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I. Kurze Darstellung 

1. Ursprüngliche Aufgabenstellung sowie der wissenschaftliche und technische Stand an 

den angeknüpft wurde 

 

Innerhalb des Vorhabens HaploSelekt sollten genomweite Haplotypblöcke („Haploblöcke“) 

ermittelt und deren phänotypische Effekte auf die Ertragsleistung unter verschiedenen 

Umweltbedingungen beschrieben werden. 

Basis hierfür stellten Elitewinterweizenlinien dar, die in der initialen Phase des Vorhabens, in 

mehreren Umwelten auf ihre agronomische Leistungseigenschaften breit abgeprüft wurden. 

Parallel wurden diese Linien mittels SNP-Markern genomabdeckend molekular charakterisiert. 

Im Hinblick auf die Anpassungsfähigkeit an den Klimawandel wurde das Material zudem 

bezüglich der Transpiration, Trockentoleranz und Nährstoffeffizienz getestet. 

Diese umfangreichen Daten sollten in Computersimulationen verarbeitet werden, die die 

Auswahl von Kreuzungspartnern zur Akkumulation von vorteilhaften Haploblöcken zum Ziel 

hatten. Die Akkumulation sollte über genomisch geplante Vierwegekreuzungen in Kombination 

mit der Doppelhaploidentechnik realisiert werden und in einer neuen Elitezuchtpopulation mit 

hohem genetischem Potential für optimal sowie suboptimale Umwelten münden. 

Die Selektion auf komplex vererbte Merkmale mit einzelnen gekoppelten Markern hat sich 

bislang in der praktischen Züchtung als erfolglos erwiesen, da viele einzelne Genomregionen 

nur einen geringen Beitrag zur phänotypischen Varianz leisten und durch die Abhängigkeit 

vom genetischen Hintergrund nicht ohne Weiteres auf andere Kreuzungspopulationen 

übertragen werden können. Somit wird das genetische Potential von Weizen für solche 

Merkmale durch die Summe aller additiven quantitativen Merkmalseffekte bestimmt. 

Klassischerweise wird dieser Zuchtwert (Breeding value, BV) in Nachkommenschaftstests 

bestimmt. Die nahezu unendlichen Rekombinationsmöglichkeiten lässt die Zahl der 

potentiellen Kreuzungen und Nachkommenprüfungen die Kapazität jedes Zuchtunternehmen 

um ein Vielfaches übersteigen. Für den Erfolg von Züchtungsunternehmen ist es daher eine 

zentrale Frage, wie die begrenzten Ressourcen zur Identifikation, Selektion und Vermehrung 

von überlegenen Genotypen eingesetzt werden, so dass möglichst viele positive Effekte in 

einzelnen Sortenkandidaten kombiniert werden (Bassi et al., 2015). Marker, die das ganze 

Genom abdecken, können zur Schätzung des genomischen Zuchtwertes (Genomic estimated 

breeding value, GEBV) genutzt werden, um in silico Selektionen vorzunehmen und dadurch 

real nur solche Genotypen zu testen, die erfolgsversprechend sind. Um die Häufigkeit, mit der 

ein Allel zur Leistungsfähigkeit eines Genotyps beiträgt, zu berücksichtigen, wurde von 

Goddard et al. (2009) das Konzept des gewichteten GEBV eingeführt. Allerdings werden die 

Genompositionen der Marker sowie die Kopplungsphase benachbarter Markerallele nicht 

berücksichtigt. So kann sich in einer Population mit unterdurchschnittlichen Nachkommen ein 
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Kandidat befinden, der eine überdurchschnittliche Leistung vererbt (Müller et al, 2018). Von 

daher wurde das Konzept der optimalen Haploblockeffekte (optimal haploid value, OHV) 

vorgeschlagen. Es zielt darauf ab, vorherzusagen, welche optimale Kombination von 

Haplotypen in Gameten von heterozygoten Kandidaten produziert wird (Daetwyler et al. 2015). 

Müller et al. (2018) entwickelten das expected maximum haploid breeding value (EMBV), 

welches den aus Zufallspaarungen maximal zu erwartenden GEBV beschreibt. Die Studie 

Voss-Fels et al. (2019) untersuchte über viele Umwelten circa 200 bedeutende europäische 

Sorten aus den Zulassungsjahren zwischen 1960 und 2013. Diese Kollektion wurde unter drei 

pflanzenbaulichen Intensitätsstufen mit variierendem Dünger- und 

Pflanzenschutzmitteleinsatz evaluiert. An einzelnen Standorten erfolgte zusätzlich eine 

Prüfung unter bewässerten und trockenen Bedingungen. Die Genotypisierung des Materials 

resultierte in 8710 SNP, aus denen 3768 Haploblöcke abgeleitet wurden. Nach der 

Verrechnung der phänotypischen Daten gegen die Haploblöcke zeigte sich, dass die 20% 

neuesten Sorten, die wenigsten negativen Haplotypen trugen. 

 

2. Ablauf des Vorhabens 

HaploSelekt basierte auf einem Forschungs- und Entwicklungsverbund zwischen vier 

Wirtschaftspartnern und der Justus Liebig Universität Gießen (JLU) als Wissenschaftspartner. 

Der Ablauf des Projektes in Form der Arbeitspakete ist in Tabelle 1 dargestellt.  

 

3. Wesentliche Ergebnisse sowie ggf. Zusammenarbeit mit anderen Stellen 

Bei der DSV wurden umfangreiche Arbeiten im Feld und im Labor für das Vorhaben 

durchgeführt. Die produzierten Daten für AP2, AP4 und AP9 bei der DSV sind ein wichtiger 

Bestandteil von HaploSelekt. Die Daten aus den Leistungsprüfungen, die unter anderem an 

zwei DSV Standorten über vier Jahre erhoben wurden, leisten einen wertvollen Beitrag für die 

Beantwortung der wissenschaftlichen Fragestellungen in HaploSelekt. In AP9 deutete sich an, 

dass über die genomische Selektion leistungsfähiges Elitematerial erstellt werden konnte. 

Tabelle 1 HaploSelekt Arbeitspakete 

Arbeitspaket 

AP1. Projektkoordination 

AP2. Zusammenstellung des Basismaterials und Verrechnung vorhandener Daten 

AP3. Ermittlung der Wassernutzungseffizienz und Trockenstresstoleranz der Elternlinien 

AP4. Leistungsprüfung des Basismaterials in orthogonalen, mehrortigen Feldversuchen 

AP5. Haploblockeffektschätzung 

AP6. Simulationsbasierte Kreuzungen und Selektion 

AP7. Kreuzungsarbeiten und Materialentwicklung bis zur Erstellung von DH-Linien 

AP 8. Zweiter Zyklus genomische Selektion 

AP 9. Evaluierung der verbesserten Genotypen 

AP 10. Datenmanagement 
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II. Eingehende Darstellung 

 

Die DSV war an den Arbeitspaketen AP2. Zusammenstellung des Basismaterials und 

Verrechnung vorhandener Daten, AP4. Leistungsprüfung des Basismaterials in 

orthogonalen, mehrortigen Feldversuchen, AP7. Kreuzungsarbeiten und Materialentwicklung 

bis zur Erstellung von DH-Linien und AP 9. Evaluierung der verbesserten Genotypen 

beteiligt. 

 

1. der im Rahmen des Vorhabens durchgeführten Arbeiten 

 

AP2. Zusammenstellung des Basismaterials und Verrechnung vorhandener Daten (JLU-

Frisch, JLU-Snowdon, GSA) 

Die DSV stellte aus dem laufenden Zuchtprogramm leistungsfähige Linien, die zwar fixiert, 

aber zum grössten Teil bisher nicht als Sorte zugelassen sind, dem Projekt zur Verfügung. 

Aus verschiedenen Zuchtstufen wurden 82 Stämme/Sorten selektiert, die in das 378er-

Basisset aufgenommen wurden. 

Das Basismaterial wurde gemeinsam mit den Projektpartnern intensiv diskutiert und final 

zusammengestellt. Ein wichtiger Bestandteil desselben sind in gewissem Umfang 

zugelassene Sorten, die das aktuelle Leistungsniveau des deutschen Winterweizens 

repräsentieren. Ebenso ältere Sorten, die eine Verbindung zu einem bereits beendeten Projekt 

ermöglichen. 

 

AP4. Leistungsprüfung des Basismaterials in orthogonalen, mehrortigen 

Feldversuchen (DSV, Nordsaat, WvB, GSA, JLU-Snowdon) 

Leistungsprüfung 2019/2020: 

Die mehrortige Prüfung des Basismaterials wurde im Hinblick auf das p-rep Versuchsdesign 

von den Projektpartnern JLU und GSA geplant. Die Leistungsprüfung wurde ortsüblich 

behandelt. Das Basissortiment von 378 Sorten/Stämmen wurde im Herbst 2019 an zwei 

Standorten der DSV ausgesät. Die Saatzuchtstation Leutewitz baute neben der Leistungs- 

auch eine Beobachtungsprüfung des Basismaterials an. Die Aussaat wurde am 17.10.2019 

realisiert. Bonitiert wurden die Merkmale Ährenschieben, Wuchshöhe, Gelbrost, Mehltau, 

Blattseptoria und Braunrost in der Beobachtungsprüfung. In der Leistungsprüfung, wurden das 

Ährenschieben, die Wuchshöhe, der Kornertrag, die Trockensubstanz, der Proteingehalt und 

der Stärkegehalt bestimmt. Die Leistungsprüfung wurde am 28.07.2020 gedroschen. 

Die Saatzuchtstation Asendorf drillte die Leistungsprüfung am 24.10.2019 aus. Am Standort 

Asendorf wurden in der ortsüblich behandelten Leistungsprüfung das Ährenschieben, die 
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Wuchshöhe, Trockensubstanz zur Ernte und Kornertrag gemessen. Bei der Beerntung am 

01.08.2020 wurden auch Muster für Qualitätsuntersuchungen genommen. Im Herbst 2020 

wurde an diesen Mustern Trockensubstanz, Hektolitergewicht, Proteingehalt, Stärkegehalt, 

Feuchtkleber, Mehlfarbe, Kornhärte und der Sedimentationswert im Qualitätslabor der 

Saatzuchtstation Leutewitz bestimmt. Diese Merkmale waren nicht so vorgeplant und wurden 

von der DSV als zusätzliche Eigenleistung in HaploSelekt eingebracht. Alle erhobenen 

phänotypischen Daten und zusätzlich auch Meta-Daten zu den Standorten und der 

Bestandesführung wurden zeitnah nach der Erfassung an den Projektpartner GSA zur 

Datenaufbereitung und –zusammenführung übergeben. 

 

AP7. Kreuzungsarbeiten und Materialentwicklung bis zur Erstellung von DH-Linien 

AP7.1 Auswahl geeigneter Kreuzungseltern und Erstellung der Initialkreuzungen (SU 

BIOTEC) 

Die Auswahl der Kreuzungseltern wurde Ende 2019 im Projektverbund abgestimmt. 

Diesbezüglich gab es am 13.12.2019 ein gesondertes Treffen. In der Diskussion der 

Kreuzungen wurden verschiedene Merkmalskomplexe unterschiedlich gewichtet und sowohl 

wissenschaftliche als auch züchterische Argumente berücksichtigt. Der Grossteil der 

Kreuzungen wurde im Gewächshaus Anfang 2020 durch den Projektpartner SU BIOTEC 

realisiert. Die Kreuzungen die nicht funktioniert hatten, wurden bei den Züchtungspartnern im 

Feld im späten Frühjahr wiederholt. Bei der DSV wurden acht Kreuzungen im Feld am Standort 

Leutewitz übernommen. Die Kreuzungskörner dieser acht Kreuzungen wurden im Juli 2020 

an den Projektpartner SU BIOTEC übergeben. 

 
Abbildung 1 Luftbildaufnahme 28.06.2020 des HaploSelekt-Versuches in Asendorf 
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Im Hinblick auf die geplanten 75 Vier-Wege-Kreuzungen erfolgte Ende 2020 ein intensiver 

Austausch zwischen den Projektpartnern. Ein Ergebnis davon war, dass die F1-Pflanzen, die 

miteinander kombiniert werden sollten, idealerweise genotypisch überprüft sein sollten. Dies 

sollte sicherstellen, dass (1) der erwartetete Pedigree einer F1 korrekt ist und (2) die F1 wirklich 

eine F1, also heterozygot an kontrastierenden Eltern-Loci ist. Dahingehend wurde 

beschlossen, dass mit Markern gezielt auf bestimmte Gene/Allele, die von den Eltern der F1en 

vererbt werden sollten, die F1-Pflanzen analysiert werden sollten. Die Auswahl der Gene/Allele 

und Marker dafür, sowie die Marker-Analysen wurden durch die DSV als Eigenleistung 

eingebracht in das Vorhaben. Die Blattproben der F1-Pflanzen wurden vom Projektpartner SU 

BIOTEC am 10.12.2020 zum DSV Labor Thüle geschickt. Es wurden Marker für sechs Loci, 

die auf sechs verschiedenen Chromosomen lokalisiert sind (2A, 4B, 4D, 5D, 6A und 7D), 

ausgewählt. Von 105 F1en wurden jeweils vier Pflanzen untersucht auf diese sechs Loci. Unter 

den 105 F1en zeigten sechs F1-Familien Abweicherpflanzen. Insgesamt wurden 320 

DNAIsolationen und 2.559 PCR-Marker-Analysen durchgeführt. Die Ergebnisse der F1-

Markerüberprüfung wurde den Projektpartnern am 20.01.2021 übermittelt. Auf Basis der F1-

Marker-Ergebnisse wurden zwei F1en von den weiteren Kreuzungsarbeiten zur Erstellung der 

Vierwegekreuzungen ausgeschlossen. Die Planung der Vierwegekreuzungen wurde zwischen 

den Projektpartnern am 13.01.2021 besprochen. Als Planungsgrundlage dienten die 

Simulationsergebnisse des Projektpartners JLU-Frisch. Es wurde beschlossen, dass der 

Fokus der Kreuzungen auf dem Proteinertrag gerichtet sein sollte. Wobei auch 

Vierwegekreuzungen innerhalb von Merkmals- und zwischen Merkmalsgruppen 

vorgenommen werden sollten. Die Vierwegekreuzungen, die der Projektpartner SU BIOTEC 

erfolgreich durchführte, resultierten in 2.300 SYN1-Pflanzen. 

 

AP7.3. DH-Entwicklung und Vermehrung (SU BIOTEC, DSV, Nordsaat, WvB) 

Aus den SYN1-Pflanzen wurden am 04.05.2021 1.000 als DH-Donoren gemeinsam von den 

Projektpartnern selektiert. Bei der Auswahl stand wieder der Proteinertrag in Kombination mit 

dem Kornertrag im Vordergrund. Aber auch in Richtung Proteinertrag in Kombination mit 

Proteingehalt, Proteingehalt und Kornertrag alleine wurde selektiert. Die durch den 

Projektpartner SU BIOTEC in 2021 produzierten 13.738 A0-Regenerate wurden zur weiteren 

Vermehrung an die Züchtungspartner übergeben. Die DSV Leutewitz übernahm in der zweiten 

Novemberhälfte 2021 4.327 A0-Regenerate, um diese zu vernalisieren und nachfolgend im 

Gewächshaus weiterzuführen. Die Beerntung der Pflanzen, die Kornansatz zeigten, erfolgte 

Anfang Juli 2022. Insgesamt wurden bei der DSV Leutewitz 1.647 doppelt haploide Pflanzen 

(DH) beerntet. Aus der Anzahl an übergebenen A0-Regeneraten und der Anzahl beernteter 

Pflanzen ergibt sich somit eine Aufdopplungs-Rate von 38,7%, was im erwarteteten Bereich 

liegt. Allerdings hatten sehr viele Pflanzen nur 1-2 fertile Ähren, so dass bei einem hohen Anteil 
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der beernteten Pflanzen wenige Körner nach dem Drusch zu erwarten waren. Deshalb wurde 

von allen Projektpartnern Mitte September 2022 beschlossen ein weiteres Jahr zur 

Zwischenvermehrung einzuplanen. Dies wurde von der Projekt-Koordination im September 

2022 an den Projektträger kommuniziert. Das Saatgut der 1.648 A1en wurde am 10.10.2022 

bei der DSV Leutewitz zwecks Vermehrung als Einzelreihen in Magazinen ausgedrillt. Einige 

wenige Reihen sind aufgrund von mangelnder Keimfähigkeit ausgefallen. Die hohen Nmin-

Gehalte, die auf dem Feld nach dem Winter festgestellt wurden, machten sich im weiteren 

Vegetationsverlauf durch eine erhöhte Lageranfälligkeit bemerkbar (siehe Abbildung 2). 

Vor dem Auftreten des Lagers erfolgte eine Negativselektion im Hinblick auf die Wuchshöhe 

und die Anfälligkeit gegen Gelbrost und resultierte in ca. 1.200 ausgewählten A1-Einzelreihen. 

Während der Ernte wurde auf Auswuchs und massives Lager weiter negativ selektiert.  Die 

Ernte von 701 selektierten A1en erfolgte am 22. und 23.07.2023. Das geerntete Saatgut der 

701 A1en sollte laut abgeändertem Projektplan als A2 zwecks weiterer Vermehrung zur A3 

ausgesät werden. Die weitere Vermehrung dient der Saatgutproduktion für die mehrortige 

Leistungs- und Beobachtungsprüfung von 100 genomisch selektierten A4-DHs im letzten 

Projektjahr. Die Aussaat erfolgte als 9m2-Parzelle mit 350 Körner/m2 termingerecht im Herbst 

2023 im augmented randomized complete block Versuchsdesign am DSV Standort Leutewitz. 

An den Parzellen wurde die Begrannung, das Ährenschiebe-Datum und Lager vor Ernte 

bonitiert. Die Ernte erfolgte am 18.07.2024. Die erhobenen Daten wurden am 17.08.2024 an 

den Projektpartner JLU-Frisch übermittelt  Die zwischen den Projektpartnern abgestimmte 

 
Abbildung 2 Vermehrung A1 in Einzelreihen 29.6.2023 
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Versuchsplanung ermöglichte eine Verrechnung von phänotypischen Daten über alle Orte, wo 

eine A2 zu A3-Vermehrung erfolgte.  Parallel zur Aussaat der A2 erfolgte die 

Probenvorbereitung für die Genotypisierung. Die abgetüteten A2-Körner aller 701 DHs wurden 

im November 2023 zum Projektpartner SU BIOTEC verschickt, der im Weiteren die 

Genotypisierung aller DHs organisierte. Da das Projekt-Budget für die Genotypisierung für 30 

DHs nicht ausreichte, erklärte sich die DSV bereit, diese Genotypisierungskosten zu 

übernehmen. 

Insgesamt wurden seitens DSV für dieses Arbeitspaket umfangreichere Arbeiten durchgeführt 

als ursprünglich in der Vorhabenbeschreibung vorgesehen. So wurde eine zusätzliche 

Zwischenvermehrung von vielen A2en notwendig, um ausreichend Saatgut für die mehrortigen 

finalen Feldprüfungen zu produzieren. Glücklicherweise wurde dies vom Projektträger im 

Rahmen einer kostenneutralen Verlängerung des Vorhabens unterstützt. Des Weiteren wurde 

auch die molekulare Charakterisierung der F1en durch die DSV als Eigenleistung 

vorgenommen. Ebenso wurden die Genotypisierungskosten von 30 DHs durch die DSV 

übernommen. 

 

AP 9. Evaluierung der verbesserten Genotypen 

AP 9.1 Feldprüfung (DSV, Nordsaat, WvB, GSA, JLU-Snowdon) 

Im Projekttreffen am 09.09.2024 wurden die Ergebnisse der genomischen Selektion der JLU-

Frisch gemeinsam diskutiert und die weiteren Schritte zur Planung der Feldprüfung 2024/2025 

besprochen. Letztendlich wurden insgesamt 90 DH (A3) selektiert. Zusätzlich 18 

Sorten/Stämme auf Vorschlag der Zuchtunternehmen. Diese Zusatz-Sorten beschreiben das 

aktuelle Leistungsniveau von Elitematerial und dienen als Standard, an denen sich die 90 DH 

aus HaploSelekt messen müssen. Zwecks statistischer Verrechnung wurden 7 Sorten in 3-

 
Abbildung 3 HaploSelekt Leistungsprüfung 11.06.2025 in Leutewitz 
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facher Wiederholung geplant. Somit ergaben sich 120 Prüfglieder für den mehrortigen 

Feldversuch. Die Leistungsprüfungs-Parzellen wurden bei der DSV am Standort Leutewitz am 

18.10.2024 und am Standort Asendorf am 23.10.2024 ausgedrillt. Des Weiteren wurde am 

Standort Leutewitz die Beobachtungs-Prüfung am 23.10.2024 gesät. In Leutewitz wurden als 

Merkmale Braunrost, Ährenschieben, Wuchshöhe, Proteingehalt und Kornertrag erfasst und 

am 15.08.2025 den Projektpartnern übermittelt. Wobei der Krankheitsdruck in 2025 am 

Standort Leutewitz sehr moderat war. Am Standort Asendorf wurden Ährenschieben, 

Wuchshöhe, Hektolitergewicht und der Kornertrag in der Prüfung bestimmt. Die Daten wurden 

am 12.09.2025 an den Projektpartner JLU-Frisch geschickt 

 

Aufgrund der zusätzlichen Zwischenvermehrung der DHs erfolgte die Evaluierung der 

verbesserten Genotypen um ein Jahr später im Vergleich zur ursprünglichen Planung. 

 

2. der wichtigsten Positionen des zahlenmäßigen Nachweises 

Die kassenmäßige Inanspruchnahme der projektspezifischen Mittel erfolgte fristgerecht 

über Abrechnungen der Zahlungsanforderungen im Projekt-Zeitraum vom 01.10.2019 bis 

30.09.2025. Die Summe der abgerechneten Bundesmittel liegt gemäß 

Verwendungsnachweis bei 70.266,73 EUR. Die Verausgabung der Kosten erfolgte 

ausschließlich projektspezifisch. 

 

 

3. der Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Projektarbeit 

 

Die Notwendigkeit der Förderung zur Durchführung dieses Forschungs- und Entwicklungs 

(FuE)-Projektes ergab sich für die Wirtschaftspartner aus (i.) der wirtschaftlichen Bedeutung 

von Weizen in Deutschland und Europa, sowie (ii.) der begrenzten FuE-Kapazität der 

Wirtschaftspartner. Das zu untersuchende Material wird gewöhnlich nicht gemeinsam in 

Zuchtgärten verschiedener Unternehmen geprüft und erforderte daher zusätzliche 

Arbeiten, abseits des Zuchtgartens des jeweiligen Unternehmens. Aufgrund der quantitativ 

vererbten Merkmale Ertrag und Qualität und vielfältiger Interaktionen der N-Effizienz und 

Trockenstresstoleranz mit der Umwelt birgt das Arbeiten mit biologischem Material, das den 

Witterungsbedingungen ausgeliefert ist, Ungewissheiten. Die im Vorhaben verfolgte 

Strategie aus Kombination von Genotypisierung, Simulation von Kreuzungs- und 

Selektionsentscheidungen und Einsatz modernster Phänotypisierungstechniken war ein 

absolutes Novum für die kommerzielle Weizenzüchtung und erforderte intensiven 

Arbeitseinsatz, der über die gewöhnlichen Betriebsabläufe hinausging. Dies war eine 

vorwettbewerbliche Pionierarbeit, dessen Ausgang mit einem Risiko verbunden war, das 
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wirtschaftlich nicht abbildbar war. Das Erreichen der wissenschaftlichen Projektziele und 

vor allem die züchterische bzw. technologische Umsetzung der Ergebnisse in neue, 

innovative Züchtungsstrategien waren nur in Zusammenarbeit mit den beteiligten Partnern 

möglich und erforderten in der Umsetzung die wissenschaftliche Kooperation. Somit war 

eine Förderung gerechtfertigt. 

 

4. des voraussichtlichen Nutzens, insbesondere der Verwertbarkeit des Ergebnisses im 

Sinne des fortgeschriebenen Verwertungsplans 

 

Die in HaploSelekt gewonnenen Erkenntnisse und das erarbeitete Material werden in der 

DSV Weizenzüchtung weiterhin genutzt werden. So wurde ein kleiner Teil der DHs in 2025 

in das laufende Zuchtprogramm überführt. Diese werden in 2025/2026 weiter auf ihre 

agronomische Leistungsfähigkeit geprüft. Verschiedene Methoden zur Bildung von 

Haploblöcken und genomischen Vorhersagen damit wurden im Rahmen des Vorhabens 

getestet. Dabei wurden bei den getesteten Methoden verschiedenste Parameter evaluiert. 

Dies wurde auf mehr als zehn verschiedene Merkmale angewandt und gegen zwei 

verschiedene Methoden (RR-BLUP1, RLMA2) basierend auf Einzel-SNP-Markern sowie 

vier „Machine Learning“-Methoden  abgeglichen. Es zeigte sich in den Kreuzvalidierungen, 

dass in dem untersuchten Datensatz bei bestimmten Merkmalen haploblockbasierte 

Vorhersagemethoden von Vorteil waren. Dies ist allerdings abhängig vom jeweiligen 

Merkmal und von der Methode, wie die Haploblöcke erstellt wurden (Difabachew et al. 

2023, Heilmann et al. 2024), so dass ein genereller Einsatz von Haploblock-Methoden in 

Zuchtprogrammen eine Herausforderung darstellt. 

 

5. des während der Durchführung des Vorhabens dem ZE bekannt gewordenen Fortschritts 

auf dem Gebiet des Vorhabens bei anderen Stellen 

 

Ansätze zur Bildung und Nutzung von Haploblöcken werden international erforscht. Von 

daher wurden während der Projektlaufzeit von verschiedenen Arbeitsgruppen Methoden 

und Ergebnisse veröffentlicht, die sich mit der Thematik bei verschiedensten Organismen 

beschäftigen. Erwähnenswert sind die nachfolgenden Literaturstellen. 

 

Prakapenka, Dzianis, Chunkao Wang, Zuoxiang Liang, Cheng Bian, Cheng Tan and Yang 

Da. “GVCHAP: A Computing Pipeline for Genomic Prediction and Variance Component 

Estimation Using Haplotypes and SNP Markers.” Frontiers in Genetics 11 (2020): n. pag. 

 
1 Ridge Regression Best Linear Unbiased Prediction 
2 Restricted Maximal Likelihood ANOVA 
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Sallam, Ahmad H., Emily J. Conley, Dzianis Prakapenka, Yang Da and James A. Anderson. 

“Improving Prediction Accuracy Using Multi-allelic Haplotype Prediction and Training 

Population Optimization in Wheat.” G3: Genes|Genomes|Genetics 10 (2020): 2265 - 2273. 

 

 

6. der erfolgten oder geplanten Veröffentlichungen des Ergebnisses 

 

Die Veröffentlichung der Ergebnisse erfolgte/erfolgen durch die Wissenschaftspartner JLU-

Snowdon und JLU-Frisch. 

 

Difabachew, Yohannes Fekadu, Matthias Frisch, Anna Langstroff, Andreas Stahl, Benjamin 

Wittkop, Rod J. Snowdon, Michael Koch, Martin Kirchhoff, László Csélènyi, Markus Wolf, 

Jutta Förster, Sven Weber, Uche Joshua Okoye and Carola Zenke‐Philippi. “Genomic 

prediction with haplotype blocks in wheat.” Frontiers in Plant Science 14 (2023): n. pag. 

 

Georg Heilmann, Philipp, Yohannes Fekadu Difabachew, Matthias Frisch, Anna Luise 

Moritz, Andreas Stahl, Benjamin Wittkop, Rod J. Snowdon, Michael Koch, Martin Kirchhoff, 

László Csélènyi, Markus Wolf, Jutta Förster and Carola Zenke‐Philippi. “Machine Learning 

for Prediction of Resistance Scores in Wheat (Triticum aestivum L.).” Plant Breeding (2024): 

n. pag. 

 

Moritz, Anna, Andreas Eckert, Stjepan Vukasovic, Rod J. Snowdon and Andreas Stahl. 

“Physiological phenotyping of transpiration response to vapour pressure deficit in wheat.” 

BMC Plant Biology 24 (2024): n. pag. 
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