war

5. 10 DHs aus der Resistenzgruppe , Fusarium® mit dem hochsten GEGV
6. 15 DHs aus der Resistenzgruppe ,Septoria“, bei denen alle Resistenz-QTL vorlagen
7. 10 DHs mit dem hochsten GEGV (Uiber alle Resistenzgruppen hinweg)



Im nachsten Schritt wurde das Kriterium MAX-G (beste theoretisch mogliche Allelkombination) fiir den
Ertrag fiir jede der moglichen Kreuzungen aus den 66 Eltern berechnet und eine Liste von 72 Kreuzungen
erstellt, in denen jeder Elter hochstens dreimal enthalten war. Eine zweite Liste mit 56
Reservekreuzungen wurden ebenfalls erstellt. Abbildung 7 zeigt die ausgewahlten DHs. Die Punkte
entsprechen denen in Abbildung 4.
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Abbildung 7: Selektierte DHs fiir die erste Kreuzungsrunde (CR-1).

Nach der Ernte haben wir die Leistungsprifung 2023/24 in Kombination mit den Daten aus der
Leistungsprifung 2022/23 ausgewertet. Dabei mussten wie schon im Vorjahr fir bespelzte Genotypen die
gemessenen Ertrage um den Spelzenanteil korrigiert werden. Die Auswertung erfolgte mit dem R-Paket
StageWise (Endelman et al. 2023). Die Markereffekte, die den GEGVs aus StageWise zugrunde liegen,
wurden fir die weiteren Analysen verwendet. Abbildung 8 zeigt die Korrelation zwischen genotypischen
Werten und Markereffekten errechnet aus Daten nur aus der Leistungsprufung 2022/23 und beiden
Leistungspriifungen kombiniert. Aus der hohen Korrelation ist zu schliefen, dass wie erwartet bereits die
Felddaten aus dem ersten Jahr fiir eine erfolgreiche Selektion nutzbar waren.



Genotypic values Marker effects

80
|

75
|

70
|
0.01
|

65
|
0.00
|

Field trials 2022/23 and 2023/24
60
|

Field trials 2022/23 and 2023/24

-0.01

55

0.02

o° 7 o

40 50 60 70 80 90 -0.04 -0.02 0.00 0.02 0.04

Field trial 2022/23 Field trial 2022/23

Abbildung 8: Korrelation der Ergebnisse aus den Leistungspriifungen 2022/23 und 2023/24. x-Achse: Geschdtzte genotypische
Werte (links) und Markereffekte (rechts) aus Leistungspriifung 2022/23. y-Achse: Geschdtzte genotypische Werte (links) und
Markereffekte (rechts)

Basierend aus den Daten aus den Leistungspriifungen, den von den Projektpartnern JKI und SZ Breun zur
Verfligung gestellten Resistenzmarkern und Genotypisierungsergebnissen planten wir die
Kreuzungszyklen Z-1l (Sommer 2024) und Z-1ll (Herbst 2024). In Kreuzungszyklus Z-1l wurden 44 (statt der
36 geplanten) Kreuzungskombinationen erstellt. 376 (geplant: 360) Nachkommen aus diesen Kreuzungen
wurden im Herbst 2024 genotypisiert und vom Projektpartner SZ Breun zusatzlich auf das Vorliegen der
zwei relevanten Zymoseptoria-QTL sowie auf Fhb1 und der dazugehdrigen Inhibitoren untersucht.

Der Kreuzungszyklus Z-1ll wurde beim Projektpartner Saatzucht Bauer durchgefiihrt und resultierte in 40
(geplant: 36) Kreuzungskombinationen, aus denen insgesamt 808 Kreuzungskorner erzeugt wurden. Von
diesen wurden 376 (geplant: 360) moglichst gleichmaRig verteilt Gber alle Kreuzungskombinationen
angekeimt, genotypisiert und vom Projektpartner SZ Breun zusatzlich auf das Vorliegen der zwei
relevanten Zymoseptoria-QTL sowie auf Fhb1 und der dazugehdrigen Inhibitoren untersucht. Basierend
auf den an der Basispopulation geschatzten Markereffekten wurde anschlielend der geschatzte
genotypische Wert fir Ertrag berechnet und 37 (geplant: 36) Kreuzungsnachkommen selektiert, die
anschlieRend als DH-Donoren fiir Embryo Rescue und DH-Erzeugung an SU Biotech Gibergeben wurden.
Uberschiissige Kreuzungskdrner wurden unter den am Projekt beteiligten Ziichtungsunternehmen
verteilt. Im Januar 2026 wurden 812 Regenerate (geplant: 720) von SU Biotech bereitgestellt und im
Februar 2026 vom Projektpartner SZ Bauer im Feld ausgepflanzt.

Arbeitspaket B: Zuchtmethodische Grundlagen

Die Planung und Auswertung von Feldversuchen, Resistenztests und Markeranalysen sowie die Planung
der Kreuzungsschritte CR-1, CR-Il, CR-lll sowie der Selektion SE-L wurden bereits in der Beschreibung der
Ergebnisse von Arbeitspaket A dargestellt.

Ziel von Arbeitspaket B war des Weiteren die Weiterentwicklung von zuchtmethodischen Grundlagen,
insbesondere die Entwicklung von Simulationsroutinen, mit denen sich die Eignung verschiedener
Selektionsindizes und Kreuzungsplanungsmethoden fiir verschiedene Zuchtschemata tGberprifen lasst.
Mit Projektbeginn haben wir mit den entsprechenden Simulationsstudien begonnen.

Kreuzungen werden anhand bestimmter Kriterien geplant. Dabei gibt es grundsatzlich zwei verschiedene
Ansatze.
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Es werden die besten Eltern ausgewahlt und miteinander gekreuzt. Die ,besten” Eltern sind in unserem
Fall diejenigen mit dem hdchsten genotypischen Wert (Genomic estimate of the genotypic value, GEBV).
Die Zuordnung zu den Kreuzungen kann anschlieRend z. B. zuféllig (random; RND), basierend auf der
genetischen Distanz (GDI) oder aufgrund kontrastierender Leistung der selektierten Eltern (nach
Cockerham und Burrows 1980; CB80) erfolgen.

Es werden die vielversprechendsten Kreuzungen ausgewahlt. Daraus ergibt sich automatisch die Auswahl
der Kreuzungseltern. Beispiele hierfiir sind der maximale genotypische Wert (MAX) und die ,Nitzlichkeit”
(usefulness; MSD) einer Kreuzung. Der maximale genotypische Wert MAX basiert auf dem Optimal
Haploid Value (OHV; Daetwyler et al. 2015) und dem Expected Maximum Haploid Breeding Value (EMBV;
Miller et al. 2018) und ist der (theoretisch) maximal mogliche genotypische Wert einer DH-Linie, die aus
der Kreuzung hervorgeht und nur die besten Allele fir das jeweilige Merkmal tragt. Die Nitzlichkeit einer
Kreuzung MSD ist ihr erwarteter Mittelwert + Selektionsintensitat x Aufspaltungsvarianz; hier wird also
die erwartete genetische Variabilitat einer Kreuzung einbezogen. Bei Kreuzungen mit demselben
Mittelwert ist die Kreuzung ,nitzlicher”, deren Aufspaltungsvarianz hoher ist. Die Gewichtung der Varianz
wird dabei mit der Selektionsintensitat vorgenommen.

Eine Selektionsstrategie besteht aus der Kombination von Selektionskriterien in den
aufeinanderfolgenden Kreuzungsschritten eines Ziichtungsprogramms. Wir haben zunachst die folgenden
Selektionsstrategien untersucht (Tabelle 7):

Tabelle 7: Simulierte Selektionsstrategien mit Selektions- (SE) und Kreuzungsschritten (CR). Pfeil: Selektionskriterium wie bei der

Referenzstrategie (RND). CB80: Cockerham und Burrows 1980. GDI: Genetische Distanz. MAX: Maximum Genotypic Value. MSD:
Usefulness.

Mating of parental lines

Step RND CB80-L GDI-L. MAX-L MSD-F MAX-F MSD-1 MSD-2

SE-IL GEV <+ — — — — — —
CR-IL  RND (CBS0 GDI MAX MAX MAX MAX  MAX

CR-F1  RND <« — — MSD MAX MAX MAX
SE-C1 GEV  «+ — — — — —
CR-C1 RND «+ — +— +— +— MSD MSD
SE-C2  GEV  «+ — — — — — —
CR-C2 RND «+ — — — — — MSD
SE-C3  GEV  «+ — — — — — —

Die Selektionsstrategien haben wir auf den Datensatz aus dem Projekt RGSGerste sowie auf einen
Weizendatensatz (Pérez-Rodriguez et al. 2012) angewendet und den Ertrag (zunéchst ohne Resistenzen)
sowie die genetische Diversitat fiir 1000 Durchlaufe simuliert. Der Kreuzungsplan entsprach dabei dem,
der flir MultiResistGS geplant ist. Im Datensatz aus RGSGerste ermoglichte die Verwendung von
alternativen Selektionsstrategien einen héheren Selektionsgewinn im Vergleich zum Standard (Strategie
RND), bei einem gleichzeitigen Erhalt einer hoheren genetischen Diversitat (Abbildung 9). Insbesondere
die Strategien MSD-F, MSD-1 und MSD-2 sind hier vielversprechend.

Flr die Kreuzungsplanung im Projekt wurden die usefulnessbasierten Kreuzungsstrategien jedoch nicht
herangezogen, da die Schatzung der Aufspaltungsvarianz in der Praxis mit groRer Unsicherheit behaftet ist
(Oget-Ebrad et al., 2024; Rembe et al., 2022).
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Abbildung 9: Selektionsgewinn (oben) und genetische Diversitdt (unten) im Vergleich zwischen verschiedenen Selektionsstrategien
im Datensatz aus dem Projekt RGSGerste. 1000 Simulationsdurchldufe. SYN2: Kreuzungen aus Zyklus 2. SYN3: Kreuzungen aus
Zyklus 3.
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MultiResistGS zielt auf die Verbesserung von Resistenzeigenschaften bei gleichzeitiger Erhéhung des
Ertrags ab. Da das Projekt RGSGerste einen vergleichbaren Aufbau mit faktoriellen Kreuzungen von
Resistenz- und Eliteeltern besitzt und hier bereits geeignete Daten zu Ertrag und Resistenzen gegen
Gerstengelbverzwergungsvirus und die Netzfleckenkrankheit zur Verfligung standen, haben wir in diesem
Datensatz genauer betrachtet, wie sich die Merkmale der (simulierten) DHs im Vergleich zu den
Ausgangseltern verhalten, wenn die DHs mit der Strategie MSD-1 erzeugt werden (Abbildung 10).
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Abbildung 10: Simulationsergebnisse flir Strategie MSD-1. Die Werte fiir die Elternlinien und F1-DHs sind phédnotypische Werte aus
den Feldversuchen, die genotypischen Werte fiir die finalen DHs wurden simuliert.

Es zeigte sich, dass der Ertrag der Elternlinien mit einer einzigen Ausnahme um mindestens ein bis zwei
dt/ha Ubertroffen wurde. Gleichzeitig wurde eine Verbesserung der Resistenzbonituren auf das Niveau
der Resistenzdonoren erreicht. Unsere Simulationsergebnisse lassen daher erwarten, dass das erzeugte
Material in den geplanten Phanotypisierungen und Genotypisierungen die erwarteten Merkmale zeigen
wird. Die Simulationen wurden zusatzlich an Weizendatensatzen aus anderen Projekten (HaploSelekt,
BigBaking) mit anderen Krankheiten und anderen Heritabilitdten validiert.

Auch in den Simulationen mit beiden Weizen-Datensdtzen war die erfolgreiche Kombination von
Resistenzen gegen mehrere Krankheiten moglich, wahrend gleichzeitig das Ertragsniveau der
Eliteelternlinien erreicht bzw. Gberschritten wurde. Die besten der erzeugten DHs zeichnen sich durch
gute Eigenschaften in allen betrachteten Resistenzen sowie durch einen Ertrag auf Eliteniveau aus. Die
Kombination aller positiven Merkmale war sowohl fiir eine hohe Heritabilitat von 0.9 als auch fiir den
Extremfall einer niedrigen Heritabilitdt von 0.5 sichtbar. In der Realitat sind unterschiedlich hohe
Heritabilitaten fur die jeweiligen Merkmale zu erwarten.

Unsere Simulationen zeigen also, dass sich mit unseren Selektionsstrategien DH-Linien erstellen lassen,
die eine Kombination von Leistung und Resistenz zeigen, die besser ist als die der Ausgangslinien.
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Urspringlich waren Simulationen fiir Selektion und Kreuzungsplanung basierend auf genomischer
Selektion und Markereffektschatzungen auch fiir die Resistenzen geplant. Allerdings waren die
durchgefiihrten Resistenztests nicht flir die genomische Selektion geeignet, da der insgesamt sehr geringe
Befall (Abbildung 11) keine zuverlassige Schatzung von Markereffekten erlaubte (Abbildung 12). Daher
wurden die Kreuzungseltern mit genomischer Selektion auf Ertrag selektiert und zusatzlich mittels der
erhobenen Resistenzmarker.
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Abbildung 11: Prozentualer Befall der getesteten F1-DHs mit Gelbrost (Stripe rust), Braunrost (Leaf rust) und Fusarium in
Resistenztests des JKI. Fiir Gelbrost gab es drei, fiir Braunrost zwei Messzeitpunkte.
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Abbildung 12: Model fit fiir die genomische Vorhersage der Krankheitsbonituren. y: Beobachteter Befall; y_hat: vorhergesagter
Befall.
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Wahrend der Projektlaufzeit wurden die in der Literatur veroffentlichten MalRzahlen kontinuierlich
beobachtet und in die Simulationen integriert (z. B. Niehoff et al., 2024; Peixoto et al., 2024; Sakurai et al.,
2024; Michel et al. 2022). Die Ergebnisse wurden bei , Theoretical and Applied Genetics” zur
Begutachtung eingereicht.

Zusatzlich haben wir den im Projekt erzeugten Datensatz in einer Studie zur Effektschdtzung von
Haplotypbldcken (Gruppen von SNP-Markern auf dem Chromosom) verwendet. Die Ergebnisse wurden in
,BMC Bioinformatics” veroéffentlicht: Heilmann et al. (2025): Haplotype-based autoencoders can reduce
the dataset dimension and estimate haplotype block effects in different crop species. BMC Bioinformatics
26:289.

Die Projektergebnisse haben wir jahrlich auf der proWeizen-Tagung des Projektpartners GFPi in
Quedlinburg vorgestellt. Die Ergebnisse aus der Veroffentlichung von Heilmann et al. (2025) (s. Abschnitt
I1.6) wurden in folgenden Vortrdgen und Postern prasentiert:

Heilmann, Philipp: “Haplotype-based Autoencoders for Dimensionality Reduction”, German Plant
Breeding Conference 2024 , Geisenheim, Deutschland, Méarz 2024 (Poster)

Heilmann, Philipp: “Haplotype Block-Based Autoencoders for Dimensionality Reduction and Genomic
Prediction”, 17™ Australasian Plant Breeding Conference, Perth, Australien, Juni 2025 (Vortrag)

Heilmann, Philipp: “Predictive Modelling with Machine Learning in Plant Breeding”, 21. Kurt von Riimker-
Preis/8. Quedlinburger Pflanzenzichtungstage, Quedlinburg, Deutschland, Dezember 2025 (Vortrag) -
Gewinnervortrag

Heilmann, Philipp: "Haplotype-based Autoencoders for Dimensionality Reduction and Haplotype Block
Effect Estimation”, 4™ International Wheat Congress, Bologna, Mai 2026 (Poster)

Zudem wurden die im Projekt erzeugten Daten in zwei Masterarbeiten (“Genomic prediction of resistance
scores in wheat with resistance markers as fixed effects”, “Heritabilitatsmale fir unbalancierte
Feldversuche”) verwendet.

Die Daten wurden vom Projektpartner GFPi in einer eigenen Datenbank hochgeladen und sind dort
sowohl fur alle Projektpartner als auch auf Anfrage fiir andere GFPi-Mitglieder verfligbar.

2. der wichtigsten Positionen des zahlenmidBigen Nachweises,

Im zahlenméaRigen Nachweis setzen sich die Gesamtausgaben in Hohe von 395.098,81€ folgendermalen
zusammen:

Wissenschaftliches Personal — 212.861,61€: Personalkosten fir Doktoranden fir die insbesondere in
Arbeitspaket B angefallenen Arbeiten (Feldversuchsauswertung, Kreuzungsplanung, Simulationen)

Vergabe von Auftragen — 180.262,39€: DH-Erzeugung zu Beginn und am Ende des Projektes,
Genotypisierung der Basispopulation und der C-ll- und C-llI-Pflanzen

Reisen — 1.974,81€: Teilnahme an den GFPi-Jahrestagungen (jeweils im November) und an den
proWeizen-Tagungen (jeweils im April)

3. der Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Projektarbeit,

Der Ablauf der Arbeiten im Projekt wurde in Abschnitt 1.1l erldutert. Aus der sachlogischen Reihenfolge
ergibt sich, dass alle geleisteten Projektarbeiten zur Erreichung des Projektzieles notwendig waren.

4. des voraussichtlichen Nutzens, insbesondere der Verwertbarkeit des Ergebnisses — auch konkrete
Planungen fiir die nahere Zukunft — im Sinne des fortgeschriebenen Verwertungsplans,

Im Februar 2026 wurden die im Projekt erzeugten DH-Linien vom Projektpartner SZ Bauer im Feld
ausgepflanzt. Nach der Ernte werden die Genotypen zur Saatgutvermehrung an die Projektpartner SZ
Braun und SZ Streng weitergegeben. In einem Folgeprojekt, fiir das der Antrag demnachst eingereicht
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wird, sollen die DHs genotypisiert und auf Leistung sowie auf Resistenzen gepriift werden. Unabhéangig
davon konnten die beteiligten Saatzuchtunternehmen bereits wahrend der Projektlaufzeit interessante
Genotypen in ihre Zuchtprogramme integrieren. Zudem wurde lberschissiges Saatgut der C-llI-Pflanzen
unter den beteiligten Wirtschaftspartnern verteilt.

Die im Projekt simulierten Simulationsstrategien wurden in einer Publikation zusammengefasst, die
aktuell zur Begutachtung eingereicht ist (s. Abschnitt 11.6).

5. des wahrend der Durchfiihrung des Vorhabens dem ZE bekannt gewordenen Fortschritts auf dem
Gebiet des Vorhabens bei anderen Stellen,

Berkner, M. O., et al. (2022). "Choosing the right tool: Leveraging of plant genetic resources in wheat
(Triticum aestivum L.) benefits from selection of a suitable genomic prediction model." Theoretical and
Applied Genetics 135(12): 4391-4407.

Bonnett, D., et al. (2022). "Response to Early Generation Genomic Selection for Yield in Wheat." Frontiers
in Plant Science 12.

Endelman, J., (2023). “Fully efficient, two-stage analysis of multi-environment trials with directional
dominance and multi-trait genomic selection”. Theoretical and Applied Genetics 136:65.

Li, G., et al. (2023). "FHB resistance conferred by Fhb1 is under inhibitory regulation of two genetic loci in
wheat (Triticum aestivum L.)" Theoretical and Applied Genetics 136:134.

Merrick, L. F., et al. (2022): "Classification and regression models for genomic selection of skewed
phenotypes: A case for disease resistance in winter wheat (Triticum aestivum L.). " Frontiers in Genetics
13:835781.

Michel, S., et al. (2022). “Balancing selection gain and genetic diversity in the genomic planning of
crosses”. Plant Breeding 141(2): 184-193.

Niehoff, T., et al (2024): Improving selection decisions with mating information by accounting for
Mendelian sampling variances looking two generations ahead. Genetics Selection Evolution 56:41.

Oget-Ebrad, C., et al. (2024): Validation of cross-progeny variance genomic prediction using simulations
and experimental data in winter elite bread wheat. Theoretical and Applied Genetics 137:226.

Peixoto, M., et al (2024): SimpleMating: R-package for prediction and optimization of breeding crosses
using genomic selection. Plant Genome e20533.

Rembe, M., et al. (2022). "The Potential of Genome-Wide Prediction to Support Parental Selection,
Evaluated with Data from a Commercial Barley Breeding Program." Plants 11(19): 2564.

Sakurai, K., et al. (2024): Cross potential selection: a proposal for optimizing crossing combinations in
recurrent selection using the usefulness criterion of future inbred lines. G3 Genes|Genomes|Genetics 14.

Shahinnia, F., et al. (2023): "Genetic Basis of Resistance to Warrior (-) Yellow Rust Race at the Seedling
Stage in Current Central and Northern European Winter Wheat Germplasm." Plants 2023(12): 420.

Sirsat, M. S., et al. (2022). "Genomic Prediction of Wheat Grain Yield Using Machine Learning." Agriculture
12(9): 1406.

Sweeney, D. W., et al. (2021). "Gain from genomic selection for a selection index in two-row spring
barley." Plant Genome 14(3): e20138.

Terraillon, J., et al. (2022). "Genomic Prediction Can Provide Precise Estimates of the Genotypic Value of
Barley Lines Evaluated in Unreplicated Trials." Frontiers in Plant Science 13.

6. der erfolgten oder geplanten Veroffentlichungen des Ergebnisses nach Nr. 5 der NABF.
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Heilmann, G., et al. (2025). “Haplotype-based autoencoders can reduce the dataset dimension and
estimate haplotype block effects in different crop species.” BMC Bioinformatics 26:289.

Grosch, E. et al. (zur Begutachtung eingereicht bei “Theoretical and Applied Genetics”). “Combining
different selection criteria into breeding strategies for short-term recurrent genomic selection.”
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