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I Kurzdarstellung 

1 Ursprüngliche Aufgabenstellung sowie der wissenschaftliche und 

technische Stand an den angeknüpft wurde 

Resistenzen gegen Zymoseptoria tritici als Auslöser der Septoria Blattdürre, gegen Fusarium 

graminearum, F. culmorum und F. poae als hauptsächliche Auslöser von Ährenfusariosen, 

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, können wegen Defiziten in agronomischen Merkmalen, Qualität 

und Ertrag nicht als Kreuzungseltern zur Erzeugung von Linien mit Sortenpotential verwendet 

werden. Die Ziele des Projekts MultiResistGS waren (1) die Entwicklung von 

zuchtmethodischen Strategien zur Kombination von Resistenzen und Leistungsmerkmalen mit 

Methoden der genomischen Selektion in Weizen sowie (2) die Verfügbarmachung 

vorhandener Resistenzen in Elitezuchtmaterial. 

Zymoseptoria tritici als Auslöser der Septoria-Blattdürre führt im europäischen Weizenanbau 

zu jährlichen Ertragsverlusten von 5%-10% trotz des Einsatzes von Fungiziden. 

Ertragsverluste bei epidemischem Auftreten von bis zu 50% sind in Entwicklungsländern 

dokumentiert, insbesondere, wenn der Zugang zu Fungiziden erschwert ist. In einer DH-

Population, die aus der Kreuzung der Linie HTRI1410 mit quantitativer Zymoseptoria-

Resistenz und den anfälligen Linien Jenga, Solitär und Alcedo hergestellt wurde, konnten vom 

Projektpartner JKI vier QTL nachgewiesen werden, welche im Projekt eingekreuzt werden 

sollten.  

Fusariumbefall der Weizenähre kann durch insgesamt 17 Fusariumarten bedingt sein, jedoch 

werden in Europa hauptsächlich F. graminearum, F. culmorum und F. poae als Auslöser für 

Infektionen nachgewiesen. Inokulum für Resistenztests war aus vorhergehenden Studien der 

beteiligten Einrichtungen verfügbar. Im Projekt sollte das Resistenzgen Fhb1 eingekreuzt 

werden. 

PTR ist im Weizenanbau aufgrund reduzierter Bodenbearbeitung, Stoppelsaat und enger 

Fruchtfolgen, bzw. ausschließlichem Weizenanbau weltweit von wachsender Bedeutung. 

Ertragsverluste bis zu 70%, wenn keine Fungizidbehandlung vorgenommen wurde und 

anfällige Sorten angebaut wurden, sind dokumentiert. Untersuchungen zur Resistenz wurden 

auf Basis von acht Rassen vorgenommen, die anhand der Ausprägung von Chlorosen und 

Nekrosen auf vier differenzierenden Genotypen unterschieden werden. Sowohl ein 

Differentialset als auch die acht unterschiedlichen Rassen lagen zu Projektbeginn vor. Für 

DTR sollten Resistenzen aus zwei verschiedenen Donoren im Rahmen des Projekts 

eingekreuzt werden. 

Zum Einkreuzen von Resistenzgenen in Eliteeltern wird neben der klassischen Rückkreuzung 

die Marker-gestützte Rückkreuzung verwendet. Dieses Verfahren ist etabliert für einzelne oder 
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wenige Resistenz-Gene. Für quantitative Merkmale wie Ertrag können neben der Identifikation 

von genetisch überlegenen Selektionskandidaten genomweite Markereffekte auch zur 

Kombination von komplementären günstigen Chromosomensegmenten aus verschiedenen 

Elterngenotypen verwendet werden. Dies ermöglicht eine große Aufspaltungsvarianz in 

Nachkommenschaftspopulationen und somit eine Optimierung des Selektionsgewinns. Eine 

Kombination von markergestützter Selektion auf Resistenzgene und genomischer Selektion 

auf Ertrag in einer multi-parentalen Durchkreuzungspopulation sollte im Projekt angewendet 

und untersucht werden. 

 

2 Ablauf des Vorhabens 

Die Arbeiten im Projekt MultiResistGS gliederten sich in die Arbeitspakete A und B. Das Ziel 

von Arbeitspaket A war es, Weizenlinien zu entwickeln, die Resistenzen gegen die drei im 

Projekt berücksichtigten Pathogene mit Leistungseigenschaften auf Sortenniveau 

kombinieren. Alle praktischen Arbeiten, wie Leistungsprüfungen, Resistenztests, Kreuzungen, 

Genotypisierung und DH-Erstellung wurden in diesem Arbeitspaket bearbeitet. 

Das Arbeitspaket B umfasste die Planung und Auswertung von Feldversuchen, der 

Resistenztests und Markeranalysen, sowie die Planung der verschiedenen Kreuzungsschritte 

und die Selektion. Weiterhin sollten zuchtmethodische Konzepte für die Kombination von 

Marker-gestützter Selektion auf Resistenzen mit genomischer Selektion auf Leistung 

entwickelt werden. 

Die Saatzucht Josef Breun GmbH & Co. KG (im Weiteren als BREUN bezeichnet) war 

ausschließlich im Arbeitspaket A involviert. 

 

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. 

Eine Zusammenarbeit mit anderen Stellen erfolgte nicht. 
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II Eingehende Darstellung 

1 Durchgeführte Arbeiten, insbesondere im Vergleich zur ursprünglichen 

Vorhabenbeschreibung 

BREUN führte Arbeiten im Rahmen des Arbeitspakets A durch. Für eine detaillierte 

und ausführliche Beschreibung der Arbeiten in Arbeitspaket A sei an dieser Stelle auf 

den Abschlussbericht des Projektpartners JLU verwiesen.  

Die spezifisch bei BREUN durchgeführten Arbeiten sind in Tabelle 1 grob dargestellt. 

 

Tabelle 1 Aufzählung der wichtigsten Arbeiten im Projekt MultiResistGS beim Projektpartner BREUN 

Saison Arbeitsschritt Detailarbeiten 

2020/2021 Rückkreuzungen Kreuzungsarbeiten, 

Markeruntersuchungen 

2021/2022 Anbau/Vermehrung DH-

Linien im Feld 

Bonituren, Markeruntersuchungen, 

Selektion, Ernte, Saatgutversand 

2022/2023 Erster Feldversuch (je 224 

Parzellen in 1 Wiederholung 

in Herzogenaurach und 

Morgenrot 

Bonituren, Blattprobenahme für 

Genotypisierung bei TraitGenetics, 

Ernte, Aufreinigung, Saatgutversand 

2023/2024 Zweiter Feldversuch (je zwei 

Wiederholungen in 

Herzogenaurach [364+112 

Parzellen] und Morgenrot 

[336+308 Parzellen]); 

erste Kreuzungsrunde zur 

Erzeugung der SYN1 

Kreuzungsarbeiten, 

Markeruntersuchungen, Bonituren, 

Ernte, Aufreinigung, Saatgutversand 

2024/2025 Markeruntersuchungen an 

den SYN2-Kreuzungen 

Markeranalysen der SYN-3 

Kreuzungen zur Selektion 

der DH-Donoren  

Aussaat der restlichen 

Kreuzungskörner der SYN3 

Unterstützung bei Auswahl der DH-

Donoren bei TraitGenetics 

 

 

Neben den praktischen Arbeiten fanden sehr regelmäßig im 3-Monatsintervall bzw. 

auch in kürzeren Abständen, je nach Bedarf, Projektbesprechungen über die gesamte 

Projektlaufzeit statt, zumeist online. Diese wurden genutzt, um die nächsten Schritte 

und grundlegende Fragestellungen zu besprechen. Dieser enge Austausch zwischen 

allen Projektbeteiligten hat aus unserer Sicht maßgeblich zum guten Gelingen des 

Projekts beigetragen. 
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2 Wichtigste Positionen des zahlenmäßigen Nachweises 

Die Anteile der verschiedenen Positionen des zahlenmäßigen Nachweises sind in Abbildung 

1 dargestellt. Hierbei wird deutlich, dass der weitaus größte Teil der Projektausgaben (99%) 

durch Personalkosten (Durchführung und Betreuung der Versuche, Markeranalysen, 

Projektkoordination und -administration) entstanden ist. Eine untergeordnete Rolle nehmen 

Reisekosten ein. 

 

Abbildung 1 Kostenverteilung im Projekt MultiResistGS beim Projektpartner Saatzucht Josef Breun 
GmbH & CO. KG (Teilprojekt D) 

 

3 Notwendigkeit und Angemessenheit der geleisteten Projektarbeit 

MultiResistGS liefert einen wichtigen und innovativen Beitrag zur industriellen Forschung und 

vorwettbewerblichen Entwicklung durch die Arbeiten zur Erzeugung resistenter Weizenlinien 

mit Leistungseigenschaften auf Sortenniveau. Diese können in den beteiligten Unternehmen 

als Kreuzungseltern in der Sortenentwicklung verwendet werden. Dies schafft die züchterisch 

notwendige Variabilität um neue Merkmalskombinationen zu entwickeln und somit einen 

Beitrag für die Entwicklung neuer Sorten mit verbesserten Eigenschaften zu leisten. 

Die im Projekt durchgeführten Arbeiten entsprechen den im Projektantrag dargestellten 

Vorhaben. Alle geleisteten Projektarbeiten waren zur Erreichung der Projektziele notwendig 

und angemessen. 
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4 Voraussichtlicher Nutzen, insbesondere der Verwertbarkeit des 

Ergebnisses 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 Breun und SZ Streng weitergegeben. In einem Folgeprojekt, für das der 

Antrag demnächst eingereicht wird, sollen die DHs genotypisiert und auf Leistung sowie auf 

Resistenzen geprüft werden. Unabhängig davon konnte BREUN bereits während der 

Projektlaufzeit interessante Genotypen in das laufende Zuchtprogramm integrieren. Zudem 

wurde überschüssiges Saatgut der C-III-Pflanzen unter den beteiligten Wirtschaftspartnern 

verteilt und weiter bearbeitet. 
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6 Erfolgte oder geplante Veröffentlichungen des Ergebnisses nach Nr. 5 der 
NABF 
 

Auf Seiten von BREUN erfolgt die Veröffentlichung im Rahmen dieses Schlussberichts. 

 

III Anlagen 

1 Erfolgskontrollbericht 

2 Berichtsblatt 

3 Document Control Sheet 

4 Fortgeschriebener Verwertungsplan 


