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l. Kurze Darstellung

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

Eine der zentralen Herausforderungen der Landwirtschaft ist es, Nahrungs- und Futtermittel
stabil und ausreichend in Zeiten des Klimawandels zu produzieren, was hohe Anforderung an
Sorten stellt. Weizenhybriden nutzen im Gegensatz zu Linien den Heterosiseffekt. Dies erhdht
den Ertrag um 10%, erleichtert die Resistenzziichtung bei Genen mit dominanten Effekten und
verdoppelt die Ertragsstabilitat. Trotz dieser Vorteile fristen Weizenhybriden in Deutschland
bisher eher ein Nischendasein mit eingeschrankter Marktpenetranz. Der wesentliche Fla-
schenhals liegt in den hohen Kosten bei der Hybridsaatgutproduktion und in dem geringeren
rekurrentem Selektionserfolg. Im Rahmen des Projektvorhabens HYFLOR sollten daher die
Grundlagen geschaffen werden, um (1) die Bestdubungsleistung und Rezeptivitat als zentrale
Eigenschaften einer kostengtinstigen Hybridsaatgutproduktion zu verbessern und (2) Metho-
den zu entwickeln, um die Komplementaritat von Elternlinien wissensbasiert zu erhéhen.

Es gab einige Initiativen zur Entwicklung kostengunstiger Hybridsysteme und zur Markteinfuh-
rung von Hybridsorten bei Weizen. Mit der notwendigen Nachhaltigkeit von geschatzten F&E-
Aufwendungen von mindestens 15 Jahren wurde die Herausforderung bisher nicht angegan-
gen. Weizenhybridsorten werden derzeit auf weniger als 1% der weltweiten Anbauflache ver-
wendet. Alle Hybridsorten in Deutschland werden auf der Grundlage von Gametoziden produ-
ziert. Bemuhungen, cytoplasmatisch mannliche Sterilititsmechanismen zu nutzen, waren bis-
her nicht erfolgreich. Darlber hinaus ist ein besseres Verstandnis der Eigenschaften sehr gu-
ter Vater- und Mutterlinien in der Hybridzlchtung erforderlich, um den Saatgutansatz bei der
Erzeugung von Hybriden genetisch zu verbessern. Fur eine optimale Nutzung der Heterosis
ist es wichtig, die Genwirkungsweise der heterotischen QTL zu kennen. Bei Weizen ist das
Wissen daruber jedoch sehr rudimentar. Dies hat verschiedene Grinde, wie z.B. die fehlende
Implementierung eines geeigneten quantitativen genetischen Modells oder die Verfligbarkeit
von geeigneten Ansatzen, um den Beitrag der Interaktion zwischen Genen abschatzen zu

konnen.

2. Ablauf des Vorhabens

Die Arbeiten des Verbundprojektes gliedern sich in vier Arbeitspakete (AP): (AP1) Phanotypi-
sche und molekulare Vorhersage der Bestaubungsleistung. (AP2) Phanotypische und mole-
kulare Vorhersage der Rezeptivitat. (AP3) Genetische Komplementaritat fir Stresstoleranz
gegenuber biotischen und abiotischen Schadeinflissen. (AP4) Reziproke rekurrente genomi-
sche Selektion. Die Feldversuche zur Genetik der Bestaubungsleistung in der Hybridproduk-
tion in WP1 sind mit drei verschiedenen Gruppen an Genotypen durchgeflihrt worden. Die

Gruppen sind zeitlich gestaffelt bearbeitet worden. Zu Beginn des Projektes wurde eine Popu-



lation von doppelhaploiden Linien (DHs) aus der Kreuzung der Weizenlinien Piko und Her-
mann Uber 2 Jahre bearbeitet. Im 3. Jahr wurde eine Population von 150 DHs aus 5 Kreuzun-
gen und im darauffolgenden Jahr eine Population von 150 DHs aus weiteren 5 Kreuzungen
bearbeitet. Die DHs sind als Vater in Kreuzungsblocken geprift worden, und der Saatgutan-
satz auf der Mutterparzelle wurde neben mdglichen indirekten Merkmalen erfasst. Die Feldda-
ten sind kuratiert und die Heritabilitdten und adjustierten Mittelwerte der Bestaubungsleistung
und potenzieller indirekter Merkmale geschatzt worden. Die phanotypischen Daten wurden mit
genomischen Daten kombiniert, die genetische Architektur der Bestaubungsleistung unter-
sucht und Vorhersagemodelle der Bestaubungsleistung entwickelt. Unter kontrollierten Bedin-
gungen wurden detaillierte Analysen durchgefiihrt, um Komponenten des Merkmals Bestau-
bungsleistung zu identifizieren und zugrundeliegende Kandidatengene vorzuschlagen. In WP2
wurde von genetisch diversen Mutterlinien und DHs der Kreuzung zwischen Partner und
Benchmark die Rezeptivitat in der Hybridsaatgutproduktion unter Verwendung von Gametozi-
den bzw. cytoplasmatisch-mannlicher Sterilitdt (CMS) untersucht. Die Linien wurden zusatz-
lich genotypisiert und die genetische Architektur der Rezeptivitat erforscht. Mit ausgewahlten
Linien erfolgte eine vertiefte molekulare und genomische Studie der Rezeptivitat mit dem Ziel,
indirekte Merkmale bzw. relevante Gene zu identifizieren. Die in WP1 erzeugten Hybriden
wurden im Rahmen von WP3 in Feldversuchen evaluiert und die Eltern genotypisiert. Die pha-
notypischen Daten wurden aufbereitet und fur Kartierungsstudien verwendet. Zur Untersu-
chung heterotischer Effekte wurde ein flir diese Populationen geeignetes quantitatives gene-
tisches Modell verwendet. Neben Dominanzeffekten wurden auch epistatische Interaktionen
berlcksichtigt. In WP4 wurde ein reziprokes rekurrentes genomisches Selektionsprogramm
umgesetzt, das auf Arbeiten des Projekts ZUCHTWERT (FKZ 0315945D) und HYWHEAT
(FKZ 0315945D) aufbaute. Hybriden der unterschiedlichen Selektionsstufen wurden in Feld-

versuchen getestet und der Selektionsgewinn evaluiert.

3. Wesentliche Ergebnisse sowie ggf. Zusammenarbeit mit anderen Stellen

Die Untersuchungen zeigten, dass die phanotypische Variation sowohl der Bestaubungsleis-
tung als auch der Rezeptivitat durch eine Vielzahl von Genen und deren Interaktion mit der
Umwelt beeinflusst wird. Fir die Bestaubungsleistung wurde ein Quantitativer Trait Locus
(QTL) auf Chromosom 1B identifiziert, der 21,3% der beobachteten phanotypischen Varia-
tion erklart und somit fur die markergestitzte Selektion genutzt werden kann. Die Ergebnisse
zeigen auch, dass Heterosis bei Weizen hauptsachlich durch Interaktionen zwischen Genen
und nicht durch Interaktionen zwischen Allelen innerhalb eines Gens beeinflusst wird. Dies
erschwert die gezielte Selektion auf Komplementaritat erheblich. Die oben genannten For-
schungsarbeiten wurden in intensiver Zusammenarbeit mit einem internationalen Hybridwei-

zen-Konsortium unter der Leitung von Prof. Stephen Baenziger durchgefiihrt.



Il. Eingehende Darstellung

1. Verwendung der Zuwendung

Phénotypische und molekulare Vorhersage der Bestdubungsleistung.

Die Entwicklung eines phanotypischen und molekularen Vorhersagemodells ist im Folgenden
am Beispiel der Kreuzung zwischen den Linien Piko und Hermann ausfiihrlich erlautert. An-
schlieRend werden die Ergebnisse der beiden anderen Genotypengruppen kurz dargestellt.
Das verwendete Feldversuchsdesign ist in Abbildung 1 dargestellt. Die DH-Linien wurden zu-
sammen mit den Eltern Piko und Hermann in Feldversuchen in den Vegetationsperioden
2019/2020 und 2020/2021 an drei Standorten geprift. In jeder der sechs Umwelten, die sich
aus der Kombination von Standorten und Jahren ergaben, wurden die Linien in Kreuzungsbl6-
cken nach einem nicht wiederholten Alpha-Gitter-Design angeordnet. Jeder Kreuzungsblock
bestand aus den beiden Mutterlinien Piko und Hermann, die auf beiden Seiten von derselben
DH-Linie flankiert waren, die als Vaterlinie fur eine maximale Pollenversorgung diente (Abbil-
dung 1A). Jeder Kreuzungsblock wurde entweder durch CMS-Roggen, CMS-Gerste oder eine
frih blihende Triticalelinie isoliert, um Polleneintrag zwischen benachbarten Kreuzungsblé-
cken zu verhindern. Als Kontrolle wurden Kreuzungsbldcke mit Piko und Hermann als Vaterli-

nien zufallig auf 10 unvollstandige Bldcke in jeder Umgebung verteilt.
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Abbildung 1. Darstellung des Feldversuchsdesigns. A. Die Mutterlinien (¥, PIKO und HER-
MANN) wurden mit chemischen Hybridisierungsmitteln (CHA) sterilisiert. B. Schematische

Darstellung der Pollenfallen.

Folgende Merkmale wurden in den Feldversuchen erfasst: Pflanzenlange (PL), PH-Unter-
schiede zwischen Mutter- und Vaterlinien (PHD), Ahrenschieben (HD), HD-Unterschiede zwi-
schen Mutter- und Vaterlinien (HDD), Blihbeginn (FToegin), -ende (FTend), -dauer (FTaur), BlUh-
synchronisation zwischen Mutter- und Vaterlinien (Nfm), Maximum (VAEXnax), Mittelwert
(VAEXmean) und akkumulierte visuelle Antherenextrusion (VAEX) (VAEXsum), die Summe von
VAEX wahrend der synchronen Blite zwischen Mutter- und Vaterlinien (VAEXEex), der Korner-
trag fiir Vater- (GYm, kg ha™') und Mutterlinien (GYs, g m?), das Tausendkorngewicht (TGW, g)
fur Vater- (TGW;s) und Mutterlinien (TGWn), der Samenansatz der Mutterlinien (SeedSet), die
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mittlere (PCmean), die maximale (PCmax) und die akkumulierte Pollenzahl (PCsum). Fur die Er-
fassung von PC wurden in jedem Kreuzungsblock zwei Pollenfallen in der Parzelle mit den
Mutterlinien aufgestellt (Abbildung 1B).

Die Mutterlinien in Wohlde und Hadmersleben wurden mit Croisor®100 (ASUR Plant Breeding
SAS, Frankreich), einem kommerziellen Gametozid (CHA), das den Wirkstoff Sintofen [1-(4-
Chlorphenyl)-5-(2-methoxyethoxy)-4-oxo-1,4-dihydrocinnolin-3-carbonsaure] enthalt, behan-
delt. Im Gegensatz dazu wurde in Verneuil-'Etang das zu Forschungszwecken verwendete
CHA ,WL84811% das Azetidin-3-carbonsaure als aktives Molekll enthalt, angewendet. Die
Sterilitat wurde bewertet, indem bis zu 33 Ahren pro Parzelle direkt nach der CHA-Behandlung
eingetutet wurden, um nach der Ernte die Wirksamkeit des CHAs zu bewerten. Hierzu wurde
die Anzahl der Korner ermittelt. Ein Schwellenwert von 4,3 Kornern wurde verwendet (Abbil-
dung 2), um selbstfertile Linien zu identifizieren und von den nachfolgenden Analysen auszu-
schlief3en. Insgesamt Uberschritten 11 % aller mit CHA behandelten Parzellen diesen Schwel-

lenwert und wurden aus dem kuratierten Datensatz ausgeschlossen.
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Abbildung 2. Bewertung der Sterilitat der Parzellen der Mutterinien. A. Durchschnittliche An-
zahl Kérner je Tiite fiir Hermann und Piko in jeder gepriiften Umgebung. B. Anzahl Parzel-
len, die als ménnlich steril befunden wurden, und Anzahl Parzellen, die als mannlich fertil
eingestuft wurden, entsprechend dem Schwellenwert von 4,3 Kérnern je Tiite.

Die Analyse der phanotypischen Daten zeigten eine grof3e Variation fir die Merkmale der Va-
terlinien (Tabelle 1). PHm, TGWm, FTbegin und HDm wiesen hohe Heritabilitadten zwischen 0,80
und 0,98 auf, was darauf hindeutet, dass diese Merkmale hauptsachlich durch genetische
Faktoren bestimmt und nicht stark durch Umwelteinflisse beeinflusst werden. Sie kénnen da-
her in Zuchtprogrammen effektiv selektiert werden. Die Heritabilitdten fur Merkmale im Zusam-
menhang mit PC und VAEX waren niedriger und lagen zwischen 0,23 und 0,59. Die niedrige-
ren Heritabilitadten kénnen auf mehrere Umweltfaktoren zuriickgeflihrt werden, einschlie3lich
Unterschiede in den Phanotypisierungsbedingungen. Die geschatzte genotypische Varianz



war fur alle Merkmale mit Ausnahme von PCnmax signifikant groRer als Null, was auf eine er-
hebliche genetische Variabilitat fur die untersuchten Merkmale hinweist.

Tabelle 1. Zusammenfassende Statistiken fiir in den Vaterlinien erfassten Merkmale. Die zu-
sammenfassenden Statistiken enthalten fiir jedes Merkmal den Minimalwert (min), den Mittel-
wert und den Maximalwert (max) sowie den Variationskoeffizienten (CV) der DH-Linien sowie
von Piko und Hermann. Zusétzlich wurden die Varianzkomponenten der Genotypen (0%g) und
der Restfehler (0%) sowie die geschétzte Heritabilitat (H) (ber verschiedene Umwelten fiir die
gesamte bewertete Population berechnet.

Parameter VAEXmax VAEXsum VAEXmean PCax PCmean PCsum PHm
PIKO 5.7 17.2 3.0 108.9 445 1,310.3 96.3
HERMANN 6.2 20.5 3.3 103.2 38.0 1,131.0 95.1
DH lines min 5.0 16.4 2.7 771 29.8 897.9 81.1
DH lines mean 6.1 215 3.5 113.9 42.1 1,253.1 96.6
DH lines max 6.9 26.5 4.2 157.7 56.2 1,682.5 109.8
DH lines CV 5.7 10.4 7.6 14.2 9.2 9.6 7.9
024 0.08*** 3.08*** 0.03*** 53.16 3.78* 4,814.48** 66.47***
0% 0.43 10.53 0.22 1,087.81 58.05 50,121.73 8.82
H 0.53 0.59 0.44 0.23 0.28 0.36 0.98
Trait HD, FTyegin FTena FTaur GYnm TGWn
PIKO 156.7 156.8 166.4 9.6 5,408.6 40.6
HERMANN 156.2 155.9 166.0 10.1 6,371.8 45.6
DH lines min 152.9 154.1 164.7 8.8 4,779.4 359
DH lines mean 155.9 156.0 166.2 10.2 5,628.9 42.1
DH lines max 158.4 157.8 167.3 11.7 6,447.8 49.2
DH lines CV 0.6 0.5 0.3 5.5 6.1 7.0
024 0.66%**  (.52%** 0.17%** - 51,955.89%* 9 ]***
0% 0.49 0.70 0.74 - 287,186.04 2.91
H 0.80 0.82 0.53 - 0.42 0.90

* *x*** Signifikant von Null verschieden mit P-Werten < 0.05, 0.01, and 0.001.

Die Merkmale, die die Interaktion zwischen Vater- und Mutterlinien betreffen, wiesen ebenfalls
eine signifikante phanotypische Variation in den verschiedenen Umwelten auf (Tabelle 2). Die
geschatzte genotypische Varianz aufgrund der Vaterlinien (0%,) war fir alle Merkmale signifi-
kant gréRer als Null (P < 0,001), wahrend keine signifikante Varianz aufgrund der Interaktion
zwischen Vater- und Mutterlinien beobachtet wurde. Die Heritabilitdten lagen zwischen 0,28
fur VAEXex und 0,96 fur PHD. Im Gegensatz zu den niedrigen Heritabilitaten, die fur die Pol-
lenmerkmale beobachtet wurden, ist es bemerkenswert, dass das Merkmal PCes eine Herita-
bilitat von 0,57 aufwies. Heritabilitaten von 0,30, 0,71 und 0,74 wurden fir TGW;, GY: und
SeedSet festgestellt.

Die phanotypischen Korrelationen zwischen den Merkmalen variierten zwischen -0,71 und
0,96, wobei die starkste Korrelation zwischen PCrean Und PCsum beobachtet wurde. VAEXax,
VAEXsum und VAEXmean zeigten hochsignifikante Korrelationen untereinander, waren jedoch

negativ mit SeedSet korreliert. Uberraschenderweise wiesen PC-bezogene Merkmale keine
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Assoziation mit VAEX auf. PCsum und PCrean zeigten jedoch eine geringe, aber signifikante
Korrelation (p-Wert < 0,05) mit SeedSet. FToegin, FTena und HDm zeigten hohe und signifikante
Korrelationen (p-Wert < 0,001) mit SeedSet. Fur Merkmale, die auf der Interaktion zwischen
Vater- und Mutterlinien basieren, wurden Korrelationen zwischen -0,69 und 0,99 beobachtet.
Die Differenz im Ahrenschieben (HDD) und die Bliihsynchronisation (Ngm) zeigten eine maBig
negative Korrelation. Letztere zeigte wiederum eine signifikante Korrelation von 0,49 (p-Wert
< 0,001) mit SeedSet, was auf die Bedeutung synchronisierter Blitentage bei der Hybridpro-
duktion hinweist. DarlUber hinaus unterstreicht die starke positive Korrelation zwischen PCegs
und PCsum (0,63, p-Wert < 0,001) die Bedeutung von PCgm als Schliisselmerkmal fir die Aus-
wahl Uberlegener Vaterlinien unter Berlicksichtigung des Ausmalles der Pollenversorgung
wahrend der Stigmaempfanglichkeit. SeedSet zeigte entgegengesetzte Assoziationen mit GY;
und TGW:s mit starken positiven (0,99, p-Wert < 0,001) und negativen (-0,69, p-Wert < 0,001)
Korrelationen. Diese Ergebnisse deuten darauf hin, dass die Auswahl der Vaterlinien auf der
Grundlage der Blitezeit und der Pollensumme den Samenansatz bei der Erzeugung von Hyb-
riden erheblich verbessern kénnte.

Tabelle 2. Zusammenfassende Statistiken fiir Merkmale, die von der Interaktion zwischen Va-
ter- und Mutterlinien abhéngen. Fiir jedes Merkmal umfassen die zusammenfassenden Sta-
tistiken die Variationskoeffizienten (CV), die Mindest- (min), Mittel- und Héchstwerte (max), die
Varianzkomponenten der Vaterlinien (0%y), die Varianzkomponenten aufgrund der Interaktion
(0%x) und die Restfehler (0%) sowie die geschétzte Heritabilitdt (H) Gber die Umwelten. Die
Merkmale akkumulierte Pollenzahl (PCex) und visuelle Antherenextrusion (VAEXex) wurde fiir
die relevanten Bliihfenster berechnet. Ny iSt die Anzahl tberlappender Bliihtage.

Parameter PHp HDp VAEXes PCes Nfim GY; TGWs SeedSet
PIKO 5.6 0.0 15.3 483.1 8 3,930.2 458 8,319.0
HERMANN 3.1 0.7 17.8 335.4 8 3,185.1 47.8 6,424.6
DH lines min -9.5 -1.7 12.9 233.6 6 2,268.3 453 4,624.4
DH lines mean 6.4 0.9 18.0 405.8 7.7 3,261.5 471 6,806.6
DH lines max 19.3 3.8 25.0 608.4 9 4,066.9 48.1 9,021.5
DH lines CV 122.2 109.2 10.9 19.3 8.1 10.3 1.2 11.5
fo 68.38*** 0.91*** 1.45*** 3,805.79*** - 134,851.85*** 0.40*** 729,122.00***
o 1.56x10°  4.91x10°  1.76x10°  1.36x10%  _ 0.03 5.40x107 0.15
0% 15.44 0.48 17.37 13,455.74 - 318,733.11 5.34 1,435,048.58
H 0.96 0.84 0.28 0.57 - 0.71 0.30 0.74

*, *% *** Signifikant von Null verschieden mit P-Werten < 0.05, 0.01, and 0.001.

Tabelle 3. Prozentuale erkléarte Variation auf SeedSet (partielles R? der geschétzten Hauptef-
fekte des Bliihbeginns (FThregin), der Bliihdauer (FTau;), der Pollenzahl (PCsum), des Kornertrags
(GYm) und der Pflanzenldnge (PHy) der Vaterlinien und ihrer signifikanten Interaktionen.

Source of variation Estimate Sum of squares  R? (%)
FToegin 881.19 (g g' m?2) / day 24,076,325.84  44.74***
FTaur 1,053.87 (g g' m2)/ day 3,104,691.87 577
PCsum 0.36 (g g' m2)/ count 657,617.90 1.22
GYm -2.25 (g g' m2) / kg ha"’ 4,497.30 0.01
PHm -110.43 (g g'm?2)/cm 1,075,094.94 2.00
GYm x PHm 0.02 (g g' m2)/ (kg ha' cm) 285,285.28 0.53



Residuals 24,607,055.32 45.73
Als nachstes wurden die Auswirkungen der Merkmale der Vaterlinien auf das SeedSet mittels

Modellselektion untersucht. Es ist bemerkenswert, dass ein verzégerter FTpegin €inen signifi-
kanten Zusammenhang mit einem erhohten SeedSet aufweist, der 44,74 % der Variation aus-
macht (p-Wert < 0,001, Tabelle 3). In diesem Zusammenhang erwies sich auch FTq als ent-
scheidender Faktor fur die Maximierung des SeedSets mit einem positiven Effekt, der 5,77 %
der Variation erklarte (p-Wert < 0,01). Das ausgewahlte Modell zeigte, dass die ausgewahlten
Merkmale zusammen 54,27 % der phanotypischen Variation in SeedSet ausmachten.

Insgesamt wurden 43 signifikante Marker-Merkmal-Assoziationen festgestellt. Bemerkenswert
ist, dass ein einzelner Marker auf Chromosom 1B signifikant mit SeedSet assoziiert war (Ab-
bildung 3). Das Piko-Allel des Markers AX-158531952 brachte einen signifikanten Vorteil bei
der Erhéhung von SeedSet. Die DHs, die dieses Allel trugen, hatten ein durchschnittliches
SeedSet von 7138,2 g g' m?, wahrend die anderen DHs ein durchschnittliches SeedSet von
6418,4 g g m? aufwiesen. AX-544158531952 erklart 21,3 % der beobachteten phanotypi-

schen Variation und ist somit ein interessanter Marker flr die Marker-gestitzte Selektion.
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Abbildung 3. Manhattan-Diagramm fiir die SeedSet-QTL-Analyse (g g~ m™) in einer Popula-
tion doppelhaploider Linien (DHs) aus der Kreuzung zwischen Piko und Hermann. Die DHs
wurden als Vaterlinien fiir die Erzeugung von Hybridsaatgut verwendet.

Tabelle 4. Varianzkomponenten der Genotypen (o) und Residualfehler (o%) sowie die tiber
die Standorte (Umgebungen) geschétzte Heritabilitdt (H?).

Serie Merkmal 0%m 0% H?
| VAEXmean 0.13 0.13 0.74
VAEXmax 0.65 0.76 0.71
VAEXsum 103.16 123.85 0.71
PCsum 4061.74 4955.55 0.71
PCrean 26.70 42.66 0.65
PHD 82.93 65.34 0.79
HDD 2.66 7.15 0.52
I VAEXmean 0.97 0.77 0.72
VAEXmax 8.15 7.55 0.68
VAEXsum 0.10 0.25 0.45
PHm 64.30 30.62 0.86




HDm 2.72 1.47 0.84

Flowbeg 2.61 1.28 0.86
Flowend 1.93 0.83 0.87
TKGm 6.26 4.45 0.74
Yieldm 0.0001 0.0009 0.16

Die beiden Serien von Mehrlinienkreuzungen (Serie | und II; je 150 DHs) wurden jeweils an
drei Orten in den Anbaujahren 2021/2022 und 2022/2023 auf den Saatgutertrag in der Hybrid-
produktion untersucht. Die Datenkuration erfolgte auf der Grundlage einer Sterilitdtskontrolle.
Daten von Mutterlinien mit mehr als 4 Kérner und mit fehlender Blihsynchronisation wurden
aussortiert. Die Datenanalyse ergab hohe Heritabilitaten fir die meisten Merkmale gemessen
an den mannlichen Linien (Tabelle 4). Ein Modell, das die Interaktion zwischen ¢ und & Merk-
malen einschliel’t, wurde fir die Merkmale angepasst, die auf den Mutterlinien erfasst wurden.
Die Heritabilitaten (H?) lagen bei nahezu Null (Tabelle 5). Diese Ergebnisse lassen sich durch
sehr hohe Interaktionseffekte zwischen Genotypen und Umwelten erklaren.

Tabelle 5. Varianzkomponenten der Vaterlinien (0%») der Interaktion zwischen Vater- und Mut-

terlinien (0%mx), des Residualfehler (0%) sowie die iiber die Standorte geschétzte Heritabilitét
(H?).

Serie Merkmal 0%m O mxf 0% H2
| TKGt 1.19 0.00 12.26 0.16
Yields 0.00 0.00 8558.06 0.00
SeedSet 0.62 0.62 6099821.2 0.00
Il TKGs 0.00 0.00 9.64 0.00
Yields 0.00 0.00 0.01 0.00
SeedSet 0.44 0.44 4341564 0.00

Um die Feinheiten ihrer transkriptionellen Regulation und deren plausible Auswirkungen auf
den Kornansatz bei Hybridweizen aufzudecken fihrten wir RNAseq-Analysen von sich entwi-
ckelnden Antheren und Ovarien bei Piko und Hermann in drei Stadien durch, namlich i.) grine
Antheren (GA), ii.) gelbe Antheren (YA) und iii.) in Antheren nach der Dehiszenz (Tabelle 6).

Tabelle 6. Einzelheiten der Probenahme fiir die Transkriptom-Sequenzierung

Genotyp Gewebe Entwicklungsstadium
Antheren Grune Antheren (2 Wiederholungen), Gelbe Antheren (3 Wieder-
holungen) & Dehiszenz der Antheren (2 Wiederholungen)
Piko
Ovarien Grune Antheren (2 Wiederholungen), Gelbe Antheren (3 Wieder-
holungen) & Dehiszenz der Antheren (2 Wiederholungen)
Antheren Grune Antheren (1 Wiederholung), Gelbe Antheren (2 Wiederho-
Hermann lungen) & Dehiszenz der Antheren (2 Wiederholungen)
Ovarien Grine Antheren (1 Wiederholung), Gelbe Antheren (2 Wiederho-

lungen) & Dehiszenz der Antheren (2 Wiederholungen)

Die RNAseq-Datenanalyse wurde mit dem Galaxy Europe Server (https://usegalaxy.eu/)
durchgefuhrt. Zunachst wurde fastp zum Ausfiltern von Reads geringer Qualitat (Phred-Score
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<15) und zum Trimmen von Adaptersequenzen verwendet (Chen et al., 2018). Dieser Schritt
ist von entscheidender Bedeutung, um die Integritat des Datensatzes zu gewahrleisten, indem
unzuverlassige Messwerte eliminiert werden, die nachgelagerte Analysen beeintrachtigen
koénnten. Anschlieend unterstutzte das Tool Salmon Quant die Lesezahlung und die Bestim-
mung der Transkripte pro Million (TPM) (Patro et al., 2017), wobei Chinese Spring 2.1 als
Referenztranskriptom verwendet wurde. Darliber hinaus wurde DESeq2 verwendet, um diffe-
renziell exprimierte Gene mit den Kriterien: log2 fold change =1, Benjamini-Hochberg FDR-
bereinigte P-Werte<0,05 (Love et al., 2014; Benjamini und Hochberg 1995) zu identifizieren.
SchlieRlich wurden ShinyGO 0.80 (http:/bioinformatics.sdstate.edu/go/) und gProfiler
(https://biit.cs.ut.ee/gprofiler/gost) fir die Analyse der Gen-Ontologie (GO) verwendet.

Hier stellen wir die Ergebnisse fur die Transkriptome der Antheren von Piko und Hermann aus
dem YA-Stadium vor. Es wurde festgestellt, dass Gene, die mit der ,Energieproduktion” in
Verbindung stehen, wie ATP-Synthese und Zuckerstoffwechsel, in Piko signifikant hochregu-
liert wurden (Abbildung 4A). Dies deutet auf eine potenzielle Verbesserung der Energieres-
sourcenallokation in Piko wahrend dieser Entwicklungsphase hin. Umgekehrt wurden Gene,
die mit der ,Energienutzung® in Verbindung gebracht werden, einschliel3lich solcher, die an
der DNA-Replikation, Transkription und Translation beteiligt sind, in Piko im Vergleich zu Her-
mann stark herunterreguliert (Abbildung 4B). Diese Ergebnisse deuten auf eine deutliche Di-
vergenz der Stoffwechselwege zwischen den beiden Sorten hin, was eine weitere Untersu-
chung dartber rechtfertigt, wie sich diese Unterschiede auf die Architektur der mannlichen
Merkmale im Hinblick auf den Kornansatz von Hybridweizen auswirken.

Im Fall der Ovarien bei YA stellten wir fest, dass Gene, die mit der Chromatinorganisation
zusammenhangen, unterschiedlich exprimiert wurden (einige wurden hochreguliert, wahrend
andere herunterreguliert wurden) (Abbildung 5). Interessanterweise wird ein Gen, das fiur die
Untereinheit des SDG-Histon-Methyltransferase-Komplexes (TraesCS5B02G128800) kodiert,
nur in Hermann-Ovarien bei YA spezifisch exprimiert (Abbildung 5C). Zuvor hatten Untersu-
chungen zu Mutationen im Arabidopsis SDG2 Gen die Entwicklung von Gametophyten beein-
trachtigt (Berr et al., 2010). Dies wirft kritische Fragen hinsichtlich der Rolle dieses Gens bei
der Entwicklung der Gametophyten von Weizen und seiner Bedeutung fir die Produktion von
Hybridkérnern auf und legt nahe, dass weitere Studien erforderlich sind, um seine funktionelle
Bedeutung zu klaren.

Insgesamt unterstreichen unsere Ergebnisse die Komplexitat der Genexpressionsregulierung
und heben Schliisselwege hervor, die die Bildung von Hybridkérnern bei Weizen beeinflussen
kénnen. Die zuklnftige weitere Erforschung dieser genetischen und metabolischen Pfade Gber
verschiedene Entwicklungsstadien hinweg wird entscheidend sein, um unser Verstandnis der
Merkmalsarchitektur von geeigneten Vater- und Mutterlinien zu verbessern, insbesondere im

Zusammenhang mit der Verbesserung der Produktionsstrategien fur Hybridweizen.
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Abbildung 4. Transkriptom der Antheren: Gene Ontology (GO) Analyse von (A). hochregulier-
ten und (B). herunterregulierten Genen in Piko im Vergleich zu Hermann bei YA (Antheren-
transkriptom).
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Abbildung 5. Transkriptome der Ovarien: Gene Ontology (GO) Analyse von (A). hochregulier-
ten und (B). herunterregulierten Genen in Piko im Vergleich zu Hermann bei YA (Transkrip-
tome die Ovarien). (C) TraesCS5B02G 128800 kodiert fiir eine Untereinheit des SDG-Histon-
Methyltransferase-Komplexes (SDG: SET-Doménengruppe), die nur im Transkriptom der
Ovarien von Hermann YA exprimiert wird.
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Phénotypische und molekulare Vorhersage der Rezeptivitét.

Eine Population von 100 Elitelinien wurde auf ihre Rezeptivitat als Mutterlinien in der Hybrid-
saatgutproduktion getestet. Um eine ausreichende Pollenverfligbarkeit wahrend der gesamten
Blutezeit zu gewahrleisten, wurde eine Saatgutmischung aus den Vaterlinien Piko und KWS
Ferrum verwendet, die sich durch hervorragende Bestaubungseigenschaften auszeichnen
und einen breiten Bluhzeitraum abdecken. Die Linien wurden in Feldversuchen in B6hnshau-
sen, Wohlde und Estrées-Saint-Denis getestet. Um unkontrollierte Auskreuzungen zu vermei-
den und eine gezielte Fremdbestaubung zu gewahrleisten, wurden & und @ Parzellen neben-
einander in einem Kreuzungsblock ausgesat, der von isolierenden mannlich sterilen Roggen-
pflanzen umgeben war. Die Mutterlinien wurden mit dem CHA Croisor® 100 behandelt und
die Sterilitat wurde wie fir AP1 beschrieben kontrolliert. Die Rezeptivitat wurde als das von
jeder fremdbefruchtenden {@Parzelle geerntete Korngewicht quantifiziert. Dartber hinaus wur-
den wahrend der Wachstumsperiode weitere Merkmale, die moéglicherweise die Variation des
Hybridsamenertrags beeinflussen, an der mit CHA behandelten Population erfasst wie das
Datum des Ahrenschiebens (HD), der Blihzeitpunkt (FT), Beginn der Blite (FToegin), Ende der
Blute (FTena), BlUhdauer (FTqur) oder Pflanzenlange (PH).

In den Experimenten war fir die Rezeptivitat die Varianzkomponente der Umwelt 4,6-mal gré-
Rer als die der Genotypen (Tabelle 7). Dieser grof3e Einfluss der Umwelt auf die Rezeptivitat
spiegelte sich auch in dem signifikanten mittleren Umweltunterschied (A =384,53 g m?, P-
Wert <0,001) zwischen Boéhnshausen 2021 und Béhnshausen 2020 wider. Die Varianz der
Genotypen war 1,8-mal grof3er als ihre Interaktion mit der Umwelt. Der starke genotypische
Effekt wurde auch durch die hohe Heritabilitat von H2= 0,77 belegt. Darlber hinaus spiegelte
sich die quantitative Natur der Rezeptivitat in der Verteilung der adjustierten Mittelwerte Werte
wider, die Uber die Umgebungen hinweg geschatzt wurden.

Tabelle 7. Zusammenfassende Statistik der unterschiedlichen Merkmale inklusive Mindest-,
Median-, Mittel- und Héchstwert, Varianzkomponenten von Umgebungen (0%), Genotypen

(0%s), deren Interaktionen (0% xe) und Restfehler (o) sowie die (iber Umgebungen geschétzte
Heritabilitat (H?).

Parameter Rezeptivitdt Ertrag HD FTbegin FTar FTena PH

Min 300.57 737.21 142.62 148.01 3.55 156.07 66.21
Median 533.80 844.95 147.88 155.60 593 161.17 81.08
Mean 528.79 844.71 147.60 15498 6.09 161.08 80.76
Max 746.17 930.56 151.20 161.01 11.06 166.04 93.76
0% 6153.08™ 591.457 3.047 5.997 043 1.687 2837
0% 28560.907  39443.8" 56.34* 8.47 245 2,027 45677
0%GxE 3480.44™ 1189.167 0.11* 1.017 042 0.67 14.617
0% 5276.94 1564.57 1.67 1.73 1.75 143 6.45
H? 0.77 0.47 090 0.83 0.32 0.65 0.85
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Die mdglich indirekten Merkmale Ertrag der unbehandelten Mutterlinie, HD, FToegin, FTaur,
FTens, und PH wurden parallel zur Rezeptivitat ausgewertet. Die Heritabilitdt der Merkmale
variierte zwischen 0,32 flr die FTqur und 0,90 fir HD (Tabelle 7). Wir verwendeten die moégli-
chen indirekten Merkmale, um ein Vorhersagemodell durch statistische Modellauswahl fir die
Rezeptivitat zu entwickeln (Tabelle 8). Das ausgewahlte Modell erklarte 29% der phanotypi-
schen Variation der Rezeptivitat. Unter den signifikanten Komponenten war die FT-Dauer mit
13,51 % erklarter Variation der Rezeptivitat am bedeutsamsten. Darlber hinaus waren die
Interaktionseffekte zwischen FT mit der FTpawer und mit HD signifikant und erklarten 5,75 %
bzw. 8,2 % der Variation der Rezeptivitat.

Tabelle 8. Prozentualer Anteil der erklérten Variation der Rezeptivitat und Signifikanz der ge-
schétzten Haupteffekte méglicher indirekten Merkmale.

Merkmal Effekt Quadratsumme R? (%) Signifikanz
FTaur 156.8 gm=2day™’ 115,860 13.51 i
FTbegin 1038 gm™2 day™’ 10,839 1.26

HD 1065 g m™ day™’ 3010 0.35

FTaur X FToegin -1.052 g m™2 day2 49,317 5.75 **
FToegn *x HD  -6.933gm™ day2 70,293 8.2 **
Residuals 608,121 70.92

Die 100 diversen Mutterlinien wurden fir 70000 genomweite SNP-Marker des lllumina Infinium
Chip-Arrays genotypisiert. Nach der Qualitatskontrolle wurden 10194 hochwertige polymorphe
Marker aus dem SNP-Array mit verfugbaren Positionen, die auf RefSeq V1.0 von Chinese
Spring abgebildet sind, fir die nachfolgende Analyse beibehalten. Zur Untersuchung der Po-
pulationsstruktur wurde eine Hauptkoordinatenanalyse durchgefiihrt (Abbildung 6). Die erste
und zweite Koordinate erklarte 10,25 % bzw. 7,72 % der gesamten molekularen Variation,

aber es wurden keine genetisch unterschiedlichen Subpopulationen beobachtet.

Female hybrid seed yield

0.31 [g m?]
I 700
600
0.21
500
- 400
g 0.1 s
™~
g
t [ ] e
3 007 . Ry s e
&) ° >
a o s
o
-0.1
-0.21
-0.2 -0.1 0.0 0.1 0.2 0.3

PCo1 (10.25 %)

Abbildung 6. Hauptkoordinatenanalyse der 100 diversen Weizenlinien.
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Ein linear gemischtes Modell wurde verwendet und die Verwandtschaftsmatrix zwischen den
100 Linien berilcksichtigten, um fiir falsch positive Assoziationen in der Assoziationskartierung
zu korrigieren. In der genomweiten Assoziationskartierung wurden jedoch keine signifikanten
QTL (P-Wert =2 0,05) fur die beobachtete Variation der Rezeptivitat gefunden (Abbildung 7). Im
Gegensatz dazu wurden fir PH und phanologische Merkmale einige signifikante QTL-Assozi-
ationen in unserer untersuchten Population festgestellt. Fir PH wurden zwei signifikante Mar-
ker im distalen Bereich des langen Arms von Chromosom 5A gefunden, die bis zu 23,26% der
phanotypischen Variation erklaren. Wir gehen davon aus, dass diese identifizierten Signale
auf Chromosom 5A hdchstwahrscheinlich dem Zwergwuchsgen Rht9 entsprechen. Darlber
hinaus wurden insgesamt sieben signifikante Marker-Merkmal-Assoziationen fir Blihmerk-
male auf Chromosomengruppe 2 Blihmerkmale kartiert. Diese signifikanten Marker erklarten
bis zu 36,95% der Variation eines einzelnen Blihmerkmals und lagen in Regionen bereits
bekannter Bliihgene, wie z.B. Ppd-1. Da PH und Blihmerkmale in der Literatur als Merkmale
mittlerer bis geringer Komplexitat beschrieben werden, deuten ihre kontrastierenden Assozia-
tionskartierungsergebnisse mit denen fiir die Rezeptivitat auf eine komplexere quantitative ge-

netische Architektur hin, die dem letzteren Merkmal zugrunde liegt.
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Abbildung 7. Manhattan-Plot einer genomweiten Assoziationsanalyse fiir die Rezeptivitat in
einer Population von 100 Weizenlinien.
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Die regulare Blute/Selbstbestdubung bei Weizen findet nur innerhalb der Blitchen statt, was
im Allgemeinen der Zeitpunkt der Antheren-Dehiszenz ist (Vries, 1974; Pickett, 1993). Wah-
rend der Dehiszenz der Antheren wird lebensfahiger Pollen freigesetzt und landet auf der
Narbe zur Selbstbestdubung. Dann beginnt sich das Blutchen zu 6ffnen und bleibt fur eine
kurze Zeit offen, wahrend die Antheren in der Regel herausgedrickt werden. Das sichtbare
Austreiben der Staubbeutel wird durch die Verlangerung der Staubfaden der Staubblatter be-
gunstigt, wahrend das Anschwellen der Lodicula Lemma und Palea auseinander drickt. Nach
einigen Minuten kollabieren die Lodicula in der Regel, und das Blitchen schlie3t sich wieder,
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was bei Wildtypen oder unbehandelten Pflanzen als das Ende der ,Blite” angesehen wird
(Vries, 1974; Pickett, 1993). Die Kornentwicklung wird dann eingeleitet. Unter den Bedingun-
gen der Hybridweizenproduktion mit CHAs oder CMS ist der Blihprozess in mannlich-sterilen,
Mutterlinien verandert und kann daher im Wesentlichen in zwei Phasen der Blitchenéffnung
unterteilt werden. Die ,erste Offnung® dhnelt der Phase des Offnens der Bliite, die auf dem
Anschwellen und dem Zusammenfallen der Lodicula beruht, wie wir sie bei normal fruchtbaren
Weizenbliitchen sehen. In den meisten Fallen ist die erste Offnungsphase jedoch zu kurz, um
ausreichende Moglichkeiten fiir eine Fremdbestaubung zu bieten. Wenn die Bestadubung wah-
rend der ersten Phase fehlschlagt, wird in der Regel ein naturlicher, eingebauter Mechanismus
zur Rettung der Blitchen ausgeldst, die so genannte ,zweite Offnung*, bei der das Ovarium

anschwillt und sich vergrof3ert. Infolgedessen 6ffnen sich die Blutchen erneut; dieses Mal dau-

ert die Offnung jedoch einige Tage an und bietet mehrere Gelegenheiten zur Fremdbest&u-
bung (Hoshikawa, 1960; Okada et al., 2018; Millan-Blanquez et al., 2022).

Abbildung. 8. Erweiterte Waddington-Skala (W+) mit Préparaten von Ahrchen und deren Ova-
rien aus den ersten Bliitchen. W+ Skala in Ahrchen und Ovarien: W+10 mit vollsténdig ge-
schlossenen Bliitchen. Ovarium mit weit gespreizter Narbe und nicht gequollenen Lodicula
(mit blauem Pfeil gekennzeichnet); W+11 mit Offnung des ersten Bliitchens und des zweiten
Bliitchens (mit rotem Sternchen gekennzeichnet). Ovarium mit weit gespreizter Narbe und ge-
schwollenen Lodicula (mit blauem Pfeil gekennzeichnet); W+11.5 mit Offnung der &ul3eren
Bliitchen und gréRerer Offnung des dritten Bliitchens (Beginn der ,zweiten Offnung*®). Ovarium
mit weit gespreizter Narbe, degenerierten Lodicula und Beginn des wachsenden Fruchtkno-
tens; W+12 mit Bliitchenéffnung in allen Bliitchen (‘zweite Offnung’). Ovarium hat noch eine
intakte Narbe und der Fruchtknoten ist stark vergréRBert; W+13 mit Offnung in allen Bliitchen
und der innere Bliitenwinkel kann gréRer sein (‘zweite Offnung’ Ende). Das Ovarium wird flach
und erhélt winzige Einkerbungen, die Narbe wird kleiner (mit roten Pfeilen gekennzeichnet);
W+14 mit sich schlieBenden Bliitchen und Farbwechsel von griin zu gelb. Das Ovarium
schrumpft stérker; die NarbengréB3e ist stark degeneriert (mit roten Pfeilen gekennzeichnet).

Wir entwickelten eine erweiterte Waddington-Skala (W+), um die Dauer der ,zweiten Offnung*
zu verfolgen (Abbildung 8). Eine detaillierte phanotypische Charakterisierung ergab, dass

Benchmark eine langere Dauer der ,zweiten Offnung*“ aufwies als Partner (Abbildung 9A), was
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schliellich zu einem hoheren Kornansatz bei Benchmark fihrte, wenn die Sorte fremdbestaubt
wurde (Abbildung 9B).

(A) Benchmark === Partner
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Abbildung 9. Leistung von Benchmark gegeniiber Partner. (A) Léngere ,zweite Offnung* bei
Benchmark im Vergleich zu Partner. Benchmark und Partner wurden im Gewéchshaus ange-
baut, manuell emaskuliert und dann pro Tag nach dem Ahrenschiebedatum phénotypisiert.
W+ Stadien in Tagen nach dem Ahrenschiebedatum (HD) fiir die Genotypen Benchmark und
Partner unter Gewéchshausbedingungen. Die kritische Phase vom Beginn der 'zweiten Off-
nung' (W+11,5) bis zum Ende der ‘zweiten Offnung’ (W+13) ist durch eine gestrichelte
schwarze Linie gekennzeichnet. (B) Hbherer Hybridkornansatz bei Benchmark-Pflanzen im
Feldanbau im Vergleich zu Partner. *: p <= 0,05; **: p <= 0,01; ***: p <= 0,001; ****: p <=
0,0001.

Neben einer langeren Dauer der zweiten Offnung wies Benchmark auch einen groReren Ahr-
chendffnungswinkel auf (Abbildung 10). Es ist mdglich, dass diese beiden Faktoren gemein-
sam zu seinem hoheren Hybridkornsatz beitragen. Um diesen Aspekt weiter zu untersuchen,
haben wir den Ahrendffnungswinkel bei 88 DH-Linien (Benchmark x Partner), die 2023 bei
KWS in Wohlde angebaut wurden, phanotypisiert. Kurz gesagt, wurden fiir jede Linie drei Ahr-
chen um den Zeitpunkt der zweiten Offnung (W11,5 bis W12) gesammelt, woraufhin drei Ahr-
chen aus der Mitte jedes Ahrchens herausgeschnitten wurden. Die Bilder der Ahrchen wurden
mit einem Stereomikroskop (Stemi 2000-c, Carl Zeiss Micro-Imaging, GmbH, Deutschland)
aufgenommen. AnschlieRend wurde mit der Zeiss axiovision Software der Offnungswinkel der

Ahrchen gemessen. Wir fanden eine signifikante Variation des Offnungswinkels, die von
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39,21° bis 92,10° reichte (Abbildung 10C), was letztendlich die genetische Kartierung erleich-

tern konnte.
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Abbildung 10. Ahrchenéffnungswinkel wéhrend der ,zweiten Offnung“ und seine plausible Aus-
wirkung auf den Hybridkornansatz. (A) Ein représentatives Bild, das die Messung des Ahr-
chendffnungswinkels zeigt. (B) Bemerkenswerterweise hatte Benchmark, der einen héheren
Hybridkornsatz aufwies, einen gréf3eren Ahrchenb'ffnungswinkel wéhrend der ,zweiten Off-
nung* als Partner. (C) Innerhalb der DH-Population (angebaut bei KWS, Wohlde im Jahr 2023)
wurde eine betréchtliche Vielfalt fiir den Ahrchenéffnungswinkel beobachtet, was auf einen
Spielraum fiir die QTL-Kartierung schliel3en ldsst.

In Anbetracht der Bedeutung der ,zweiten Offnung“ fiir den Kornansatz bei Weizenhybriden
ist es von entscheidender Bedeutung, die genetischen Grundlagen dieses noch wenig er-
forschten Merkmals zu entschlisseln. Um dies zu erreichen, entwickeln wir derzeit eine Bibli-
othek von Introgressionslinien (IL), d.h. ein Panel von Linien, die kleine Fragmente des 'Part-
ner'-Genoms im '‘Benchmark-Hintergrund' tragen. Die IL-Bibliothek soll bei der Feinkartierung
von QTLs mit grof3en/kleinen Effekten helfen, kann aber auch unabhangig davon gescreent
werden, um interessante Einblicke in die Genetik der Hybridleistung zu erhalten. Zunachst
wurden Partner und Benchmark gekreuzt, um Fi-Pflanzen zu entwickeln, die wiederum mit
Benchmark rickgekreuzt wurden, um schlief3lich eine BC2-r2-Population mit 72 Individuen zu

entwickeln.
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Chromosome
Position (bp)

1A | 462434828
1A | 464793640
1A | 464810371
1A | 466609379
1A | 472168931
1A | 474197602
1A | 482966284
1A | 484328492
1A | 434328569
| 1A 486339513
| 1A | 488069595
1A | 450414377
1A | 492623650
1A | 436304605
1A | 498401697
1A | 506992251
1A | 508641198
1A | 508725939
1A | 510284293
1A | 512872373
1A | 514138011
1A | 516373233
1A | 517102292
1A | 519816912
1A | 532918743
1A | 533141036
1A | 551504500
1A | 576638139
1A | 578015832
1A | 580432372
1A | 584072314
1A | 587360525
| 1A | 589630947
1A | 591154381
1A | 593537061

Abbildung 11. Benchmark-Partner-Introgressionsbibliothek. Ein représentatives Bild, das Part-
ner-Introgressionen in Chr 1AL zeigt. Wir haben eine IL-Bibliothek aus 1028 Linien erstellt, die
zusammen den Grof3teil des Benchmark-Genoms mit kleinen Fragmenten von Partner-Int-
rogressionen séttigen. A: Benchmark-Allel; H: Heterozygot; B: Partner-Allel.
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Darunter befanden sich etwa 28 Linien mit mehr als 80 % Benchmark-Genom, was dem er-
warteten Segregationsverhaltnis sehr nahekommt. Diese 28 Linien wurden separat mit Bench-
mark rickgekreuzt, um eine BC3F1-Population mit 1029 Linien zu entwickeln. Alle diese Linien
wurden mit dem 7K-Array flir Weizen (TraitGenetics, Deutschland) genotypisiert, um die Int-
rogressionsmuster der Partner im Benchmark-Hintergrund zu verfolgen. Die genomweite Ana-
lyse zeigte, dass der Grofiteil des Benchmark-Genoms mit Partner-Introgressionen gesattigt
war (reprasentative Ergebnisse des Chromosomenarms 1AL sind in Abbildung 11 dargestellt).
Insgesamt haben alle diese 1029 ILs Uberwiegend Benchmark-Genom (>90% in 339 Linien,
80-90% in 596 Linien und 72,46-80% in 94 Linien) mit kleinen genomischen Fragmenten von
Partner.

Wir haben jedoch auch insgesamt vier Stellen identifiziert, an denen Introgressionen von Part-
ner fehlten (Abbildung 12). Es wurden zusatzliche Kreuzungen mit Partner durchgefiihrt, um
Introgressionen in diesen Chromosomensegmenten zu erzeugen. Dartiber hinaus wird die ge-
samte BC3F1-Population durch Selbstbefruchtung vermehrt (derzeit wird die BCs.r2-Popula-

tion kultiviert), um eine IL-Bibliothek fur die kinftige Funktionsgenetikforschung zu entwickeln.
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Abbildung 12. Fehlenden Introgressionen im Partner-Genom. Orange hervorgehobene Regi-
onen zeigen die fehlenden Introgressionen von Partner an den entsprechenden Stellen. Zu-
sétzliche Kreuzungen mit Partner werden dazu beitragen, Introgressionen in diesen Chromo-
somenabschnitten zu erzeugen. A: Benchmark-Allel; H: Heterozygot; B: Partner-Allel.
Genetische Komplementaritét fiir Stresstoleranz.

Die DHs aus den Kreuzungen von AP1 und die damit erstellten Hybriden wurden in Feldver-
suchen fir Ertrag und weitere Merkmale getestet. Die 3 Materialgruppen, DHs, DH x Elter1
und DH x Elter2, entsprechen einem North Carolina 1l Design, das fur die Heterosisforschung
sehr geeignet ist. Die Ergebnisse der Untersuchung der Komplementaritat sind im Folgenden
exemplarisch fur die Kreuzung zwischen den Linien Piko und Hermann dargestellt.

Nach einem Qualitatscheck und Kuration wurden die Daten der Feldversuche der beiden Ver-
suchsjahre mittels linear gemischter Modelle verrechnet. Die Schatzung der Varianzkompo-
nenten wurde fur jede der 3 Serien (DH, DH x Hermann, DH x Piko]) durchgefluhrt (Tabelle 9).
Die genetischen Varianzen waren bis auf eine einzige Ausnahme (Ahrenschieben in der Serie
DH x Piko) signifikant von Null verschieden. Die Heritabilitdten waren fur die DHs sehr hoch
und fir die Serien der Hybriden moderat bis hoch. Die Ergebnisse untermauern die hohe Qua-
litat der Feldversuche innerhalb von Arbeitspaket 3, zeigen aber auch die Notwendigkeit von
mehrortigen Versuchen auf.

In einem nachsten Schritt wurden die phanotypischen Daten mit den genomischen Daten in-
tegriert. Fur die Kodierung der genomischen Daten verwendeten wir die F,-Metrik, die eine
orthogonale Zerlegung der einzelnen genetischen Effekte erlaubt. Hierbei ist der Erwartungs-
wert des QTL-Scans fur den Kontrast Z, = Hy (Serie der Hybriden mit Elter 1) - H> (Serie der
Hybriden mit Elter 2) von groRRem Interesse, da dieser den heterotischen Effekt eines QTL

abbildet. Die Erwartungswerte der heterotischen Effekte entsprechen dem Beitrag eines QTL
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zur Heterosis Uber den Dominanzeffekt und die kumulativen additiven x additiven epistati-
schen Interaktionseffekte des QTL mit dem genetischen Hintergrund. Im QTL-Scan konnten
wir einen signifikanten Beitrag des Rht-B1 Locus detektieren (Abbildung 13). In weiterflihren-
den Untersuchungen konnte gezeigt werden, dass der Beitrag des Rht-B1 Locus hauptsach-

lich von seinen epistatischen Interaktionen abhangt und weniger vom Dominanzeffekt

Tabelle 9. Schétzung der Varianzkomponenten (G = Genotyp; E = Umwelt, e = Residuen) und
der Heritabilitdten des mehrortigen Feldversuchs fiir DHs der Kreuzung Piko x Hermann (DH),
und ihren Kreuzungen mit den beiden Elternlinien.

Quelle der Variation Ahrenschieben Pflanzenldnge Kornertrag

DH

o2 1.15%* 30.20*** 0.06***
02xg 0.26*** 3.33*** 0.08***
Heritabilitat 0.85 0.96 0.69
DH x Hermann

o2 0.21** 8.63*** 0.01*
02y 0.23*** 1.65%** 0.04***
Heritabilitat 0.53 0.88 0.38
DH x Piko

o2 0.04 2.94% 0.01**
02xg 0.00 1.56%** 0.03***
Heritabilitat 0.23 0.73 0.39
o2 25.15*** 77.95*** 2.24%
o2 1.04 10.21 0.10

¥, ¥ »** Gchatzwerte sind mit P < 0,05, P < 0,01, und P < 0,001 von Null verschieden.

Fir die QTL-Analyse der DHs der 10 Kreuzungen (Serie | und Il AP1) und ihrer Hybriden wurde
die F- -Metrik verwendet. Fur die Population der 300 DHs und ihrer 600 Hybriden wurden in
einem ersten Schritt die Heterosiswerte geschatzt. In einem zweiten Schritt priften wir auf das
Vorhandensein von heterotischen QTLs unter Berlcksichtigung von Dominanzeffekten und
paarweisen epistatischen Interaktionseffekten.

In Abbildung 14 sind die Ergebnisse beispielhaft fur die Resistenz gegen Gelbrost dargestellt.
Interessanterweise gibt es fur die meisten heterotischen QTLs einen korrespondierenden QTL
mit signifikantem Dominanzeffekt. Somit ist eine Selektion auf Komplementaritat mit diagnos-

tischen Markern maoglich.
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Abbildung 13: QTL-Scan fiir den Kontrast Z> in der Triple-Testcross-Population der Kreuzung
Piko x Hermann fiir Kornertrag.
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Abbildung 14: Scan fiir heterotische QTL (A) und flir Dominanzeffekte (B) in Serie I fiir Resis-
tenz gegentiber Gelbrost.

Reziproke rekurrente genomische Selektion.

Im HYWHEAT- und ZUCHTWERT-Projekt wurde ein reziprokes rekurrentes genomische Se-
lektionsprogramm umgesetzt. Hierbei wurden 20 Mutterlinien mit den héchsten generellen
Kombinationseignungen ausgewahlt, gekreuzt, Gber mehrere Zyklen genomisch selektiert, ge-
netisch fixiert und wiederum genomisch selektiert. Die Hybriden des Co- (30 F1 aus den Kreu-
zungen von: 3 d-Linien x 20 Q-Linien), C+-( 155 F1 aus den Kreuzungen von: 3 J-Linien x 71
@-Linien), C2- (130 F1 aus den Kreuzungen von: 3 J-Linien x 50 Q-Linien) und Cs-Zyklus (130
F1 aus den Kreuzungen von: 3 d-Linien x 50 Q-Linien) wurden in HYFLOR an 6 Umwelten fir
Kornertrag sowie weitere Merkmale wie Krankheitsresistenzen evaluiert. Im Rahmen der Aus-
wertung wurden die phanotypischen Daten auf Qualitat geprift und kuratiert. Die Wiederhol-

barkeiten waren fiir das Zielmerkmal Kornertrag moderat bis hoch. Im nachsten Schritt wurde
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ein linear gemischtes Modell fir die Varianzanalyse und die Schatzung der genotypischen
Werte der unterschiedlichen Prifglieder verwendet. Die genotypischen Varianzen waren so-

wohl fur die Hybride als auch Linien signifikant unterschiedlich von null (P < 0.01, Tabelle 10).

Tabelle 10. Schéatzung der Varianzkomponenten (G = Genotyp; GCA = Allgemeine Kombina-
tionseignung; SCA = Spezifischen Kombinationseignung, E = Umwelt) und der Heritabilitaten

(h?).

Varianzkomponente  Ertrag
Linien

0% 0,14***
02GxE 0,10***
h? 0,82
Hybriden

02GcA 0,04***
O'ZSCA 0,01 o
O'ZGCAJ\AxE 0,05***
O%GCA_FxE 0,03***
O2SCAxE 0,01*
0% 0,08

h? 0,59

Als nachster Schritt wurden die Felddaten mit den Ertragsdaten, auf denen die Kalibrationen
der genomweiten Vorhersagemodelle beruhen, kombiniert. Die adjustierten Mittelwerte der
Einzelortwerte wurden mit einem linear gemischten Modell verrechnet und die Interaktionsef-
fekte der allgemeinen Kombinationsfahigkeiten der Linien des Co-Zyklus mit den Einzelumwel-
ten geschatzt. Die Matrix der Interaktionseffekte bildete nun die Grundlage fur eine Cluster-
und Hauptkomponentenanalyse (Abbildung 15). In beiden Analysen werden die breite Diver-
sitat der Umwelten und ein starker Einfluss der Jahre auf die Interaktionseffekte der allgemei-

nen Kombinationsfahigkeiten mit den Einzelumwelten deutlich.
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Abbildung 15: Cluster- (A) und Hauptkomponentenanalyse (B) basierend auf den Interaktions-
effekten zwischen den allgemeinen Kombinationsféhigkeiten der Ursprungslinien des Co-Zyk-
lus mit den Einzelumwelten.
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Betrachtet man nun den Mittelwert der 4 Selektionszyklen, so zeigt sich, dass der Mittelwert
der Population weitgehend konstant bleibt (Abbildung 16). Eine der Erklarungen daflr sind
ausgepragte Wechselwirkungen der allgemeinen Kombinationseignungseffekte mit den Jah-
ren. Interessanterweise erhoht sich aber das 3. Quartil deutlich von Co zu C1 und Cz und fallt
dann leicht zu C3 ab, mit einem Wert, der allerdings immer noch erhoht ist im Vergleich zu Co.
Da eines der Ziele der Pflanzenziichtung darin besteht, iberlegene Genotypen zu identifizie-

ren, kann dies als Erfolgskriterium interpretiert werden.
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Abbildung 16. Ertragsleistung der Hybriden des Co- (3 &-Linien x 20 Q-Linien), C4-(3 3-Linien
x 71 Q-Linien), C2- (3 &-Linien x 50 Q-Linien) und Cs-Zyklus (3 3-Linien x 509-Linien).

2. Wichtigsten Positionen des zahlenmaRigen Nachweises

Beschreibung Plan in EUR Aufwand in EUR
0812 Wissenschaftler 610,593.70 613,092.07
0817 Angestellte 231,587.00 248,744.79
0822 Beschaftigungsentgelte 64,094.78 28,401.66
0835 Verbrauchsmaterial 75,428.74 79,118.56
0843 Dienstreisen 103,214.12 105,557.48
0846 Investitionen mehr als 400 € 20,692.46 7,009.00
0861 Summe 1,105,610.80 1,081,923.56

3. Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Arbeit

Die Hybridweizenziichtung birgt ein enormes Potenzial, um den Herausforderungen einer
nachhaltigen Ertragssteigerung im Zeichen des Klimawandels zu begegnen. Die Etablierung
der Hybridweizenzlichtung ist jedoch eine Herausforderung und ohne die Unterstiitzung des
BMEL/BLE nur schwer zu realisieren. Im Projekt HYFLOR wurden an den Grundlagen fir eine
kostengunstige Produktion von Hybridweizen geforscht und Methoden zur wissensbasierten
Erhéhung der Komplementaritat zwischen Elternlinien untersucht. Bei vielen Versuchen und
Analyseansatzen wurde Neuland betreten. Die bisherigen Publikationen belegen die Ange-

messenheit der geleisteten Arbeit.
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4. Voraussichtlichen Nutzen im Sinne des Verwertungsplans

Im Projekt HYFLOR wurden Nachwuchswissenschaftlerinnen und Nachwuchswissenschaftler
auf dem Gebiet der Ziichtung ausgebildet, die nun ihre Expertise in Unternehmen einbringen.
Die im Projekt HYFLOR bearbeiteten Fragestellungen haben bereits zu wissenschaftlichen
Veroffentlichungen in renommierten referierten Fachzeitschriften gefiihrt. Weitere Manuskripte
wurden auf Basis der einzigartigen Versuchsdesigns erstellt. Diese werden entweder in Kiirze
eingereicht oder befinden sich bereits in der Begutachtung. Durch die umfangreiche Férderung
konnten die beteiligten Gruppen ihre wissenschaftliche und wirtschaftliche Spitzenstellung auf
dem Gebiet der Hybridweizenziichtung weiter ausbauen. So konnten die wissenschaftlichen
Partner ein weiteres Projekt der Deutschen Forschungsgemeinschaft in diesem Bereich er-
folgreich einwerben. Der Wissenstransfer zu den indirekten Merkmalen Bestaubungsleistung
und Rezeptivitat wurde durch die enge Zusammenarbeit zwischen den Partnern aus Wissen-

schaft und Wirtschaft erfolgreich umgesetzt.

5. Bekanntgewordener Fortschritt bei anderen Stellen

Das HYFLOR-Konsortium arbeitete an vorderster Front der Hybridweizenforschung und
konnte daher nur begrenzt auf relevante Fortschritte anderer Stellen zurtickgreifen. Die Arbei-
ten an einem alternativen Hybridmechanismus, einem genetischen Sterilitdtsmechanismus in
Verbindung mit einer Farbsortierung der Korner, stellen einen interessanten Fortschritt dar,

um die Hybridweizenzichtung gro3flachiger umzusetzen.

6. Veroffentlichungen der Ergebnisse
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lll. Erfolgskontrollbericht

1. Wissenschaftlich-technische Ergebnis des Vorhabens, die erreichten Nebenergeb-
nisse und die gesammelten wesentlichen Erfahrungen

Aufbau eines Referenzdatensatzes fiir die Bestdubungseignung in Weizen. Im HYFLOR Pro-
jekt wurden flir doppelthaploide Linien aus unterschiedlichen Kreuzungen ein Referenzdaten-
satz fur die Bestaubungseignung aufgebaut. Dazu wurden die DH Linien in Kreuzungsblocken
an kontrastierenden Umwelten auf ihre Bestaubungseignung getestet. Fur die Sterilisation der
Mutterlinien wurden dabei zwei unterschiedliche CHA eingesetzt. Die Ergebnisse der Feldver-
suche zeigen deutlich, dass die Bestaubungseignung bei Weizen ein komplexes, stark um-
weltabhangiges Merkmal ist. Daher war der umfassende gemeinschaftliche Ansatz tber Zlich-
tungsunternehmen und wissenschaftliche Partner so relevant. Ein praktisch relevantes Ne-
benereignis war die sehr gute Eignung von wichsigen CMS-Getreiden fir die Isolation zwi-

schen unterschiedlichen Vaterlinien.

Vorhersagemodell fiir die Bestdubungseignung. Mit den indirekten Merkmalen, die wir in den
Versuchen zur Bestdubungseignung erhoben haben, haben wir ein phanotypisches Vorher-
sagemodell entwickelt. Dabei spielen Parameter wie Blihbeginn und Bluhende, Pflanzen-
lange, aber auch die Pollenzahl eine Rolle. In den QTL-Analysen konnten wir Marker mit diag-
nostischem Wert fir die Bestdubungseignung finden. Diese kdnnen nach Validierung in Hyb-

ridzuchtprogramme integriert werden.

Transkriptome der sich entwickelnden Antheren und Ovarien. Die Analyse des Transkriptoms
der Antheren und Ovarien von Piko und Hermann ergab, dass Gene, die mit der ,Energiepro-
duktion® zusammenhangen, wie ATP-Synthese und Zuckerstoffwechsel, bei Piko deutlich
hochreguliert waren, wahrend Gene, die mit der ,Energienutzung“ zusammenhangen, wie
DNA-Replikation, Transkription und Translation, bei Piko im Vergleich zu Hermann stark her-
unterreguliert waren. Wir spekulieren, dass eine solche Transkriptom-Umprogrammierung
dazu fuhren konnte, dass die Piko-Antheren relativ mehr austreiben als die Hermann-Anthe-
ren, was zum Erfolg von Piko als besserem mannlichen Elternteil fir die Hybridweizenproduk-
tion beitragt. Was das Transkriptom der Ovarien betrifft, so wird ein Gen, das fir die Unterein-
heit des SDG-Histon-Methyltransferase-Komplexes (TraesCS5B02G128800) kodiert, nur im
Hermann-Ovarium spezifisch exprimiert. In der Vergangenheit zeigten Mutationen in Arabidop-
sis SDG2 eine gestdrte Entwicklung der Gametophyten (Berr et al., 2010). Seine Rolle bei der
Entwicklung der Gametophyten von Weizen und seine Bedeutung fur die Hybridkornproduk-

tion mussen jedoch noch weiter untersucht werden.

Indirekte Merkmale zur Erforschung der Rezeptivitat. Wir fanden heraus, dass die Synchroni-
sierung der Bllte in Kombination mit einer moglichst langen zeitlichen Uberlappung den groR-

ten positiven Effekt auf die Hybridkornproduktion hatte. Um die Rezeptivitat besser beurteilen
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zu koénnen, haben wir eine neue Phanotypisierungsskala fir mannlich-sterile Weizenbliten
entwickelt, die die floralen Grundlagen fir eine effektive Fremdbestaubung liefert. Die Anwen-
dung dieser Skala in unseren Feld- und Gewachshausversuchen zeigte, dass die leistungsfa-
higeren Mutterlinien langer in der pollenempfanglichen Phase blieben. Eine detaillierte phano-
typische Charakterisierung ergab, dass Benchmark eine langere Dauer der zweiten Offnung®
aufwies als Partner, was bei der Fremdbestaubung zu einem héheren Kornansatz bei Bench-
mark fihrte. Erwartungsgemaf wurde innerhalb der Benchmark x Partner DH-Population eine
signifikante Diversitat fir den Ahrchendffnungswinkel beobachtet, was auf die Eignung dieses
Merkmals fur eine QTL-Kartierung weist. Dartber hinaus haben wir eine Introgressionsbiblio-
thek 'Benchmark-Partner' entwickelt, die aus einer Reihe von Linien mit kleinen Fragmenten
von Partner-Introgressionen im Benchmark-Hintergrund besteht. Diese Ressource hat das Po-

tenzial, in Zukunft funktionelle genetische Analysen zu erleichtern.

Aufbau eines Referenzdatensatzes fiir die Rezeptivitét in Weizen. Im Projekt HYFLOR wurde
ein Referenzdatensatz flr die Rezeptivitat von 100 diversen Linien aus verschiedenen Kreu-
zungen erstellt. Dazu wurden die Linien in Kreuzungsbldcken in kontrastierenden Umwelten
auf ihre Rezeptivitat getestet. Fir die Sterilisation der Linien wurden wiederum CHA verwen-
det. Als Vaterlinien wurden zwei Sorten mit hoher Bestdubungsleistung und breitem BlUhfens-
ter verwendet. Die Ergebnisse der Feldversuche zeigen deutlich, dass die Rezeptivitat wie die
Bestaubungseignung bei Weizen ein komplexes, stark umweltabhangiges Merkmal ist. Um
eine moglichst breite Aussagekraft zu erhalten, haben wir einen Subdatensatz an Linien im

sterilen CMS-Hintergrund auf seine Rezeptivitat getestet.

Vorhersagemodell fiir die Rezeptivitat. Mit den indirekten Merkmalen, die wir in den Versuchen
zur Rezeptivitat erhoben haben, entwickelten wir ein phanotypisches Vorhersagemodell (siehe
Teil Il). In den QTL-Analysen der Kreuzung Benchmark x Partner konnten wir Marker mit di-
agnostischem Wert fir die Rezeptivitat finden. Diese Informationen sollen im Folgenden in

Hybridzuchtprogramme der Zichtungsunternehmen integriert werden.

Quantitativ-genetischer Rahmen fiir die Zerlequng der genetischen Architektur von Heterosis
in Mehrlinienkreuzungen. Die implementierte Zerlegung der genetischen Architektur der Hete-
rosis in Mehrlinienkreuzungen basiert auf der sogenannten F.. Metrik und berlicksichtigt neben
den Dominanzeffekten auch die Halfte der kumulativen digenischen epistatischen Interakti-
onseffekte des jeweiligen QTLs mit allen anderen Markern. Die Kartierung der heterotischen
QTL basiert nicht auf der Analyse der einzelnen Komponenten, sondern ful3t auf einem direk-

ten Test des heterotischen Effekts eines QTL.

Kartierung heterotischer QTL. Wir haben den oben beschriebenen quantitativ-genetischen
Rahmen verwendet, um heterotische QTL bei Weizen zu identifizieren. Die Ergebnisse zeigen

deutlich, dass die Ertragsheterosis bei Weizen hauptsachlich durch epistatische Interaktionen
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und nicht von Dominanzeffekten verursacht wird. Dies gilt sowohl fir die untersuchte biparen-
tale Kreuzung Piko x Hermann als auch fiir die verwendeten Mehrlinienkreuzungen. Die sys-
tematische Nutzung epistatischer Interaktionseffekte ist schwieriger als die von Dominanzef-

fekten.

Potenzial der rekurrenten genomischen Selektion. Die routinemafRige Anwendung der rekur-
renten genomischen Selektion hat das Potenzial, die Hybridzlichtung bei Selbstbefruchtern zu
revolutionieren. Die genomische Selektion in HYFLOR basiert auf Vorhersagemodellen, die
fur eine Trainingspopulation entwickelt wurden, die in den Jahren 2012 und 2013 in umfang-
reichen Feldversuchen getestet wurde. Die Ergebnisse der genomischen Selektion zeigen
deutlich das Potenzial, aber auch die Herausforderungen. Die genomische Selektion anhand
historischer Daten basiert auf der Annahme, dass die Varianz der Interaktionseffekte zwischen
Genotyp und Umwelt ungerichtet ist. In unseren Versuchen beobachteten wir Interaktionsef-
fekte, die eine gerichtete Veranderung der Umwelten nahelegt. Diese gesammelten Erfahrun-
gen sind auch fur die Linienztichtung von groRRer Bedeutung und weisen auf die méglichen

Vorteile hin, umfassende Daten fir die Kalibrierung von Trainingspopulationen zu verwenden.

2. Fortschreibung des Verwertungsplans

1. Angestrebte Erfindungen/Schutzrechtsanmeldungen und bereits erteilte Schutzrechte

Lfd. Nr.

Konkrete Verwertung

Zeithorizont

1.1

Die pradiktiven Merkmale flir Bestaubungsleistung und Re-
zeptivitat werden auf die Moglichkeit auf Schutzrechtsanmel-
dungen geprift. Ist diese erfolgreich sollen nach ékonomi-
scher Bewertung weitere Schritte wie Patentierung erfolgen.

2 Jahre nach
Projektende

Lfd. Nr.

2. Wirtschaftliche Erfolgsaussichten nach Projektende

Konkrete Verwertung

Zeithorizont

2.1

3. Wissenschaftliche und/oder technische Erfolgsaussichten nach Projektende

journalen. Damit wird die Konkurrenzfahigkeit der beiden be-
teiligten wissenschaftlichen Arbeitsgruppen gesteigert, was
die Chancen erhéht, bei weiteren Ausschreibungen auf nati-
onaler und internationaler Ebene im Bereich der Hybridwei-
zenzuchtung erfolgreich zu sein.

Lfd. Nr. Konkrete Verwertung Zeithorizont
3.1 Die im Projekt HYFLOR bearbeiteten Fragestellungen erlau- | 1 Jahr nach
ben exzellente wissenschaftliche Veréffentlichungen in Fach- | Projektende
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4. Wissenschaftliche und wirtschaftliche Anschlussfahigkeit

Lfd. Nr. Nachste Phase / nachste Schritte Zeithorizont

4.1 Die Forschungsergebnisse im Bereich der Hybridzlichtungs- |2 Jahre nach
methodik bieten hervorragende Voraussetzungen, um neue | Projektende
Projektideen in diesem Bereich zu formulieren und Forder-
mittel auf nationaler und internationaler Ebene zu beantra-
gen.

4.2 Basierend auf den Projektergebnissen werden weitere Ab- 1 Jahr nach
schluss- und Promotionsarbeiten entwickelt. Projektende

3. Angaben zu Arbeiten, die zu keiner Losung gefiihrt haben

Alle durchgefiihrten Arbeiten flihrten zu Lésungen.

4. Angaben uber die Einhaltung der Ausgaben- und der Zeitplanung

Die Zeitplanung des Gesamtantrages wurde eingehalten. Die Ausgabenplanung des

Gesamtantrages wurden aufgrund verzdgerter Einstellungen leicht unterschritten.
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Offentlichkeitswirksame Projektdarstellung (in deutscher und englischer Sprache)

Eine grol’e Herausforderung fir die Landwirtschaft ist die stabile Produktion von Nahrungs-
und Futtermitteln unter den Bedingungen des Klimawandels. Weizenhybriden nutzen den He-
terosiseffekt, der den Ertrag um 10 % steigern kann und die Resistenzzichtung erleichtert.
Trotz dieser Vorteile sind Hybride bei Weizen bisher nur Nischenprodukte, vor allem wegen
der hohen Kosten fiir Hybridsaatgut und der langsamen Selektion komplementarer Elternli-
nien. Im Projekt HYFLOR wurden die genetischen Grundlagen erarbeitet, um die Bestau-
bungsleistung und Rezeptivitat von Weizen zu verbessern und damit die Hybridsaatgutpro-
duktion zu optimieren. Dariber hinaus wurden Strategien entwickelt, um die Komplementaritat
zwischen Weizenlinien systematisch zu verbessern. Der Transfer der Ergebnisse wird durch
die enge Einbindung der beteiligten Unternehmen sichergestellt und tragt dazu bei, die Zich-
tung von Weizenhybriden attraktiver zu gestalten, um den zukinftigen Herausforderungen des

Klimawandels zu begegnen.

A major challenge for agriculture is the stable production of food and feed under conditions of
climate change. Wheat hybrids exploit the heterosis effect, increasing yield by up to 10% and
facilitating resistance breeding. Despite these advantages, wheat hybrids have remained niche
products, mainly due to the high cost of hybrid seed and the slow selection of complementary
parent lines. The HYFLOR project developed the genetic basis for improving the pollination
performance and receptivity of wheat, thereby optimizing hybrid seed production. It also de-
veloped strategies to systematically improve complementarity between wheat lines. The close
involvement of the participating companies ensures the transfer of results and helps to make

wheat hybrid breeding more attractive to meet the future challenges of climate change.
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