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Getreidezüchtung und Lebensmitteltechnologie – Verständnis und Missverständnis in 

einer Zweckgemeinschaft: Beispiele zu Erfolgen und Fehlentwicklungen 

Cereal breeding and food technology - Understanding and misunderstanding in a part-

nership: examples of success and aberration 

Alfred MAR* 

Abstract   The supply chain of cereal-based food is a multi-

level complex system, from breeding, via agriculture, pro-

cessing (food-technology) and food trade to the consumer. 

The quality of communication within the supply chain deci-

des the quality of the final product for the consumer. The 

paper focuses on the communication between plant bree-

ding and food technology. To improve the exchange of 

information between the two partners in the supply chain 

it is advisable to understand the basic characteristics of 

them. Plant breeding is a long-term process. Requirements 

on the quality of new varieties fulfill within a process over 

10 years and more. On the other hand food-technology 

acts in high dynamic short-term processes. The reason for 

the extreme dynamic is the permanent force of the food 

market on the producers referring price, quality, innovati-

on and conformity to the food law regulations. 

Examples demonstrate successful developments by a well 

working communication between breeding and food pro-

cessors. Other examples show aberrations and misconcep-

tions. The development of purple wheat bread with a high 

anthocyanin content and antioxidative capacity is an exa-

mple of a success story, whereas beta-glucan barley was a 

success of breeding, but had hitherto no positive market 

response. The question if wheat varieties rich in protein 

and gluten meet still the requirements of today‘s baking 

technology is endlessly discussed? The paper closes with 

future objectives in the co-operation along the supply 

chain.  

 

Keywords   Anthocyanin · beta glucan · Hordeum vulgare · 

protein · purple wheat · Secale cereale · Triticum aestivum  

Einleitung 

Die Versorgungskette (supply chain) von Lebensmitteln auf Ge-

treidebasis ist ein mehrstufiges, komplexes System: Saatzucht, 

Landwirtschaft, Verarbeitung in mehreren Stufen (Lebensmittel-

technologie), Lebensmittelhandel, Konsument. 

Zwischen den angeführten 5 Hauptmodulen der Versorgungskette 

stehen weitere Stufen („Zwischenmodule“), insbesondere der 

Agrarhandel, die Getreidelagerung und die jeweilige Logistik. In 

einem derart vielstufigen und komplexen System ist die Kommu-

nikation von qualitativen und quantitativen Anforderungen an das 

Produkt, den Rohstoff und die im Zusammenhang stehende 

Dienstleistung die Herausforderung schlechthin. Was an den ein-

zelnen Schnittstellen der Versorgungskette in der jeweiligen Kun-

den-Lieferanten-Beziehung, festgelegt in Spezifikationen, über-

wiegend gut funktioniert, stellt sich als „Stufen-überspannende“ 

Kommunikation häufig als fehleranfällig mit programmierten 

Missverständnissen dar. 

Die Hauptmodule der Versorgungskette 

In der vorliegenden Abhandlung soll dabei besonders die Kommu-
nikation zwischen Saatzucht und der oft mehrstufigen Verarbei-
tung, hier allgemein als „Lebensmitteltechnologie“ bezeichnet, an 
Hand unterschiedlicher Beispiele kritisch beleuchtet werden. 
Getreidezüchtung und Lebensmitteltechnologie dabei als Zweck-
gemeinschaft zu bezeichnen, ergibt sich im Wesentlichen aus der 
gemeinsamen Zielverfolgung, ein Endprodukt für den Konsumen-
ten bereitzustellen, das nicht bloß lebensmittelrechtlichen, son-
dern auch qualitativen, wie z.B. sensorischen Anforderungen 
entspricht. Dabei ist es jedoch vorteilhaft, im Sinne eines besse-
ren Verständnisses einige wesentliche Unterschiede in den 
Hauptmodulen der Versorgungskette zu analysieren und darzu-
stellen. 

Saatzucht 

Die Saatzucht verfolgt langfristige Zielsetzungen, die in mehrjähri-
gen Zyklen in selektiven Prozessen und Vermehrungsschritten 
verfolgt werden. Eine Verkürzung der Verfahrensdauer erfolgt 
etwa durch zweifache Vermehrung pro Jahr. Eine zukünftige Me-
thode, genetische Merkmale gezielter zu verändern, bestünde in  
genetically edited organisms (GEOs) (STALLARD 2014). Dabei wer-
den Werkzeuge und Methoden der Gentechnik, ohne Anwendung 
von Fremdgenen eingesetzt. Eine möglicher Weise auch in Öster-
reich vertretbare Methode. Dennoch bleiben aber Zielsetzungen 
der Saatzucht, schon wegen der Vermehrungszyklen für ausrei-
chende Saatgutmengen langfristig. 
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Landwirtschaft 

Die Landwirtschaft und ebenso die an den Schnittstellen der Ver-
sorgungskette befindlichen Agrarhandels- und Lagerhausorganisa-
tionen agieren traditioneller Weise in Wirtschafts- bzw. Erntejah-
ren. Mehrjährige Modelle der Pflanzenproduktion berücksichtigen 
Fruchtfolgen, dies besonders im Bio-Landbau. Ein wichtiger Para-
meter für die Landwirtschaft ist der Bruttoerlös je Hektar, der sich 
aus dem quantitativen Hektarertrag, dem Preis und nicht zuletzt 
aus den Fördermodellen ergibt. Im Wesentlichen könnte man den 
landwirtschaftlichen Sektor als mittelfristig, im Jahresrhythmus 
agierend, einstufen. 

Lebensmitteltechnologie 

Die Verarbeitungsstufen bewegen sich überwiegend kurzfristig in 
hochdynamischen Prozessen. Der Grund liegt vor allem beim Le-
bensmittelhandel, der – sich im ständigen Preiskampf befindend – 
schon bei geringsten Umsatzbewegungen nach unten anlassbezo-
gen und häufig überraschend schnell Forderungen an die Lieferan-
ten stellt. Angesichts des österreichischen Oligopols im Lebens-
mittelhandel stehen die Lieferanten unter einem extremen Druck 
in zumindest vier Richtungen: Preisdruck, Qualitätsdruck, Druck 
der lebensmittelrechtlichen Bestimmungen und Innovationsdruck. 
Kaum eine andere Branche, die Medien ausgenommen, steht un-
ter einem derart kurzfristigen Aktionszwang. 

Die Kommunikation in der Versorgungskette 

Nach dieser Kurzcharakteristik der ersten drei Hauptmodule der 
Versorgungskette stellt sich die Frage nach den Kommunikations-
wegen zwischen den Hauptmodulen. 

Saatzucht – Landwirtschaft 

Eine zweifelsfrei funktionierende Kommunikation! Die Resultate 
sind schlechthin eine Erfolgsstory über die letzten Jahrzehnte, wie 
am Beispiel Weizen zu zeigen ist. Laut Beschreibender Sortenliste 
(AGES 2015) waren 1960 24 Winterweizensorten zugelassen, 2015 
sind es 85 – eine beeindruckende Leistung der Saatzucht! In den 
1970er Jahren waren 12-13% Protein bereits hohe und für die 
Bäckereitechnologie zufriedenstellende Qualitäten, nach den 
Usancen der Börse für landwirtschaftliche Produkte, Ausgabe 
2007, entsprechen 12,5% gerade den Anforderungen an Mahlwei-
zen. Für Qualitätsweizen beträgt der geforderte Wert bereits 14%, 
für Premiumweizen 15%. Laut Erntebericht 2015 der Versuchsan-
stalt für Getreideverarbeitung (KUMMER 2015) entsprachen 34% 
der Erntemenge Qualitätsweizen und 20% Premiumweizen. Die 
Hektarerträge stiegen gleichfalls in Höhen, die in den letzten Jahr-
zehnten des vorigen Jahrhunderts fast nicht vorstellbar waren; im 
Erntejahr 2015 lag der Hektarertrag von Weichweizen bei durch-
schnittlich 5,9 t/ha (AMA et al. 2015, KUMMER 2015). Aus 
Deutschland werden Spitzenwerte von 9 t/ha und mehr berichtet. 
Auch bei Resistenzen gegenüber Pilzerkrankungen wurden zwei-
felsfrei wesentliche Fortschritte erzielt. Die Frage stellt sich je-
doch, ob die Saatzucht gegenüber den evolutionären und durch 
den Klimawandel sich ändernden Anpassungsmechanismen der 
Krankheitserreger und Toxinbildner Schritt halten kann.  

Landwirtschaft – Lebensmitteltechnologie 

Hier hat sich in den letzten Jahrzehnten ein deutlicher Wandel 
vollzogen. Während noch in den letzten Jahrzehnten des vorigen 
Jahrhunderts die Suche nach den besten Rohstoffqualitäten wäh-
rend der Getreideernte einsetzte, manchmal schon am Feld, oft 
aber erst in den Getreidelagern, ist mit dem Kontraktanbau auch 
bei Getreide zunehmend eine Vorgangsweise zu beobachten, die 
es bei Zuckerrüben, Gemüse für den Tiefkühlkostbereich und bei 
Ölfrüchten schon längere Zeit gegeben hat. Ich nenne hier als 
Beispiel das Kontraktsystem von Resch & Frisch, Wels, das über 
die börsemäßigen Usancen hinausgehende technologische Quali-
tätsparameter im Kontrakt mit den Landwirten festlegt und weiter 
auch Sorte und Kultivierungsbedingungen vertragsmäßig regelt 

(https://www.resch-frisch.com/blog/uber-300-kluge-kopfe-sorgen
-fur-genuss-mit-sicherheit/). Gleichzeitig wurde damit aber auch 
eine gesicherte Herkunft des Getreides festgeschrieben, was be-
sonders der Lebensmittelhandel in seiner Nutzung des Marketings 
der Regionalität aufgegriffen hat. 

Saatzucht – Lebensmitteltechnologie 

Wir nähern uns somit dem kritischen Kernthema der Ausführun-
gen. Wie oben beschrieben, treffen hier Vermehrungszyklus-
bedingte Langfristigkeit und dynamische Kurzfristigkeit als Grund-
lagen des Handelns aufeinander. Wünsche der Lebensmitteltech-
nologen werden von den Saatzüchtern aufgegriffen, verzeichnen 
nach etlichen Jahren Erfolge im Sinne der geforderten Eigen-
schaften, sind für die Verarbeitungsbetriebe aber möglicher Weise 
schon überholt und nicht mehr aktuell. Umgekehrt erwachsen 
besonders bei der wissenschaftlich betriebenen Saatzüchtung aus 
der Selektion Ergebnisse, die interessant erscheinen, von den 
Verarbeitungsbetrieben aber mangels Interesse des Lebensmittel-
handels nicht aufgegriffen werden. In der Außenwirkung mögen 
diese Gegebenheiten als Missverständnisse einer Zweckgemein-
schaft interpretiert werden. Sie sind jedoch systemimmanent. 
Dennoch entspringen auch die in diesem Zusammenhang nicht 
von Erfolg gekrönten Aktionen stets dem Ziel, das jeweils qualita-
tiv optimierte Produkt für den Konsumenten bereit zu stellen.  

Beispiele für Erfolge und mögliche Fehlentwicklungen 

In weitere Folge sollen Beispiele angeführt werden, die Erfolge 
und Fehlentwicklungen aufzeigen und möglicher Weise auf Miss-
verständnisse in der Kommunikation zwischen Saatzüchtern und 
Lebensmitteltechnologen hinweisen:  

Purpurweizen 

Eine Erfolgsstory, an der die Saatbau-Erntegut GmbH, Leonding, 
die Universität für Bodenkultur (BOKU), sowie die Fa. Backaldrin, 
Asten, Anteil haben. Dass derzeit viele, auch namhafte Bäckereien 
„PurPur-Brot“ verkaufen, war aber letztendlich das Ergebnis einer 
vorbildlichen Zusammenarbeit zwischen Saatzucht und Lebens-
mitteltechnologie. Ende der 1990er Jahre wurden von der Saatbau 
Linz Weizensorten mit violetter Färbung getestet. An der BOKU 
wurden in der Folge die wissenschaftlichen Ergebnisse erzielt, die 
Grundlage der weiteren Produktentwicklung durch die Fa. Backal-
drin waren.  

Die Pflanzenzüchtung hatte das Ziel, Sorten aus Kreuzungen zu 
selektieren, die einen möglichst hohen Anthocyangehalt aufwie-
sen. Es zeigte sich, dass blaue Anthocyane überwiegend in der 
Aleuronschicht, rot-violette Anthocyane jedoch hauptsächlich in 
der Samenschale lokalisiert sind (BARON et al. 2012, SYED JAAFAR 
et al. 2013). Am Institut für Lebensmitteltechnologie wurde in 
Kooperation mit der HTL für Lebensmitteltechnologie, Wels, in 
Mahlversuchen und darauf folgenden Analysen die Verteilung der 
Farbstoffe im Korn bestätigt und daraus der Schluss gezogen, dass 
die gewünschten Effekte der Anthocyan-Anreicherung in Getreide-
produkten aus Purpurweizen nur mit Vollkorntechnologie erreicht 
werden kann. 

Was ist nun die Konsequenz aus der Anwendung von Vollkorn-
technologie in Brot bzw. Backzutaten für diese Brote? Einerseits 
verlangt Vollkorntechnologie einen besonders intensiven Reini-
gungsprozess in der Mühle, da ja die Teile, die die stärksten Konta-
minationen mit Umweltimmissionen, aber auch mit Pilztoxinen 
und generell Mikroorganismen aufweisen, nämlich Frucht- und 
Samenschale, mit Ausnahme geringster Reinigungsverluste ver-
mahlen werden. Betrachtet man dabei die in technologisch auf 
dem letzten Stand befindlichen Mühlenbetriebe und die dort an-
gewendeten optischen Sortierverfahren (z.B. Sortex, Fa. Bühler, 
Schweiz) kommt bei der Detektion von pilzbefallenen Körnern 
gerade bei dunkel gefärbtem Purpurweizen auf die Betriebe eine 
besondere Herausforderung zu. Eine weitere Konsequenz aus der 
Vollkorntechnologie ist der unbedingt erforderliche Aufschluss 
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von allenfalls verwendeten ganzen Körnern bzw. Grobschroten. 
Erst durch geeignete Verfahren, wie Dämpfung, Kochen, allenfalls 
Kochextrusion werden die gewünschten sensorischen Eigen-
schaften im Brot und die Voraussetzung für einen enzymatischen 
Aufschluss im Verdauungstrakt geschaffen. 

Es bleibt ein Wermutstropfen im Erfolgsprojekt Purpurweizen: 
Anthocyane mit ihrer postulierten antioxidativen Wirkung im Zell-
stoffwechsel fanden bislang keine Aufnahme in die zugelassenen 
gesundheitsbezogenen Aussagen laut Anhang II der Health Claims 
Verordnung (Verordnung EU Nr. 1924/2006). 

Beta-Glucane in Gerste und Hafer 

Zunächst kann man in diesem Fall sofort mit gesundheitsbezoge-
nen Angaben (Anhang II der Health Claims Verordnung) aufwar-
ten: Unter bestimmten Mengenvoraussetzungen dürfen Beta-
Glucane aus Gerste und Hafer als „den Cholesterinspiegel normali-
sierend“ und „nach Mahlzeiten den Blutzuckerspiegel nicht so 
stark ansteigend“ ausgelobt werden. Vergeblich sucht man nach 
Auslobungen, die die pharmazeutische Industrie für Beta-Glucan-
Kapseln verwendet, z.B. „das Immunsystem stärkend“ oder „die 
Darmflora unterstützend“. Für Lebensmittel sind diese Angaben 
nicht zulässig. 

Wie wenig gesundheitsbezogene Aussagen und Markterfolge im 
Zusammenhang stehen, erkennt man an der vergeblichen Suche 
nach erfolgreichen Produkten, die Anreicherungen mit Beta-
Glucanen aus Gerste oder Hafer aufweisen. Dabei wurden an der 
BOKU schon Anfang unseres Jahrhunderts wichtige wissenschaftli-
che Grundlagen erarbeitet (KINNER et al. 2011, SIEBENHANDL-
EHN et al. 2011). Den Pflanzenzüchtern gelang es, Gerstensorten 
mit einem erhöhten Beta-Glucan-Gehalt zu selektieren. Als weite-
res Merkmal wiesen diese Gerstensorten eine leichtere Ablösung 
der Spelze vom Korn auf, wurden somit als „Nacktgersten“ einge-
stuft. Die ICC-Austria widmete diesen Forschungsergebnissen die 
Jahrestagung 2010 „Nacktgerste – wiederentdeckte Quelle für 
funktionelle Lebensmittel“ (ICC AUSTRIA 2010). Weitere Diplomar-
beiten an der HTL für Lebensmitteltechnologie, Wels, in Zusam-
menarbeit mit der Strobl-Naturmühle, Linz-Ebelsberg, zeigten die 
Verteilung der Beta-Glucane in den Gersten auf. Im Wesentlichen 
konnte nach schichtweisen Schälversuchen die Aussage getroffen 
werden, dass die höchste Beta-Glucan-Konzentration im Bereich 
Samenschale (Testa) und Aleuronschicht mit bis zu 14% liegt. Hin-
gegen wiesen Fraktionen aus der Fruchtschale (Pericarp) und dem 
Mehlkörper (Endosperm) mit nur 3% deutlich geringere Gehalte 
auf. Die Vollkornmahlung wies etwa 7% an Beta-Glucanen auf 
(SCHWARZ & ZIEGLER 2013). 

So bleibt hier nur der Appell an die Institutionen des Landes, die 
um Ernährung und Prävention bemüht sind, sich der Möglichkeit 
der Anreicherung von z.B. Backerzeugnissen mit Beta-Glucanen 
anzunehmen. 

Protein versus Gluten 

Die erfolgreiche Steigerung des Proteingehaltes von Weizen über 
die letzten Jahrzehnte wurde bereits oben erwähnt. In den Bör-
seusancen werden bei der Differenzierung zwischen Mahl-, Quali-
täts- und Premiumweizen neben dem Rohproteingehalt weitere 
Merkmale und Kennzahlen herangezogen, nämlich Besatz, Hektoli-
tergewicht, Fallzahl und Backqualität, letztere nach der AGES Klas-
sifizierung in neun Qualitätsgruppen (AGES 2015).  

Aus Sicht der Bäckereitechnologen seien einige kritische Anmer-
kungen getroffen: Der Glutengehalt, ausgedrückt als % Feuchtkle-
ber nach der Glutomatic-Methode, ist die wesentliche Kennzahl 
gegenüber dem weniger ausschlaggebenden Proteinwert. Der 
Bäckereitechnologe denkt in der Dimension des gerüstbildenden 
Glutens, das bei Weizenbackwaren qualitätsbestimmend ist hin-
sichtlich Teigbeschaffenheit, Gashaltevermögen, Backvolumen 
und Porenbild. Das lösliche „Nicht-Gluten-Protein“ hingegen spielt 
nur bei der Wasserbindung im Teig eine Rolle. Dazu ein Vergleich 

der Durchschnittswerte der Ernte 2014 und 2015 nach dem Ernte-
bericht der Versuchsanstalt für Getreideverarbeitung (KUMMER 
2015): Der Proteingehalt war mit 13,8% in beiden Jahren gleich, 
hingegen fiel der Feuchtklebergehalt von 31,2 auf 30,4%. Noch 
gravierender zeigen sich die Unterschiede beim Vergleich der un-
terschiedlichen Erntegebiete Pannonikum gegenüber Alpenvor-
land aus dem Erntejahr 2015: Während der Unterschied beim 
Rohprotein nur 0,4% betrug, fielen die Feuchtkleberwerte im Al-
penvorland um 2,8%, das Backvolumen gar von 724 auf 670 
ml/100g. 

Nun könnte man von der Annahme ausgehen, dass das Ziel der 
Bäckereitechnologen lautet: möglichst hohe Feuchtklebergehalte. 
Aber auch das wäre schon wieder ein Missverständnis, denn ne-
ben der Feuchtklebermenge tragen die Glutenqualität, der Stär-
keanteil und die Stärkequalität sowie die Aktivität von Amylasen 
und Proteasen zur Backqualität bei (MÜNZING 2013). Dabei wurde 
die Rolle der Pentosane, der Arabinoxylane, und der Pentosanasen 
mangels bestehender Standard-Kennzahlen noch gar nicht berück-
sichtigt. 

Somit bliebe als finale Qualitätsbeurteilung eines Weizens die 
Kennzahl, die das multifunktionale System insgesamt berücksich-
tigt, nämlich die Backqualitätsgruppe nach der AGES Klassifizie-
rung, die neben dem Backvolumen auch qualitative Teig- und Ge-
bäckmerkmale einschließt. Doch muss auch hier eine kritische 
Anmerkung getroffen werden: Gemäß ICC-Standard Nr. 131 wird 
der in Deutschland entwickelte Rapid-Mix-Test (RMT) mit einem 
Hochgeschwindigkeitsmixer (Stephan-Mixer) durchgeführt. Dieses 
Intensivknetverfahren ist jedoch in der Bäckereipraxis in Öster-
reich nicht anzutreffen. Die am häufigsten verwendeten Knetma-
schinen sind die nach der Bauart des Knetwerkzeuges benannten 
Spiralkneter, die besonders bei langsamen Knetgeschwindigkeiten 
völlig andere Teig- und Gebäckqualitäten ergeben. Die Frage nach 
einem „Österreichischen Praxisbackversuch“ stellt sich hier daher 
dringend, auch im Zusammenhang mit der Zulassung neuer Wei-
zensorten! 

Letztendlich sei zur Frage des möglichst hohen Glutengehaltes als 
Züchtungsziel die kritische Frage gestellt, ob wir nicht bereits 
übertrieben haben und die Glutengehalte schon zu hoch sind? 
Dazu sei angemerkt, dass sich die Bäckereitechnologie in den letz-
ten Jahrzehnten drastisch veränderte! War in den letzten Jahr-
zehnten des vorigen Jahrhunderts die kurze Teigführung mit mög-
lichst raschem Durchlauf der Teige durch die Anlagen der Grund 
für den Wunsch nach möglichst hohen Feuchtkleberwerten, geht 
der Trend zumindest im letzten Jahrzehnt in Richtung langer Teig-
führung, die wesentlich mehr Geschmack und Frische des Gebäcks 
ergibt, wofür aber auch nicht mehr so hohe Glutenwerte erforder-
lich sind. Dabei denke ich an Mehle für Baguettes oder Ciabatta, 
die auch in den Traditionsländern Frankreich und Italien Feucht-
klebergehalte von nur 28-30% oder weniger aufweisen. 

Fragt man letztendlich die Ernährungswissenschaftler zum Thema 
Gluten, weisen diese natürlich sofort auf Zöliakie, Weizenallergien 
oder generell unspezifische Weizenunverträglichkeiten hin, was 
das Züchtungsziel nach möglichst hohen Glutenwerten nochmals 
relativiert. Auf das Thema der Weizenunverträglichkeiten, die 
durch Enzyminhibitoren induziert werden könnten, wird in Arbei-
ten der HTL für Lebensmitteltechnologie, Wels, noch näher einge-
gangen werden (WENGER-OEHN & KAPPLMÜLLER 2015, 2016). 

Enzymaktivität von Roggen 

Möglicher Weise lag auch bei diesem Thema ein Missverständnis 
zwischen Saatzüchtern und Lebensmitteltechnologen vor. Jahr-
zehntelang war das große Schreckgespenst der Bäcker der Aus-
wuchsroggen, ein hoch enzymaktiver Roggen. Ohne Zweifel kann 
es niemals Ziel sein, Auswuchs als Ziel zu deklarieren, das würde ja 
auch gegen alle Standards bei der Besatzbeurteilung verstoßen. 
Aber Roggen, die kaum noch Enzymaktivitäten aufweisen, wie es 
in den Ernten 2014 und auch 2015 der Fall war (KUMMER 2015), 
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können auch niemals ein Qualitätsziel sein, da sie zu trockenba-
ckenden Roggen- und Roggenmischbroten mit geringer Frischhal-
tung und leerem Geschmack führen. Der Bäcker braucht zur Her-
stellung von traditionellem Roggen- und Roggenmischbrot die 
Alpha-Amylase und genauso braucht er aus Gründen der Brotqua-
lität den Sauerteig, der zwar einerseits die Enzyme wieder hemmt, 
andererseits aber für Geschmack und Frischhaltung ein essentiel-
ler Bestandteil ist.  

Zusammenfassung - Ausblick 

Saatzüchter und Lebensmitteltechnologen sind nicht bloß eine 
„Zweckgemeinschaft“, sondern sie stellen eine qualitätsbestim-
mende Achse in der Versorgungskette für Getreideprodukte dar. 
Die wissenschaftlich basierte Kommunikation, z.B. im Rahmen von 
wissenschaftlichen Tagungen oder die noch intensivere Zusam-
menarbeit in Projekten, ist ein wesentlicher Ansatz zur Erzielung 
gemeinsamer Erfolge in Form von hochqualitativen Produkten für 
den Konsumenten. Dabei ist die Landwirtschaft als wichtiger Part-
ner mit einzubinden. 

Aus den kritischen Anmerkungen ergeben sich zukünftig gemein-
sam festzulegende Ziele, wie z.B. Sorten für bestimmte technologi-
sche Eigenschaften, wie Weizensorten für lange Teigführungen 
oder Tiefkühlteige, Resistenzen gegen Pilze, da diese sicher zuneh-
mend durch den Klimawandel begünstigt werden, sowie Sorten 
mit Gluten, der gewisse allergene Eigenschaften bzw. Enzyminhibi-
toren nicht aufweist und somit ernährungswissenschaftlichen 
Zielen entspricht. 
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Nährwert– und gesundheitsbezogene Angaben über Lebensmittel - „Health Claims Ver-

ordnung“ 

Nutrition and health claims made on foods 

Clemens ANWANDER* 

Abstract   Nutrition and health claims may be used in the 

labelling, presentation and advertising of foods placed on 

the market in the Community only if they comply with the 

provisions of the ʻHealth Claims Regulation” 1924/2006.  

 

Keywords   EU regulation · health · nutritional value  

Einleitung 

Aufgrund der seit 1. Juli 2007 geltenden Health Claims Verord-

nung 1924/2006 dürfen nährwert- und gesundheitsbezogene 

Angaben bei der Kennzeichnung und Aufmachung von Lebens-

mitteln, die in der Gemeinschaft in Verkehr gebracht werden, 

bzw. bei der Werbung hierfür nur verwendet werden, wenn sie 

der Verordnung entsprechen. Sie gilt für nährwert- und gesund-

heitsbezogene Angaben, die in kommerziellen Mitteilungen bei 

der Kennzeichnung und Aufmachung von oder bei der Werbung 

für Lebensmittel gemacht werden, die als solche an den Endver-

braucher abgegeben werden sollen.  

Ein Health Claim ist eine gesundheitsbezogene Aussage oder Dar-

stellung, die erklärt oder suggeriert, dass ein Inhaltsstoff oder 

Lebensmittel eine besondere Auswirkung auf die Gesundheit hat 

(z.B. Vitamin C unterstützt den Zellschutz, Kalzium ist gut für die 

Knochen, ...). 

Unter „nährwertbezogene Angabe“ versteht man jede Angabe, 

mit der erklärt, suggeriert oder auch nur mittelbar zum Ausdruck 

gebracht wird, dass ein Lebensmittel besondere positive Nähr-

werteigenschaften besitzt, und zwar aufgrund der Energie (des 

Brennwerts), die es liefert, in vermindertem oder erhöhtem Maße 

liefert oder nicht liefert, und/oder der Nährstoffe oder anderen 

Substanzen, die es enthält, in verminderter oder erhöhter Menge 

enthält oder nicht enthält. Eine „gesundheitsbezogene Angabe“ 

ist jede Angabe, mit der erklärt, suggeriert oder auch nur mittel-

bar zum Ausdruck gebracht wird, dass ein Zusammenhang zwi-

schen einer Lebensmittelkategorie, einem Lebensmittel oder ei-

nem seiner Bestandteile einerseits und der Gesundheit anderer-

seits besteht. 

* Bundesgremium des Lebensmittelhandels, Wirtschaftskammer Österreich, Wiedner Hauptstraße 63, 1045 Wien, Österreich 

() lebensmittelhandel@wko.at  

Bereits autorisierte Claims können von jedem Lebensmittelunter-

nehmer unter den für sie geltenden Bedingungen verwendet 

werden, wobei die Verordnung (EU) 432/2012 eine Liste mit zu-

lässigen gesundheitsbezogenen Angaben zu Lebensmitteln mit 

konkreten Verwendungsbedingungen festlegt. Außerdem gibt es 

die Datenbank EU Register on nutrition and health claims, welche 

alle jemals eingereichten Claims enthält (inklusive deren Status). 

Nicht zugelassene Claims dürfen nicht verwendet werden. 

Will man selbst einen Claim einreichen kann man dies beim Bun-

desministerium für Gesundheit (Abteilung II/B/13 - Lebensmittel-

recht, -sicherheit und -qualität) tun. Allerdings muss: 

 die angegebene Wirkung allgemein anerkannt wissenschaft-

lich nachgewiesen sein; 

 die genannte Substanz im Produkt in ausreichender Menge 

vorhanden (oder nicht vorhanden) sein um die behauptete 

Wirkung zu erzielen; 

 die genannte Substanz in einer Form vorliegen, die für den 

Körper verfügbar ist; 

 die übliche Verzehrmenge des Produkts geeignet sein, die 

angegebene Wirkung zu erzielen; 

 die Angabe sich auf das verzehrfertige Lebensmittel beziehen. 
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Requirements of consumers, food trade and processors of agricultural products – 

Dreams and reality  

Karl FISCHER* 

Abstract   Over the years consumer requirements have 

changed fundamentally. While in former times it was suffi-

cient to have enough to eat, we also focus on satisfaction of 

conscience nowadays. Recently special sensibilities of con-

sumers are served more and more by ‘free from’ products 

or ancient cereals. For the suppliers of agricultural com-

modities it becomes increasingly difficult to reach their cus-

tomers and to inform them with details and contents of 

their work. This development concerns consumers as well 

as purchasing managers and also applies increasingly to 

engineers in the food processing sector. The market for 

bread and bakery products has declined slightly and 

amounts to 1 billion Euro in Austria. Only 19% of sales are 

delivered directly from bakers and this percentage contin-

ues to decline. 81% of the bread is sold via the food retail 

market which is dominated by frozen dough products 

which dominates also the gastronomy. According to current 

estimates, about 75% of the domestic bread consumption 

refers to frozen dough products. However, requirements of 

these technologies are not yet part of the VCU test. There is 

a lot of catching up to do in this matter. The bakers instead 

use increasingly opportunities opened by the high-tech 

industry as well as by producers of baking additives. Lower 

qualities of raw materials are compensated by vital wheat 

gluten. Moreover, enzymes are used to improve poor 

wheat qualities, without a need of declaration. Therefore, 

the market for high quality wheat declines, although the 

price for bakers’ flour declined by half in the last 20 years 

since Austria joined the EU. On the other hand there are 

successful examples where companies are aware of the 

quality and processing benefits of specific varieties, e.g. the 

malting and brewing industry, pasta producers or proces-

sors of soymilk, tofu or soy flour. For small oil mills this al-

ready works for a longer period. They produce special vege-

table oils by using selected plant varieties with special fatty 

acid pattern.  

 

Keywords   Austria · bread · frozen dough · market · soy-

bean · wheat  
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Agricultural raw materials for the starch processing industries: Requirements on plant 

breeding from the processorsʼ point of view  

Werner ZUSER* 

Abstract   Starch is the glucose (elementary sugar) reserve 

of plants formed by photosynthesis. As a natural product 

that is gained from the plant through complex processing, 

the quality of the agricultural raw material has a direct im-

pact on the quality of the final starch product. Therefore, 

plant breeding plays an essential role in the performance of 

the starch industry. The main raw materials for AGRANA’s 

starch segment are corn (Zea mays L.), wheat (Triticum 

aestivum L.) and potatoes (Solanum tuberosum L.). Out of 

them a wide range of starch and starch based products for 

the food processing industry and for technical applications, 

and environmentally friendly fuel bioethanol are processed.  

In wet corn starch milling the size of the kernel plays a very 

important role. Larger kernels make the separation of 

starch from gluten and the germ in the facility more effi-

cient. Minimum AGRANA´s kernel size requirement for dent 

corn is 45% of kernels >8 mm and for flint corn 34%. Re-

sistance to Fusarium infection of the corn cob in various 

climate conditions is very important to produce safe food 

and feed. Good dry down effect with gaining the black layer 

in short period of time is also a requirement. A ʻstay green 

effectʼ until harvest makes the plant more resistant to en-

vironmental stress. Genetically the corn plant has to beco-

me more adapted to drought and more water efficient. For 

waxy corn it is of interest to breed more early varieties like 

FAO 300 with higher yield potential. 

Breeding activities in wheat have to focus on the develop-

ment of varieties that are more suitable for starch produc-

tion, i.e. having higher starch and higher protein content. 

Hence, genotypes which show to some extent a trade-off 

the negative correlation between the two traits are requi-

red. The protein has to be of baking quality with higher 

water extractable pentosans. Higher amount of A-quality 

starch is necessary for producing high valuable starches for 

industrial use. For bioethanol production a high starch yield 

potential but also the protein content is of interest. Varie-

ties have to be more resistant to Fusarium head blight and 

the stem of the wheat plant has to stay in good condition 

until harvest.   

With respect to potato, breeding has to focus on an in-

crease of the starch content of the tuber to 19-22% and an 

increase of the yield potential to 45-60 t/ha. The potato 

varieties have to become more adapted to drought, higher 

temperatures and intense UV-radiation. Susceptibility to 

late blight makes the potato nowadays cost intensive crop. 

To ensure high yields, farmers have to treat the crop mul-

tiple times with fungicides which increase production costs. 

Another important disease of potato is Alternaria solani. To 

increase farmersʼ gains more resistant varieties with high 

suitability for storage are required.  

 

Keywords   AGRANA · bioethanol · corn · potato · Solanum 

tuberosum · Triticum aestivum · wheat · Zea mays 
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Introducing a new method for the determination of the ATI (amylase-trypsin-inhibitors) 

content in wheat flour  

Gisela WENGER-OEHN*, Johann KAPPELMÜLLER* 

Abstract   Amylase-trypsin-inhibitors (ATI) are characterized 

as the amount of enzyme-blocking proteins. In cereals, they 

act as natural defense mechanism against harmful microor-

ganisms or pests. The inhibitors are blocking the starch-

hydrolyzing enzyme amylase and the protein-hydrolyzing 

enzyme trypsin and consequently impair the digestion of 

the pest. It is hypothesized that by breeding of varieties 

tolerant against pests the content of ATI in cereals was un-

intentionally increased. Medical studies with ATI-proteins 

(CM3/0.19) isolated from wheat (Triticum aestivum L.) have 

shown that these inhibitors can lead to an immune defense 

response in the intestines. Furthermore, ATI-proteins are 

suspected to cause serious wheat allergies, which are often 

misdiagnosed as celiac disease.  

An analytic determination of ATI in cereal grains und flour is 

the basis for dietary recommendations or strategies to re-

duce the content of inhibitors. An analytical method for the 

determination in ground grains based on size, structure and 

effectiveness of these inhibitors has been developed. This 

method is divided into sample purification and preparation, 

and the determination of the enzyme activity. To purify the 

wanted protein fraction from the complex starch matrix, a 

suitable sample preparation has been developed and the 

efficiency of the method was checked by gel electrophore-

sis. In the first step, the protein fraction is dissolved in a 

diluted sodium chloride solution and separated from the 

remaining starch by centrifugation. The supernatant is 

mixed with a neutral buffer und prepared for the determi-

nation of the enzyme activity. For the quantification of the 

ATI content in the purified samples the activity of added 

trypsin is determined by the artificial substrate Nα-benzoyl-

L-arginine 4-nitroanilide hydrochloride (L-BAPA). The 

trypsin cuts down this artificial substrate into an amino acid 

(Nα-benzoyl-L-arginine) and the chromogenic reporter (4-

nitroaniline). This aniline form has a higher extinction co-

efficient than L-BAPA. To measure the trypsin activity, the 

velocity of releasing the chromogenic aniline form can be 

determined photometrically at 405 nm.  

The ATI proteins are widely competitive inhibitors. A com-

petitive inhibitor binds to the active side of the enzyme and 

prevents the substrate from binding to the enzyme. When 

there are more ATI inhibitors in the sample, it is more likely 

that they bind to the active side of the enzyme. As a conse-

quence, the splitting of the artificial substrate is decelera-

ted, which results in a lower reaction velocity than in the 

reference sample without inhibitors. To be successful in the 

determination, certain proportions between enzyme, sub-

strate and inhibitor plus the necessary conditions have to 

be provided. The progress of the reaction is monitored 

through measuring the extinction until the equilibrium is 

reached. The velocity of splitting decreases as the reaction 

is proceeding. At the beginning, the velocity of splitting v0 in 

a sample is read as slope k of a curve fitted directly to the 

data and can be compared to the reaction without inhi-

bitors. With this new method it is explicitly possible to iden-

tify wheat varieties and cereals with a high or low content 

of ATI.   

 

Keywords   Allergy · cereal · enzyme · nutrition · photo-

metry · Triticum aestivum · wheat 
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Differentiation of spelt wheat and soft wheat 

Ilka HAASE*, Torsten BRENDEL*, Jennifer ELSNER*, Rainer SCHUBBERT* 

Abstract   Spelt wheat products are considered as high va-

lue products by the consumers and consequently they are 

willing to pay a higher price. The higher price of spelt wheat 

products compared to soft wheat products is caused by e.g. 

lower cultivated areas, lower yields and an additional prces-

sing step (dehulling, i.e. removal of the husks). According to 

German legislation, spelt wheat products are expected to 

contain a spelt wheat content of at least 90 %. The addition 

of soft wheat below 10% is accepted in order to improve 

the baking quality. 

The differentiation of spelt wheat (Triticum aestivum subsp. 

spelta (L.) Thell.) and soft wheat (T. aestivum subsp. aesti-

vum L.) by analytical methods is challenging due to their 

close relationship and the resulting similar chemical compo-

sition. Eurofins Genomics has therefore developed a DNA-

based method based on a published PCR-RFLP (restriction 

fragment length polymorphism) method. The developed 

PCR-FLA (fragment length analysis) method allows the qua-

litative as well as quantitative analysis of grain (flour) pro-

ducts for spelt and soft wheat. For the method validation, 

over 200 spelt wheat varieties as well as over 200 soft whe-

at varieties were used. Some spelt wheat varieties showed 

the fragment length of soft wheat and result in a false-

positive soft wheat result in this assay. This atypical se-

quence length is probably caused by crossing soft wheat 

varieties with spelt wheat varieties during spelt wheat 

breeding. In order to improve the reliability of the method, 

an additional DNA-based method was introduced which 

uses a SNP (single nucleotide polymorphism) on the Q-

locus. The SNP can be detected either by sequencing or 

KASP®. All analysed spelt wheat and soft wheat varieties 

showed the expected SNP result (no atypical spelt wheat 

and soft wheat varieties). The combination of both me-

thods enables a reliable identification and quantification of 

soft wheat in spelt wheat products without the possibility 

of false-positive results. The reference list of spelt wheat 

and soft wheat varieties is continuously expanded.   

 

Keywords   Adulteration · DNA based analysis · food 
authenticity · Triticum aestivum · Triticum spelta 
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Kolbenfäule bei Körnermais: Mit weniger anfälligen Sorten zu verbesserter Rohstoff-

qualität 

Ear rot by fusariosis in maize: Less susceptible varieties for improved raw material quality 

Klemens MECHTLER*, Hans FELDER*, Elisabeth REITER*, Sabrina KUCHLING*,  
Marc LEMMENS§ 
 

Abstract   Maize ear rot caused by fusariosis is known to be 

influenced by environmental conditions, soil management, 

crop rotation and genotype. An adapted assessment me-

thod for susceptibility of varieties to ear rot has been deve-

loped based on data from Austrian official VCU trials inclu-

ding both visible fungal attack on the ear surface after na-

tural and artificial infection and contents of deoxyni-

valenol, zearalenone and fumonisins. A method was estab-

lished to calculate from these multivariate data a single 

score on a 1-9 scale for ear rot susceptibility for each vari-

ety. Most varieties are still assessed as medium susceptib-

le. However, their portion could be lowered as the new 

assessment method turns out to produce more differentia-

ting scores for the varieties. In 2014, a year with high infec-

tion pressure for ear rot and mycotoxin contamination in 

maize, the group of varieties with a score of 3 for ear rot 

susceptibility contained only about a quarter of the deoxy-

nivalenol concentration than varieties with a score of 7. As 

a result from the multiple assessment highly susceptible 

candidate varieties are excluded from registration.  

 

Keywords  Cob rot · deoxynivalenol · fumonisin · Fusarium · 

· Zea mays 

Ein wesentliches Qualitätsrisiko geht bei Körnermais vom Befall 
mit mykotoxinbildenen Fusarium-Pilzen aus. Fusarium-Myko-
toxine stellen ein Gesundheitsrisiko für Mensch und Tier dar 
(LOGRIECO et al. 2002, DORN et al. 2009). Bei der industriellen 
Nutzung kommt es im Zuge der Maisstärkegewinnung und             
-verwertung zu einer Konzentration der Mykotoxine in den Ne-
benprodukten. Für jede Art der Maisverwertung werden daher  
nicht oder nur minder belastete Rohstoffpartien gefordert. In der 
EU gelten für Lebensmittel Höchstgehalte gemäß VO (EG) 1881/ 
2006, VO (EG) 1126/2007 und für Futtermittel Richtwerte laut 
Empfehlung der Komm. 2006/576/EG für die Kontamination mit 
Deoxnynivalenol (DON), Zearalenon (ZEA), Fumonisinen (FUM) 
und mittlerweile auch für T-2 und HT-2 gemäß Empfehlung der 
Komm. 2013/165/EU (EU 2006a, 2006b, 2007, 2013).  

In Österreich wurde das Auftreten von Fusarium-Arten an Körner-
mais in den vergangenen Jahrzehnten wiederholt untersucht 
(LEW et al. 1991, 2001; LEW 1993, DERSCH et al. 2008, ADLER et 
al. 2009). In dem seit 2011 umfassend durchgeführten Arten-
monitoring für Fusarium-Pilze an Maiskolben im Zuge des 
KOFUMA-Projektes waren dies F. subglutinans, F. proliferatum, 
F. graminearum und F. verticillioides (LEMMENS et al. 2013, 
MECHTLER et al. 2014, 2015). Fusarium-Pilze produzieren 
artspezifische Mykotoxinspektren. F. graminearum bildet DON 
und ZEA, F. proliferatum und F. verticillioides hingegen bilden 
FUM und F. subglutinans Moniliformin und Beauvericin 
(LOGRIECO et al. 2002, DORN et al. 2009, MIEDANER 2012).  

Fusarien können über Zuflug und Keimung der Sporen auf den 
Narbenfäden und nachfolgendem Mycelwachstum bis in das 
Korn, über Verletzungen durch Hagel oder Maiszünslerbefall oder 
über infizierte Maisstängel in den Maiskolben gelangen 
(MESTERHÁZY et al. 2012). Im Maisanbau sind chemische 
Pflanzenschutzmaßnahmen gegen Fusarien nicht so etabliert wie 
im Getreidebau und man ist weitgehend auf vorbeugende 
Maßnahmen (Fruchtfolge, Bodenbearbeitung, ausgewogene 
Düngung, rechtzeitige Ernte, Sortenwahl) angewiesen.  

Der Sorte kommt dabei eine besondere Bedeutung zu 
(SCHAAFSMA et al. 1997, CLEMENTS et al. 2003, MUNKVOLD 
2003, MESTERHÁZY et al. 2012). Art und Ausmaß des Pilzbefalls 
und seine Korrelation mit der Mykotoxinbelastung sind aber stark 
umwelt- und witterungsabhängig (DOOHAN et al. 2003, 
MUNKVOLD 2003). Mit der Anwendung künstlicher Inokulations-

* Österreichische Agentur für Gesundheit und Ernährungssicherheit GmbH, Spargelfeldstraße 191, 1220 Wien, Österreich 

§ Department IFA-Tulln, Universität für Bodenkultur Wien, Konrad-Lorenz-Straße 20, 3430 Tulln, Österreich 

() klemens.mechtler@ages.at  

Einleitung 

In Österreich beträgt der Körnermaisanteil an der Gesamtgetrei-
deernte im mehrjährigen Durchschnitt etwa 42%. Der Inlands-
bedarf für Körnermais liegt bei 2,3 Mio t und ergibt sich laut Ver-
sorgungsbilanzen für Getreide und Körnermais 2009-2013 aus 
den Verwertungsrichtungen Futtermittel (54,9%), Industrielle 
Verwertung (34,1%), Nahrung (7,7%) und Saatgut (0,4%) 
(STATISTIK AUSTRIA 2015).  



methoden (LEMMENS et al. 1999, CLEMENTS et al. 2003) soll auch 
in Jahren mit geringem natürlichem Befallsdruck selektiert werden 
können. Durch unterschiedliche Applikation der Sporensuspension 
– Besprühen der Narbenfäden oder Injektion in den Kolben – kann 
die Eindringungsresistenz bzw. die Ausbreitungsresistenz der  
Genotypen abgetestet werden.  

In der österreichischen Sortenwertprüfung (WP) werden umfang-
reiche Untersuchungen zu Kolbenfusariose unter natürlicher und 
künstlicher Infektion mit beiden Applikationsmethoden seit 2005 
durchgeführt (FELDER et al. 2007). Seit 2011 werden Einstufungen 
für die Anfälligkeit von Maissorten gegenüber Kolbenfusariose auf 
Basis des Pilzbefalles am Kolben in der Österreichischen 
Beschreibenden Sortenliste publiziert (AGES 2011). 

Der Zusammenhang zwischen Kolbenbefall und Mykotoxin-
auftreten ist in der Regel umso enger, je höher der Befallsdruck 
ist, bei geringem Fusarium-Auftreten häufig aber nicht statistisch 
absicherbar (FELDER et al. 2007, MECHTLER et al. 2014). Vielfach 
wird auch ein Zusammenhang zwischen dem Auftreten von DON 
und ZEA diskutiert. Beide Mykotoxine können von F. graminearum 
gebildet werden. In Österreich war 2014 bei Körnermais eine hohe 
Belastung mit beiden Mykotoxinen gegeben. Die Untersuchung 
des Zusammenhanges zwischen DON und ZEA an diesen Daten 
ließ hier im Allgemeinen einen deutlich positiven Trend erkennen. 
Mehrjährig betrachtet überwiegen aber Situationen mit geringem 
Befallsdruck und geringen Korrelationen zwischen DON- und ZEA-
Gehalten (MECHTLER et al. 2014). FUM werden von anderen 
Fusarium-Arten gebildet. Der FUM-Gehalt ist daher getrennt von 
den DON- und ZEA-Gehalten zu betrachten und als eigener 
Parameter zu untersuchen. 

Die einzelnen Bewertungskriterien Kolbenbefall, DON-, ZEA- und 
FUM-Gehalt beinhalten somit zumeist keine redundaten sondern 
einander ergänzende Informationen betreffend Anfälligkeit für 
Kolbenfusariosen und Mykotoxinbildung. Die Sortenbewertung 
wurde daher um diese analytischen Parameter erweitert und auf 
bereits gelistete und neue Maissorten angewandt. Stark anfällige 
Sortenkandidaten können als solche rechtzeitig erkannt und 
bereits registrierte Sorten fundierter beschrieben werden. 

Der Bewertungsalgorithmus wird beschrieben und der Einfluss von 
wenig anfälligeren Sorten auf die Mykotoxinbelastung dargestellt.  

Material und Methoden 

Visuelle Bonituren und Mykotoxinanalysen wurden in den 
österreichischen Prüfserien der vier Reifegruppen des zweiten WP 
Jahres seit mittlerweile 2011 an jährlich etwa 33 Prüforten 
(vierreihige Parzellen mit zweireihigem Kerndrusch) und ca. 110 
Prüf- und zugelassenen Vergleichssorten vorgenommen. Dabei 
wurden nicht an allen Standorten alle Erhebungen durchgeführt. 

Visuelle Befallsbonitur 

Zur Befallsbonitur werden die Kolben der linken Randreihe der 
vierreihigen Parzellen entliescht. Die verpilzte Kolbenfläche wird 
an Hand der befallenen Körner ermittelt und nach einem Schlüssel 
auf Befallsklassen in Prozent umgelegt. Verpilzungen, die offen-
sichtlich auf Fraßschäden der Maiszünslerlarven zurückzuführen 
sind, bleiben unberücksichtigt. Der Kolbenbefall wird etwa an der 
Hälfte der WP Versuche erhoben. Für die Beobachtung der Aus-
breitungsresistenz erfolgt an den AGES Standorten Grabenegg und 
Gleisdorf eine künstliche Infektion der Kolben durch Injektion 
einer Emulsion von F. graminearum und F. subglutinans Sporen in 
zeitlicher Staffelung gemäß dem Blühverhalten der Sorten. Am 
BOKU Standort Tulln werden die Narbenfäden durch Aufsprühen 
einer Emulsion von F. graminearum Sporen für die Erhebung der 
Eindringungsresistenz infiziert (FELDER et al. 2007). Von den 
künstlich infizierten Parzellen liegen durchgehende visuelle 
Beobachtungen vor.  

 

Mykotoxinanalysen 

Jede Parzelle wird beprobt und eine Mischprobe gebildet und 
unmittelbar danach getrocknet. Eine 1 kg-Probe Trockenmais je 
Sorte und Standort kommt zur Mykotoxinanalyse auf DON, ZEA 
und FUM mittels eines ELISA-Test-Kits (AgraQuant® ELISA, 
Romerlabs). DON wird an allen WP-Standorten untersucht, ZEA 
und FUM hingegen nur an ausgewählten Standorten.  

Datenauswertung  

Bei Mykotoxingehalten unter der Nachweisgrenze kann die 
Analytik naturgemäß keine Werte  liefern. In diesen Situationen 
wurde die Nachweisgrenze selbst als Wert angesetzt, um diese 
Ergebnisse einer statistischen Auswertung zugänglich zu machen. 
Im Hinblick auf die gegebene Rechtsschiefe in der Verteilung der 
Erhebungsdaten werden Medianwerte als Relativwertbezüge 
verwendet. Die Sortenbewertungsmethode wurde mit den Daten 
aus 2011 bis 2013 weiterentwickelt und an den Beobachtungs- 
und Analysenergebnisse aus 2014 und 2015 angewandt. 

Der Methoden-Algorithmus ist mit der Statistik-Software R (R 
CORE TEAM 2013) programmiert. Für die Jahre 2013 und 2014 
wurden zudem für den DON-Gehalt operative Heritabilitäten nach 
der Varianzkomponentenmethode berechnet. Nach Jahren und 
Reifegruppen getrennt kam ein gemischt lineares Modell zur 
Anwendung: 

 

wobei oi und vj die zufälligen Effekte Standort und Sorte sind, und 
eij der Versuchsfehler. Die rechtsschief verteilten DON-Gehalte 
wurden einer Box-Cox-Transformation entsprechend 

 

 

 

unterzogen, um die Modellvoraussetzungen zu erfüllen. Das 
optimale λ wird durch eine Maximum-Likelihood-Schätzung 
ermittelt. Die transformierten DON-Werte wurden in einem 
Modell angepasst, im Rahmen dessen mit der Restricted 
Maximum Likelihood Methode (REML) die Varianzkomponenten 
geschätzt wurden.  

Ergebnisse und Diskussion 

Weder die visuelle Bonitur noch die Mykotoxinanalysen erfassen 
für sich allein die tatsächliche Gesamtbelastung. Einerseits ist die 
Korrelation zwischen Kolbenbefall und tatsächlicher Mykotoxin-
belastung zuweilen gering, anderseits ist die Analyse aller bei Mais 
bekannten Mykotoxine (Nivalenol, T-2/HT-2, Ochratoxin A, u.a.) 
beim notwendigen Probenumfang zu aufwändig. Es erschien 
daher sinnvoll, die Informationen aus beiden Herangehensweisen 
zur Datengewinnung für eine breiter basierte Sortenbewertung zu 
kombinieren (Abbildung 1). Bei näherer Betrachtung der Charakte-
ristik der Erhebungsdaten wurden die in Tabelle 1 angeführten 
Anforderungen für die Robustheit der Bewertungsmethode fest-
gelegt. Demnach umfasst der Algorithmus zur Berechnung des 
Einstufungsvorschlages folgende Schritte: 

 Berechnung sortenspezifischer Relativwerte an jedem Standort 
bzw. in jeder Umwelt (Ort-Jahr-Kombination) separat für jedes 
Bewertungskriterium  

 Vergabe von sortenspezifischen Einstufungen in jeder Umwelt 
für jedes Bewertungskriterium 

 Berechnung einer gewichteten Gesamtnote je Sorte (über alle 
Standorte) für jedes Bewertungskriterium mit der standort-
spezifischen Genotypenstreuung (Standardabweichung) als 
Gewichtungsfaktor 

 Berechnung einer gewichteten Endnote aus den Gesamtnoten 
der Bewertungskriterien mit der jeweils verfügbaren Anzahl an 
Datenpunkten als Gewichtungsfaktoren.  
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Das Endergebnis der Methode ist ein Einstufungsvorschlag, der 
vom WP-Verantwortlichen auf Basis aufbereiteter Versuchs-
ergebnisse validiert wird. Diese begutachteten Einstufungen sind 
Teil des WP-Berichtes für die Sortenzulassung. Die Bezeichnung 
Kolbenfäule für das Gesamtmerkmal wurde im Hinblick darauf 
gewählt, dass sich das Myktotxinrisiko im Erntegut aus der Sicht 
des Praktikers zuerst als weniger oder stärker auftretender 
Kolbenbefall darstellt. Die Kolbenverpilzung kann bei Bedarf auch 
vom Landwirt in Ausmaß und Häufigkeit beobachtet werden und 
z.B. bei der Planung des Erntetermines miteinbezogen werden.  

Ergebnisse und Erkenntnisse der Versuche 2011-2013 

Die auf die oben beschriebene Art erhaltenen Einstufungsvor-
schläge liegen symmetrisch um die mittlere Einstufungsnote 5 
verteilt vor (Abbildung 2). Wichtige Kriterien für die Optimierung 
der Methodenparameter waren das Differenzierungspotenzial 
(Gewichtungsfaktoren und enge vs. weite Bewertungsskala), die 
Robustheit gegenüber stark abweichenden Einzelwerten und die 
Adaption an die rechtsschiefe Verteilung der Beobachtungs- und 
Analysendaten. Mit dem Median als Relativwertbezug war auch 
eine symmetrisch vom mittleren Anfälligkeitsbereich ausgehend 
definierte Ausrichtung der Zuordnungsvorschrift für die 1-9 Skala 
möglich. Die Methode arbeitet grundsätzlich sowohl mit ein- als 

auch mehrjährigen Daten. Die Testergebnisse zeigen dabei stärker 
differenzierte Sorteneinstufungen als bei der bisherigen Sorten-
beurteilung. Sortenkandidaten mit einer starken Anfälligkeit für 
Kolbenfäule können so im Zuge der amtlichen WP sicherer erkannt 
und von einer Sortenzulassung ausgeschlossen werden.  

Sorteneinfluss auf den Mycotoxingehalt 2014-2015 

Mit Stand Jänner 2016 sind knapp 140 Maissorten im Merkmal 
Anfälligkeit für Kolbenfäule eingestuft (AGES 2016). Am häufigsten 
wurde die mittlere Ausprägungsstufe (APS) 5 vergeben (38,1%), 
gefolgt von APS 6 (28,1%) und APS 4 (22,3%). Vier Sorten sind mit 
APS 3 und zwölf mit APS 7 im Merkmal Anfälligkeit für Kolbenfäule 
eingestuft. Durch die stärker differenzierende Bewertung gegen-
über früheren Einstufungen (62% der Sorten mit APS 5 in der Be-
schreibenden Sortenliste 2011 (AGES 2011)) konnte der Anteil von 
Sorten mit mittlerer Ausprägung der Anfälligkeit vermindert wer-
den. Sortenkandidaten mit schlechterer Einstufung als APS 7 fin-
den keinen Eingang mehr in die Österreichische Sortenliste. Auch 
wenn noch eher wenige Sorten mit geringer (APS 3) bzw. geringer 
bis mittlerer (APS 4) Anfälligkeit für Kobenfäule vorliegen, so sind 
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Abbildung 1: Schematische Darstellung des Ablaufs der multivariaten 
Bewertungsmethode   

Figure 1: Scheme of the multivariate assessment method  

Tabelle 1: Anforderungen und Lösungsansätze für die Robustheit der Sortenbewertungsmethode  

Table 1: Requests and possible solutions for the robustness of the variety assessment method  

Methodenanforderungen Lösungsansätze 
Integrativer Ansatz (visuelle Bonitur+Analytik) Kolbenbefallsfläche (%) aus natürlicher und künstlicher Infektion und Gehaltswerte 

für DON, ZEA und FUM (µg/kg) als Bewertungskriterien. 

Mykotoxingehalte unterliegen starken Standorts- und Jahres-
einflüssen, je nach Analyt können auch große Variationsbreiten im 
Sortiment auftreten. 

Verwendung von zumindest innerhalb eines Jahres orthogonaler WP-Versuchsserien, 
Berechnung standortsspezifischer Relativwerte 

Die Ergebnisdaten der Kolbenbonitur und  der Mykotoxingehalt 
sind in der Regel stark rechtsschief verteilt 

Median als Bezugsbasis der Relativwerte für die einzelnen Bewertungskriterien 

Abfederung großer Absolutdifferenzen bzw. sehr weiter Verhältnis-
se nach Relativwertbildung 

  

Umlegung der Relativwerte mittels Zuordnungsvorschrift auf eine 1-9-Skala. Sehr 
hohe Relativwerte gehen damit maximal nur mit Note 9 in die weiteren Berechnun-
gen ein und nicht mit ihrem numerischen Wert 

Minderung der nivellierenden Wirkung wenig differenzierender 
Erhebungsdaten bei der Zwischen- und Endergebnisberechnung 

Gewichtungsfaktoren in Abhängigkeit von der Streuung der Daten (Standard-
abweichung) bei Berechnung der Gesamtnoten für die vier Bewertungskriterien als 
gewogenes Mittel über die Versuchsserie 

Es werden nicht immer alle Bewertungskriterien an jedem Standort 
erhoben, eine angemessene Berücksichtigung der Aussagekraft der 
Standorte ist in der Ergebnisberechnung notwendig 

Gewogenes Mittel über die Gesamtnoten der vier Bewertungskriterien mit der 
jeweiligen Anzahl an Datenpunkten in der Versuchsserie für die Endnote 

Eine Kenngröße für 1-9-Einstufung bei vier Eingangsgrößen 

  

Ausgabe einer gewichteten Endnote über die Gesamtnoten für jedes Bewertungs-
kriterium für das Merkmal „Kolbenfäule“ 

Abbildung 2: Häufigkeitsverteilung der Einstufungsnoten für die Anfällig-
keit gegenüber Kolbenfäule (2011-2103)  

Figure 2: Frequency distribution of classification scores for corn cob rot 
susceptibility (2011-2013)  



sie doch mittlerweile in jeder Reifegruppe vertreten (AGES 2016).  

Die Anwendung der neuen Sortenbewertungsmethode auf die 
Ergebnisse der Jahre 2014 und 2015 unterstreicht den maßgebli-
chen Sorteneinfluss auf die Mykotoxinbelastung, insbesondere bei 
hohem Infektionsdruck wie im Jahr 2014 am Beispiel der DON- 
und ZEA-Gehalte (Abbildung 3). Für die Sortengruppe mit APS 3 
für Kolbenfäule lagen Mittelwert und Median für den DON-Gehalt 
mit 1.836 µg/kg bzw. 1.381 µg/kg etwa um den Faktor vier niedri-
ger als die entsprechenden Werte der Sorten mit APS 7 (7.397 µg/
kg bzw. 5.442 µg/kg), bei ebenso durchwegs signifikant ansteigen-
den Gehaltsniveaus der Zwischenstufen. Ein ähnliches Bild ergibt 
sich bei den ZEA-Gehalten mit einem Mittelwert und Median von 
244 µg/kg bzw. 161 µg/kg bei Sorten mit APS 3 gegenüber den 
ebenso vierfach höheren Gehaltswerten für Sorten mit APS 7. 
Beim FUM-Gehalt lagen die Medianwerte bei den Sortengruppen 
mit APS 3 bis APS 6 im Bereich der Nachweisgrenze, für die 
Sortengruppe mit APS 7 bei knapp 450 µg/kg. Die Mittelwerte 
stiegen dagegen von 366 µg/kg für die Sortengruppe mit APS 3 auf 
1961 µg/kg für die Sortengruppe mit APS 7 an.  

Bei der wesentlich geringeren Fusarium- und Mykotoxinbelastung 
2015 sind die genotypisch bedingten Unterschiede in den 
Mykotoxingehalten natürlich schwächer ausgeprägt und waren 
statistisch nicht signifikant. Die DON-Gehalte (Mittelwert und 
Median) liegen für die Sortengruppe mit APS 7 „nur“ knapp 
zweimal so hoch wie für Sorten mit APS 3. Die ZEA-Gehalte zeigten 
eine noch geringere Reaktion, bei den Mittelwerten ist für APS 7 
eine geringfügig höhere Belastung erkennbar. Bei den FUM-
Gehalten lagen die Medianwerte wie bei ZEA im Bereich der 
Nachweisgrenze (200 µg/kg). Die Mittelwerte waren ab APS 4 
bereits deutlich höher, zeigten aber für 2015 infolge der bei den 
FUM-Gehalten gegebenen großen Variabilität der Einzelwerte und 

der im Vergleich zu DON geringeren Datenlage keine weitere 
Differenzierung zwischen APS 4 bis 7 (690 bis 779 µg/kg).  
Angesichts des starken Umwelteinflusses auf das Auftreten von 
Kolbenfäule stellt sich die Frage nach der Heritabilität, die 
zumindest mit einem Teil der Daten noch beleuchtet werden soll. 
Für die DON-Gehalte aus 2013 und 2014 wurden Heritabilitäten 
getrennt nach Jahren und den Versuchsserien entsprechend den 
Reifegruppen mit ihren jeweils unterschiedlichen Standorten 
berechnet. 

Im Jahr 2014 wurde in den Körnermaissortenversuchen ein 
Gesamtmedian für DON von 3016 µg/kg gegenüber nur 402 µg/kg 
in 2013 festgestellt. Im Jahr mit der geringen Mykotoxinbelastung 
liegen die Heritabilitäten demnach auch mit 0,28 bis 0,67 deutlich 
niedriger als bei der hohen Belastung im Jahr 2014 (0,82 bis 0,90) 
(Tabelle 2) und den dadurch erst möglichen hohen Schwankungen 
in den DON-Gehalten zwischen den Sorten. ROBERTSON et al. 
(2006) berichten von Heritabilitäten in ähnlichem Ausmaß (0,47 
bis 0,86) für zwei Maispopulationen, allerdings für FUM-Gehalte 
und für den Kolbenbefall durch F. verticillioides und F. prolifer-
atum. 
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Abbildung 3: Sorteneinstufungen für Kolbenfäule und DON– bzw. ZEA-Gehalte in den Prüfjahren 2014 und 2015 

Figure 3: Variety classification scores for corn cob rot susceptibility and mycotoxin content (DON, deoxynivalenol; ZEA, zearalenone) in 2014 and 2015  

Tabelle 2: Operative Heritabilitäten für den DON-Gehalt 2013 und 2014  

Table 2: Operative heritabilities for DON contents 2013 and 2014 

Körnermais WP2 2013 2014 

Reifegruppen Sorten Orte h² Sorten Orte h² 

Sehr früh bis früh 14 4 0,28 17 7 0,90 

Mittelfrüh 30 7 0,52 30 8 0,82 

Mittelfrüh bis mittelspät 30 8 0,66 30 8 0,88 

Mittelspät bis sehr spät 36 9 0,67 36 8 0,83 



Im Hinblick auf die lange Abreifezeit von Körnermais im 
Frühherbst und Herbst und den beschränkten Möglichkeiten des 
Landwirtes, den Auswirkungen einer ungünstigen Abreife-
witterung auf die Entwicklung des Kolbenbefalls und der 
Mykotoxingehalte wie z.B. durch eine vorgezogene Ernte zu 
begegnen, ist eine geringe Sortenanfälligkeit für Kolbenfäule mit 
geringer Neigung zu Mykotoxinbildung insbesondere in Befalls-
jahren eine wichtige Voraussetzung für den Anbauerfolg.  
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Abstract  To increase the dietary fiber content of popular 

cereal products in Hungary, breeding programmes were 

started to alter the resistant starch and/or water-

extractable arabinoxylan (WEAX) content of refined (white) 

wheat (Triticum aestivum L.) flour. Sgp (starch granule pro-

teins) mutant lines, originating from EMS (ethyl methane 

sulfonate) treatments, natural mutant wheat lines and Chi-

nese wheat variety ʻYumai-34ʼ were used for crossings. Se-

veral high-amylose and high-WEAX lines were identified 

and characterised until now.   

A complete SGP null mutant (Sgp-A1B1D1 null) winter 
wheat line was crossed with three wheat varieties in order 
to increase the resistant starch content of wheat. Three 
backcrosses (BCs) were carried out and marker assisted 
selection used to identify lines of each cross carrying all 
three mutant alleles. BC3, BC2×BC2, F3, F4 and F5 lines (2012-
2014) were studied in detail for physical (TKW, thousand 
kernel weight), compositional (protein, gluten and amylose 
content) and starch viscosity properties (RVA, rapid visco 
analyser). Ten triple mutant high-amylose lines (≈40%) 
were identified among BC2×BC2 lines, which had high pro-
tein content (>14%), low starch content, gluten index, 
starch viscosity values and TKW. Two lines had moderately 
high amylose (≈30%) content, with outstanding gluten qual-
ity, but modified starch viscosity properties. Preliminary 
yield trials showed that high-amylose genotypes could com-
pete with normal wheat varieties.  

Similar findings with respect to grain yield and TKW were 
observed for lines having a high WEAX content in the flour. 
At the same time, WEAX content correlated negatively with 
maturity (heading date) and flour yield, but positively with 

water absorption in 45 lines of the F8-F10 (2013-2014) gen-
eration of crosses between several European varieties 
(ʻUkrainkaʼ, ʻLupusʼ, ʻMv Emeseʼ, ʻMv Mamboʼ, ʻCourtotʼ) 
and ʻYumai-34ʼ. These lines contained twice or three times 
more WEAX in the flour than normal. WEAX was deter-
mined annually by spectrophotometry. The selected 45 
lines had outstanding high WEAX contents (7.10-11.56 mg/
g), 30% of the breeding lines exhibited equal or higher WE-
AX contents than the parental genotype ‘Yumai-34’ (9 mg/
g). A great variation was observed for the high WEAX 
breeding lines with respect to other quality traits: protein 
content varied between 10 and 17%, wet gluten content 
was between 20% and 42%, and Farinograph dough stabil-
ity varied between 4 and 19 minutes. Very promising is that 
all selected lines had at least average (i.e. B1) milling quali-
ty. It can be summarized that there is a high chance to iden-
tify wheat genotypes with a high dietary fiber content in 
the flour by traditional breeding methods and conscious 
selection.  
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Abstract  Small grain cereals and maize are worldwide ma-

jor sources of daily consumed carbohydrates and, therefo-

re, dietary energy. Phytochemicals are chemical com-

pounds that may have protective or disease preventive 

effects due to e.g. antioxidant or hormonal effects occur-

ring naturally in plants. In cereal grains phytochemicals are 

located, together with minerals and vitamins, mainly in the 

outer layers of the grain which are removed as bran during 

milling. Therefore, only whole-grain products provide a 

cereal diet rich in fibre, vitamins, minerals and phytoche-

micals. Anthocyanins are red, blue or purple pigments be-

longing to the flavonoids which occur in all kind of plant 

tissues. The interest in anthocyanins has increased in re-

cent years as they represent alternatives to artificial food 

colorants and research suggests potential health benefits 

due to their antioxidant properties. In cereals, anthocya-

nins can cause purple, blue or deep purple seed colors de-

pending on the type of anthocyanin and/or the seed layer 

where the pigments are expressed. Today, anthocyanin 

pigmented cereal grains are processed into whole-grain 

products with specific color and taste as well as into ant-

hocyanin extracts for further processing into functional 

foods. Anthocyanin pigmented cereal grains, their origin, 

traditional use and recent research on their composition, 

health benefits and use in food science are introduced. 

Moreover, examples of recent advances in the develop-

ment of wheat with increased anthocyanin concentration 

and antioxidant activity by the combination of different 

genetic backgrounds (i.e. blue aleurone and purple peri-

carp) are presented.  
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Introduction 

The daily consumption of a diet rich in bioactive compounds is 

thought to minimize the risk of developing chronic diseases and, 

on the other hand, to promote well-being and health. The benefi-

cial effects of plant secondary metabolites, also called phytoche-

micals or nutraceuticals, have been attributed to their antioxi-

dant activities, including the potential to counteract inflammation 

(ROMANO et al. 2013, GUPTA et al. 2014). Cereal grains are 

excellent sources for energy, as they contain high amounts of 

carbohydrates and valuable amounts of protein and lipids, but 

cereals also contain a range of phytochemicals, vitamins and 

minerals (McKEVITH 2004). As the latter components are mainly 

located in the outer grain layers, health-promoting effects are 

associated with the regular consumption of wholegrain foods 

(JONNALAGADDA et al. 2011, BORNEO & EDEL LÉON 2012). Poly-

phenols are phytochemicals with redox properties, ubiquitous 

present as complex mixtures of related compounds in plant foods 

and beverages (PÉREZ-JIMÉNEZ et al. 2010, HOLLMAN 2014). 

Anthocyanins are probably most prominent among polyphenols 

as they are responsible for the red, purple and blue hues in fruits, 

vegetables, grains and flowers (KONCZAK & ZHANG 2004).  

Maize 

Purple maize is mainly cultivated in in Peru and Bolivia. The an-

thocyanins of purple maize occur in the pericarp or aleurone 

layer and the most abundant one is cyanidin-3-glucoside (JING & 

GIUSTI 2007, ŽILIĆ et al. 2012). In pigmented maize the effect of 

anthocyanins to antioxidative activity is highly significant (LOPEZ-

MARTINEZ et al. 2009, ŽILIĆ et al. 2012, RODRÍGUEZ et al. 2013). 

The high anthocyanin concentration of purple maize makes the 

extract a good alternative as a food colorant with a long history 

since the Inca civilization. Several patents on the processing of 

maize anthocyanins and applications for their use as colorants 

are published (DE PASCUAL-TERESA et al. 2002).  

Traditionally, the purple corn landrace ‘Maíz Morada’ is pro-

cessed in Peru and Bolivia into various dishes and beverages. For 

example, ‘Chicha Morada’ is a drink known for its many health 

benefits prepared by cooking purple corn with pineapple and 

quincepeel, cinnamon and cloves; ‘Mazamorra Morada’ is a type 



of pudding prepared by cooking the purple corn with pineapple, 

cinnamon and sweet potato flour; ‘Api’ is one of the most popular 

drinks also known as ‘Inca's dessert’. Besides the traditional use of 

Andean people to color foods and beverages new ‘industrialized’ 

food products made from purple maize are already widely market-

ed, e.g. purple tortilla chips.  

Rice 

The seed coat of rice (Oryza sativa L.) is usually white, but varieties 

with red, purple and ‘black’ (dark purple) grains due to anthocya-

nins in the pericarp, exist also. Colored rice is traditionally used in 

Asia alone or in mixes with other rice or grains in folk medicine, 

religion and local cuisine (AHUJA et al. 2007). In recent times ex-

tracts of colored rice varieties are used widely in Asia as functional 

food and natural food colorants. Various health effects were es-

tablished in recent years for anthocyanin extracts from red or 

‘black’ rice (e.g. CHEN et al. 2006, HOU et al. 2010, YANG et al. 

2011, TANAKA et al. 2013). Both in red and ‘black’ rice cyanidin-3-

glucoside is the predominant anthocyanin (SOMPONG et al. 2011, 

MIN et al. 2012, HOU et al. 2013). Besides traditional products a 

wide range of Western-style foods made from colored rice, e.g. 

chips, snacks, instant rice mixes and noodles, alcoholic beverages, 

etc. are commercially available and merchandised as healthy food. 

Barley 

Black and purple pigmentation in barley (Hordeum vulgare L.) 

affects both hull and pericarp (LUNDQVIST et al. 1997). While 

black lemma and pericarp is caused by a melanin-like substance, 

purple pigmentation is due to anthocyanins which are also respon-

sible for blue aleurone which is only visible in case of naked barley. 

Black and purple barley occurr mainly in African and Asian landrac-

es where they are used for traditional dishes, beverages and feed 

(CHOO et al. 2005). Antioxidant capacity and radical scavenging 

activity of blue and purple barley were shown to be higher than in 

black and yellow grained types (KIM et al. 2007, LEE et al. 2013). 

Cyanidin-3-glucoside is the most common anthocyanin in purple 

barley, whereas delphinidin-3-glucoside is the most abundant 

anthocyanin in blue barley (KIM et al. 2007, SIEBENHANDL-EHN et 

al. 2011). 

Colored barley varieties are used in African and Asian countries for 

traditional dishes and beverages (TASHI 2005, ETICHA et al. 2009, 

2010, LEE et al. 2010). In Europe and North America seeds or grain 

mixes with hull-less Asian or Ethiopian heirloom varieties are rare-

ly offered in health-food shops, organic farm shops or web shops, 

sometimes under registered trademarks. Contrary to maize and 

rice, barley anthocyanins are due to lower concentrations in the 

grain and lower grain yield of barley, hitherto not commercially 

exploited.  

Wheat 

Due to its adaptability common wheat (Triticum aestivum L.) is a 

major cereal crop in many countries of the world and accounts for 

more than a quarter of the world cereal production. Wheat grains 

are usually white or red grained, however, also two types of an-

thocyanin pigmentation are described, i.e. purple pericarp and 

blue aleurone. Purple pericarp was already described before 1900 

by WITTMACK (1879) and KÖRNICKE (1885) for samples of tetra-

ploid wheat collected in East Africa. At the beginning of the 20th 

century purple wheat from Abyssinia was widely distributed 

among European plant scientists. In the second half of the 20th 

century the purple pericarp trait was introgressed from the Ethio-

pian resources into hexaploid wheat by researchers from New 

Zealand (COPP 1965). Meanwhile purple grained wheat varieties 

were released in several countries. Interspecific crossing activities 

in the first half of the 20th century in Germany, Austria and Czech-

oslovakia gave also rise to various European Blaukorn germplasm, 

wheat types with a blue pigmented aleurone layer. The source of 

the blue aleurone trait in this material was T. boeoticum (ZELLER 

et al. 1991). At the same time interspecific crosses with Agropyron 

species also resulted in various blue grained amphiploids, chromo-

some substitution and translocation lines (ZEVEN et al. 1991). In 

the last years ‘deep/dark purple’ grained wheat germplasm was 

created by combining the purple pericarp and blue aleurone ge-

netics (SUN et al. 1999, SYED JAAFAR et al. 2013) (Figure 1). Dis-

tinct anthocyanin profiles were observed for blue and purple 

wheat with delphinidin-3-glucoside and cyanidin-3-glucoside being 

the predominant anthocyanins in blue and purple grains, respec-

tively (see SYED JAAFAR et al. 2013 and references therein). Vari-

ous studies demonstrated a higher antioxidant activity of purple 

and blue grained genotypes compared to red or white ones.  

Purple tetraploid wheat landraces are traditionally used for food 

and beverages in Ethiopia (Geleta et al. 2009). In New Zealand, 

Austria and Canada wholemeal bread from purple wheat and in 

China products such as instant noodles are marketed. As the an-

thocyanins are located in the outer grain layers wholemeal or bran 

enriched flour has to be used to process characteristic food prod-

ucts. Thereby, other whole grain health promoting components, 

e.g. dietary fibers, minerals and vitamins, will be transmitted too. 

During processing it has to be considered that heat treatments can 

degrade anthocyanins.  

Figure 1: Wheat grain colours and grain cross sections: white, purple 

pericarp, deep purple, blue aleurone (clockwise from top left). In the cross 

section of the ‘deep purple’ type both the blue and purple colouration of 

the aleurone layer and the pericarp, respectively, are apparent.  
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Material and methods 

Since 2004 various crosses between red, white, purple and blue 

grained genotypes were carried out including purple pericarp 

resources 01C0200501, 46990, 49426, 82521, AUS30435, 

BVAL216120, BVAL258027, BVAL258034, CItr17422 and J.1083, 

and blue aleurone resources BVAL214025, PI634538, PI634539 

and PI634540. Selection of grain colour of progenies is done by 

visual scoring and classification into six different colour types: (i) 

white, (ii) red, (iii) purple, (iv) deep/dark purple, (v) blue (incl. dark 

blue), (vi) blue+purple. From the F5 onwards total anthocyanin 

content (TAC) is determined by spectrophotometry. Additionally, 

for ‘deep purple’ and ‘blue+purple’ genotypes the anthocyanin 

profile is checked either by HPLC or HPTLC (SYED JAAFAR et al. 

2013, Atzgersdorfer 2015, Fuchs 2015). Antioxidant activity is 

determined by the TEAC/ABTS assay according to RE et al. (1999).  

Results and discussion 

Increased total anthocyanin contents in blue, purple and deep 

purple grained progenies compared to the crossing parents were 

already demonstrated by BARON et al. (2012) and SYED JAAFAR et 

al. (2013) and confirmed by recent experiments. ATZGERSDORFER 

(2015) established a HPTLC method which was recently improved 

(FUCHS 2015) and allows now both the identification and quantifi-

cation of anthocyanins in wheat bran extracts. Figure 2 displays 

the total anthocyanin contents (TAC) of anthocyanin pigmented 

crossing parents and progenies and reveals that highest pigment 

concentrations were observed for ‘deep purple’ breeding lines. 

Figure 3 displays the correlation between the same breeding lines 

across years and demonstrates on the one hand also higher TAC in 

blue and deep purple lines, but also on the other hand a higher 

phenotypic stability with respect to the anthocyanin pigmentation 

of these two types. Whereas purple lines showed TAC up to 200 

ppm in 2011, it was <150 ppm in 2013 and with the exception of 

one genotype <100 ppm in 2014. Contrary deep purple lines 

showed stable TAC between 200 and 250 ppm, and blue lines an 

equal distribution around a mean of 150-180 ppm. The higher 

environmental stability of blue aleurone types compared to pur-

ple pericarp types was also found by ABDEL-AAL et al. (2006). Also 

abiotic stress and fertilization can affect the anthocyanin biosyn-

thesis in wheat grains (HOSSEINIAN et al. 2008, BUSTOS et al. 

2012).  

Together with a higher TAC, deep purple breeding lines also real-

ized higher antioxidant activities (Figure 4). Selecting the 18 

breeding lines which exhibited the 25% highest TAC resulted in 16 

deep purple, 1 blue aleurone and 1 purple pericarp line, from 

which 12 deep purple lines were also among the 25% of geno-

types with the highest antioxidant activity. Among the latter lines 

there were also 3 purple lines with relatively low TAC, indicating 

that not only anthocyanins are responsible for antioxidant activity 

but also other phenolic compounds, e.g. phenolic acids. There-

fore, high antioxidant activities in wheat grains can be realised 

either by increasing the TAC, other phenolic compounds or other 

antioxidants, e.g. carotenoids, tocopherols etc. A better under-

standing of the biosynthetic pathways of anthocyanins and other 

phenolic compounds and the knowledge of their individual antiox-

idant activity and bioavailability will be necessary to significantly 

improve the antioxidant activity and, therefore, the health benefit 

of the whole wheat grain in the future. Highest antioxidant activi-

ties in purple grained wheat and/or wheat products were also 

demonstrated by LI et al. (2005), SIEBENHANDL et al. (2007) and LI 

& BETA (2011). In these studies the pigmented samples had also 

the highest total phenolic content. Further studies will be neces-

sary to evaluate the bioavailability and antioxidant activity of 

wheat anthocyanins in processed food products. ABDEL-AAL et al. 

(2008) demonstrated that pigmented wheat extracts significantly 

suppressed both hydrogen peroxide-induced intracellular oxida-

tion and bacterial lipopolysaccharide-induced nitric oxide produc-

tion, but also observed that the type of aglycone and sugar seems 

to have a significant impact on antioxidant properties. A recent 

review on in vitro and in vivo studies of antioxidant properties of 

cereal grains was published by MASISI et al. (2016), however, only 

a few in vivo studies dealt specifically with anthocyanins and all of 

them with ‘black’ rice.  

Figure 2: Variability of the total anthocyanin content (TAC expressed as 
kuromanin equivalents) of winter wheat grown in Raasdorf 2014 (BA.C, 
blue aleurone crossing parents; BA.X, blue grained progenies (BA.X); DP.X, 
deep purple grained progenies; P.X, purple grained progenies; P.C, purple 
pericarp crossing parents; mean values are represented by red lines; TAC 
was calibrated directly on HPTLC plates).  

Figure 3: Correlation and variability of total anthocyanin content (TAC) of 
blue aleurone, purple pericarp and deep purple wheat breeding lines in 
2011, 2013 and 2014. Presented results are for the same nursery of 
breeding lines grown in each year in Raasdorf, eastern Austria. 
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Sequence variability in genes involved in biosynthetic pathway of anthocyanins in wheat 
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Eva MRKVICOVÁ§, Luděk HŘIVNA‡, Pavel HANÁČEK, Ladislav HAVEL  

Abstract   Anthocyanins are water soluble, natural pig-

ments responsible for the colouration of various plant parts 

and organs (e.g. flowers, seeds, leaves, coleoptiles). Ant-

hocyanins are strong natural antioxidants and, therefore, 

can have beneficial effects on human health. Food products 

made of wheat (Triticum aestivum L.) with uncommon co-

loured caryopses (e.g. blue aleurone, purple pericarp) beca-

me recently popular: a wide range of bakery products, pas-

ta and beverages was already produced from coloured 

wheat for research and commercial purposes. Anthocya-

nins, as well as other flavonoids, are synthesized by the 

phenylpropanoid metabolic pathway from the amino acid 

phenylalanine in several steps. Involved enzymes are in 

early biosynthesis chalcone synthase (CHS), chalcone iso-

merase (CHI) and flavanone 3-hydroxylase (F3H), and in late 

stages of biosynthesis dihydroflavanol 4-reductase (DFR) 

and anthocyanidin synthase (ANS). Each enzyme is encoded 

by a specific gene. In the present study, sequence analysis 

of these genes was performed using five wheat genotypes 

(i.e. ʻAbissinskaya Arraseitaʼ (AA) and ANK 28-B (ANK) with 

purple pericarp, ʻTschermaks Blaukörniger Sommerweizenʼ 

(TBS) and ʻUC66049ʼ (UC) with blue aleurone, and 

ʻNovosibirskaya 67ʼ (N67) with white caryopsis. Total geno-

mic DNA was isolated from leaves of 5-7 days old wheat 

plantlets. Either direct sequencing of PCR (polymerase 

chain reaction) product or gene cloning using plasmid vec-

tor in Escherichia coli (in case of CHS) was used to gain gene 

sequences. Multiple sequence alignment showed several 

single nucleotide polymorphisms (SNPs) between genoty-

pes, even between different clones of the same genotype. 

Similarity of aligned sequences ranged from 92.3 to 100%. 

CHS expression was monitored based on the colour develo-

pment of the caryopses during their maturation. Caryopses 

were collected every five days beginning 10 days after an-

thesis until 40 days after anthesis. At the latter stage the 

wheat spikes were already fully ripe. Extracted total RNA 

was reverse transcribed to the complementary DNA and 

relative gene expression was determined. Highest gene 

expression was observed 15 days after anthesis in TBS, 

whereas the other genotypes showed significant lower ex-

pressions across the investigation period. CHI sequences 

were obtained by direct sequencing of PCR products. Few 

single nucleotides and one five nucleotide indel were ob-

served. Similarity of aligned sequences was very high, ran-

ging from 99.7 to 100%. In purple pericarp genotypes, CHI 

expression first decreased and then increased, whereas 

blue aleurone genotypes showed first increasing and then 

decreasing expression. The gene expression in white colou-

red genotype N67 was low during the whole period of grain 

development. F3H primers were genome specific, i.e. were 

amplified products specific for wheat genomes A, B and D. 

In the B genome of UC a mutation was observed which 

caused the presence of a stop codon and, therefore, shor-

ter polypeptide. DFR sequences showed several SNPs and 

98 to 99% similarity. In the future, gene expression of F3H 

and DFR will be studied along with ANS sequence analysis.   
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Abstract   Grain texture is a main determinant of end-use 

quality of bread wheat (Triticum aestivum L.) and influences 

milling, baking and noodle making. Wheat grain texture is 

mainly determined by the hardness (Ha) locus consisting of 

puroindoline a (Pina) and puroindoline b (Pinb) genes. The 

wheat endosperm consists mainly of starch (amylose and 

amylopectin) and proteins. Amylose is catalyzed by the 

GBSS (granule-bound starch synthase) enzyme, also called 

waxy gene. In hexaploid wheat, waxy proteins are encoded 

by the waxy genes Wx-A1, Wx-B1 and Wx-D1. The biggest 

fragment belongs to the D genome (299 bp), the intermedi-

ate to the A genome (257 bp) and the smallest to the B ge-

nome (227 bp). Gliadins and glutenins are the main wheat 

gluten proteins. According to mobility in sodium dodecyl 

sulfate polyacrylamide gel electrophoresis (SDS-PAGE) glu-

tenins are divided into low molecular weight (LMW) and 

high molecular weight (HMW) glutenin subunits.  

A collection of 25 wheat genotypes with different caryopsis 

and/or endosperm colour (blue aleurone, purple pericarp, 

white and yellow endosperm) was studied in the present 

experiment. Genomic DNA was isolated from caryopses 

using DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Germany). Puroindoli-

ne genes Pina and Pinb (alleles Pina-D1a, Pina-D1b, Pinb-

D1a, Pinb-D1b, Pinb-D1c and Pinb-D1d), waxy genes and 

Glu-A3 LMW glutenin were analyzed by polymerase chain 

reaction (PCR). The following LMW glutenin check varieties 

were used: ʻChinese Springʼ (Glu-A3a), ʻGaboʼ (Glu-A3b), 

ʻGawainʼ (Glu-A3c), ʻAbbondanzaʼ (Glu-A3d), ʻLiocornoʼ (Glu

-A3e), ʻApostleʼ (Glu-A3f) and ʻGlenleaʼ (Glu-A3g). Puroindo-

line genes were analyzed using nine markers for Pina and 

four markers for Pinb.  

Results showed that for Pina only one allele (i.e. Pina-D1a) 

was amplified, whereas for Pinb three alleles (i.e. Pinb-D1a, 

Pinb-D1b, Pinb-D1d) were detected. Genotypes ʻNovo-

sibirskaya 67ʼ, ANK-28A and ANK-28B had an unknown PCR 

product, which was caused by a mutation in the locus. The 

null allele of Wx-B1 was found in five genotypes (i.e. 

ʻKoniniʼ, TA4024, ʻTschermaks Blaukörniger Sommerwei-

zenʼ, ʻTschermaks Blaukörnigerʼ, ʻBarevná 9ʼ). PCR products 

for Wx-A1 and Wx-D1 were amplified in all studied genoty-

pes. With respect to LMW glutenin three alleles were de-

tected (i.e. Glu-A3c, Glu-A3d, Glu-A3f). The most frequent 

allele was Glu-A3f. In four genotypes two alleles were iden-

tified indicating that these genotypes were either mixed or 

heterogeneous. No PCR product was detected in the blue 

aleurone wheats ʻTschermaks Blaukörnigerʼ and ʻSkorpionʼ.  
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Cadmium in Durum 

Cadmium in durum wheat 

Julia LAFFERTY*, Simone ZIMMERL§ 

Abstract   Durum is a tetraploid wheat used almost exclusi-

vely for human consumption, in most cases in form of pas-

ta products. Cadmium is a toxic heavy metal occurring na-

turally and through human activities in soil. Under favorab-

le circumstances, durum wheat can accumulate Cd in quan-

tities well above the EU-threshold of 0.1 mg/kg. Therefore, 

pasta producers require regular monitoring of semolina for 

Cd. A major gene controlling Cd uptake has been described 

in durum and molecular markers are available for this ge-

ne. An overview is given of the allele constitution for this 

gene in most European durum lines and varieties. 

 

Keywords   Food safety · heavy metal contamination · 

molecular marker · pasta · Triticum durum  

Durum (Triticum durum) ist ein tetrapoider Weizen, der fast aus-
schließlich für die menschliche Ernährung verwendet wird. Das 
traditionelle Anbaugebiet ist rund um das Mittelmeer, im Nahen 
Osten und bis nach Indien. Derzeit wird Durum in Europa, Asien, 
Amerika und Australien angebaut. Man kann verschiedene An-
bauformen unterscheiden. Am weitesten verbreitet ist der Anbau 
im Herbst zur optimalen Ausnutzung der Winterfeuchte, wobei 
die verwendeten Sorten keine oder nur wenige Winterhärte be-
sitzen. In Regionen mit ausgeprägterem Winter wird der Durum 
im Frühjahr (Mitteleuropa, Nordamerika) angebaut oder es wer-
den im Herbst echte Winterdurum angebaut. Die Winterhärte der 
Winterdurum basiert auf Einkreuzungen von Winterweizen.  

Auf Cd-belasteten Böden kann Durum unter bestimmten Umstän-
den Cd-Mengen im Korn einlagern, die den Grenzwert überschrei-
ten. Die Cd-Aufnahme wird positiv beeinflusst durch niedrigen pH
-Wert, niedrigen Humusgehalt, Zn-Mangel im Boden, die Verwen-
dung von Dünger mit hohem Cd-Gehalt und Chlorid im Bewässe-
rungswasser. Zu den Maßnahmen, die die Cd-Aufnahme bremsen 
gehören dementsprechend die Verwendung von Dünger mit nied-
rigem Cd-Gehalt, Kalkung zur pH-Regulierung, Maßnahmen die 
den Anteil organischer Substanz im Boden erhöhen und eben 
auch die Auswahl der geeigneten Sorte. Zn-Mangel im Boden wird 
in manchen Fällen als ein Einfluss auf den Cd-Gehalt in der Pflanze 
angegeben (CSIRO 1999). Es gibt aber Studien, wo ein gezieltes 
Düngen mit ZnSO4 die Cd-Aufnahme weder positiv noch negativ 
beeinflußt hat (WANG et al. 2011). 

CLARKE et al. (1997) zeigten, daß es einen major locus gibt, Cdu-1, 
der entscheidet ob es sich um eine hoch Cd-aufnehmenden 
Durum-Sorte handelt oder nicht. Dieser Locus liegt auf Chromo-
som 5B. In einem Versuch wurde gezeigt, daß 80% der Variation 
des Cd-Gehaltes im Korn damit erklärt werden konnte, ob die 
Pflanze das Allel für hohe oder niedrige Cd-Aufnahme besaß. 

Im Vergleich dazu wird beim Brotweizen die Cd-Aufnahme schein-
bar von mehreren Loci kontrolliert und es gibt nicht so ein 
schwarz-weiß Ergebnis wie bei Durum (SPIEGEL et al. 2009; Abbil-
dung 1).  

In der Arbeit von HARRIS & TAYLOR (2013) wurde gezeigt, dass 
die niedrig und hoch aufnehmenden Durum bezogen auf die Ge-
samtbiomasse die gleiche Menge Cd aufnehmen. Der wesentliche 
Unterschied ist die Umlagerung von den Wurzeln in die oberirdi-
schen Pflanzenteile und insbesondere ins Korn. Hochaufnehmen-
de Linien haben um den Faktor 2-2,5 mehr Cd im Korn als niedrig 
aufnehmende Linien. Für Cdu-1 gibt es verschiedene Marker 
(ZIMMERL et al. 2014). In einer Arbeit der Universität Hohenheim 
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§ Universität für Bodenkultur Wien, Department IFA-Tulln, Konrad Lorenz Str. 20, 3430 Tulln, Österreich 
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Einleitung 

Cadmium (Cd) ist ein toxisches Schwermetal. Gewonnen wird Cd 
als ein Nebenprodukt der Zn-, Pb- und Cu-Gewinnung. Reines Cd 
gibt es in der Natur so gut wie gar nicht. Cd wird vom Menschen 
hauptsächlich über die Nahrung und Rauch aufgenommen 
(Raucher haben höhere Cd-Werte in Blut und Niere). Aufgenom-
menes Cd hat im Körper eine lange Halbwertszeit, der Cd-Gehalt 
steigt im Laufe des Lebens an. Bei Fe- und Ca-Mangel wird Cd 
leichter aufgenommen, da die gleichen Transportwege genutzt 
werden. Durch langsame Anreicherung kann es zu einer chroni-
schen Vergiftung kommen, die allerdings sehr schwer nachzuwei-
sen ist. Weiters kommt es zu Schäden der Niere und Knochen 
durch Ca-Abbau. Die maximal empfohlene wöchentlich Aufnahme 
von Cd wurde 2009 von 7 µg/kg auf 2,5 µg/kg gesenkt, ebenso der 
Grenzwert für Getreide 2012 von 2 auf 1 mg/kg. 

Aufgrund der hohen Toxizität wird versucht, die Verwendung und 
Verbreitung von Cd zu vermindern. Einsatzgebiete umfassen u.a. 
Ni-Cd-Akkus, gelbe Farben und Legierungen. Cd aus Feldfrüchten 
ist die Hauptaufnahmequelle für Menschen. Im Boden kommt Cd 
aus natürlichen Quellen und durch menschlichen Eintrag vor. Die 
meisten Phosphatlagerstätten enthalten auch Cd, so dass Kunst-
dünger meist mehr oder weniger Cd enthält. In manchen Ländern 
gibt es daher Grenzwerte für Cd im Dünger. Auch das Ausbringen 
von Klärschlamm trägt zur Anreicherung von Cd im Boden bei.  



wurde der Einfluß von Cdu-1 auf die Cd-Aufnahme gezeigt, aber 
auch dass es einen großen Jahres und Umwelteinfluss gibt 
(ANDERS 2012; Tabelle 1).  

Material und Methoden 

Im Rahmen einer Bachelorarbeit am IFA-Tulln wurden eine Reihe 
von, meist europäischen, Sorten, Genbankmaterial und das Zucht-
material der Saatzucht Donau mit dem CAPS-Marker Usw47 unter-
sucht. Eine detaillierte Beschreibung des Materials und der Me-
thodik ist in ZIMMERL et al. (2014) enthalten. 

Ergebnisse und Diskussion 

Gesamt betrachtet waren 54% der untersuchten Durum niedrig 
aufnehmend und 44 % hoch aufnehmend. Das entspricht ungefähr 
dem was man erwarten kann, wenn das Merkmal in der Züchtung 
nicht berücksichtigt wird und mit keinerlei negativen oder positi-
ven Eigenschaften gekoppelt ist. Bei drei ebenfalls untersuchten 
T. dicoccoides Akzessionen wurden beide Allele gefunden, was 
darauf hinweist, das die Allele bereits vor der Domestizierung des 
Weizen existierten. Wurden die Durum nach Herkunft getrennt 
betrachtet, ließ sich ein leichtes West-Ost-Gefälle beobachten, je 
weiter nach Osten, desto höher der Anteil an niedrig aufnehmen-
den Sorten. Dabei muss man aber berücksichtigen, dass zum Teil 
nur wenige Sorten pro Land untersucht wurden (Abbildung 2). 
Unterscheidet man die untersuchten Durum nach Winter- und 
Sommertypen, so fällt auf, dass von den Winterdurum ein wesent-
lich höherer Anteil niedrig-aufnehmend ist (Abbildung 3). Das ist 
auch der Grund für das in Abbildung 2 beobachtete Ost-West-
Gefälle – je weiter man nach Osten kommt, desto mehr wird Win-
terdurum angebaut. Eventuell handelt es sich um ein Erbe aus 
dem Weichweizen oder es liegt daran, dass Winterdurum eine 
recht enge genetische Basis hat. Die Grundlage für die Winterhär-
te ist in fast allen Fällen die Einkreuzung von winterhartem Wei-
zen in Sommerdurum aus der Mitte des 20. Jahrhunderts in der 
Sowjetunion. 

Das Gen für niedrige Cd-Aufnahme scheint nicht mit negativen 
Eigenschaften gekoppelt zu sein. Die zwei zurzeit größten Durum-
sorten in Frankreich haben jeweils 25% der Vermehrungsfläche. 
Die eine ist hoch-, die andere ist niedrigaufnehmend.  
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Abbildung 1: Cd-Belastung in Weich- und Durumweizen 
(modifiziert nach SPIEGEL et al. (2009)) 

Figure 1: Cadmium contamination in soft and durum wheat 
(modified after SPIEGEL et al. (2009)) 

Tabelle 1: Cd-Gehalte verschiedener Durum-Sorten an verschieden Standorten und ihre Allelausprägung (modifiziert nach ANDERS 2012) 

Table 1: Cadmium content of durum varieties at different locations and their Cdu-1 allele (modified after ANDERS et al. (2012)) 



Schlussfolgerungen 

Was sind nun die Möglichkeiten, den Cd-Gehalt im Durum niedrig 
zu halten? Von der landwirtschaftlichen Seite liegt eine Möglich-
keit im Management. Dazu gehören Maßnahmen, die den Humus-
gehalt erhöhen, Kalkdüngung um den pH-Wert zu regeln, einen 
Dünger mit wenig Cd verwenden. Zum anderen sollte man eine 
Sorte zu wählen, die niedrig Cd aufnehmend ist. In der Züchtung 
haben wir das Glück mit einem Hauptgen zu arbeiten, für das ein 
guter und anwendungsfreundlicher molekularer Marker zur Verfü-
gung steht. Zusammen mit der Tatsache, daß hohe Cd-Aufnahme 
ein lokal kleinräumiges Problem ist, sollte uns nicht der Appetit 
auf Durumteigwaren vergehen. 
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Abbildung 2: Anteil niedrigaufnehmender Durum an den gesamt untersuchten Durumsorten/-linien pro Land/Gebiet 

Figure 2: Number of low Cd-uptake durum wheat varieties of the total investigated number of durum wheat genotypes per country  

1 Unter- bzw. Überschreiten der natürlichen Grenzen infolge der Adjustierung möglich 

Abbildung 3: Untersuchte Durum Genotypen getrennt nach Som-
mer- und Winterformen. 

Figure 3: Investigated durum wheat nursery divided into spring 
and winter growth types. 
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Genetic analysis of falling number stability in wheat 

Theresa ALBRECHT*, Volker MOHLER*, Michael OBERFORSTER§, Lorenz HARTL*  

Abstract   Preharvest sprouting (PHS) describes the germi-

nation of mature seeds before harvest. During germination, 

α-amylases degrade starch which leads to reduced falling 

numbers, an important economic trait concerning dough 

quality of wheat. The extent of PHS is highly dependent on 

environmental conditions and without PHS inducing weat-

her conditions, the stability of falling numbers of wheat 

cultivars cannot be assessed. In addition to the traits germi-

nation index, sprouting of intact ears and falling number, a 

test has been developed to determine falling number stabi-

lity under controlled conditions. For this, the kernels are 

stored at room temperature (after-ripening) until wetting 

to induce a decrease of falling numbers. The depletion of 

dormancy before harvest and hence, the duration of after-

ripening, was influenced amongst others by the tempera-

ture sum reached since seeding date. 

Within the project NoSprout, six biparental populations 

were analysed for the described traits and each population 

was genotyped with a sufficient number of markers. The 

population Kometus/Fakir was phenotyped at four loca-

tions (Feldkirchen, Söllingen, Hadmersleben, Fuchsenbigl) 

in the cropping season 2013/2014 and showed an appropri-

ate differentiation for the traits. Heritabilities were 0.46 for 

falling number at harvest-ripeness, 0.87 for falling number 

stability, 0.74 for sprouting of intact ears, and 0.75 for ger-

mination index. High correlations (r=0.81-0.86) between 

the latter three traits were observed.  

In Kometus/Fakir, similar quantitative trait loci (QTL) for 

sprouting of intact ears and germination index were detec-

ted on chromosomes 2B, 4A, and 5B. For the QTL on chro-

mosome 4A, up to 92% of the phenotypic variation for 

sprouting of intact ears was explained in Söllingen. In the 

same marker interval on chromosome 4A, a QTL for falling 

number was detected explaining 1-12% of the phenotypic 

variance. The effect of this QTL could be emphasized when 

falling number stability was considered. A QTL on chromo-

some 4AL has been described previously as Phs1 and the 

interval matched the detected QTL in Kometus/Fakir. 

Furthermore, two candidate genes PM19-A1 and PM19-A2 

for this major dormancy QTL have been identified. How-

ever, the parental varieties ʻKometusʼ and ʻFakirʼ carried 

the same allele at both candidate genes. Two segregating 

markers in this region showed a clear separation of PHS 

tolerant and susceptible genotypes in the population as 

well as in a diversity panel of 124 winter wheat cultivars. 

Overall, we detected nine QTL in at least two of the analy-

sed populations and ten QTL were overlapping between 

association and QTL mapping projects. Of these, five QTL 

were in concordance over populations and projects. For 

some of these QTL, marker assays for a low-density SNP 

platform were developed. In the ongoing project AmyCtrl, 

these markers will be validated in wheat breeding materi-

als. Their predictive ability will be compared to a genome-

wide prediction method for PHS tolerance and falling num-

ber stability. 
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Beziehung von Auswuchs, Keimungsindex und Fallzahlstabilität zur Fallzahl unter Belas-

tungsbedingungen bei Winterweizen 

Relationship of sprouting, germination index and falling number stability to the falling 

number under stress conditions for winter wheat 

Michael OBERFORSTER*, Edit KALMAR*, Elisabeth ZECHNER§, Theresa ALBRECHT‡,  
Lorenz HARTL‡ 

Abstract   The aim of this study was to examine the relati-

onship between several traits with respect to pre-harvest 

sprouting in winter wheat (Triticum aestivum L.). In 

2013/14 the progenies of eight winter wheat crosses were 

grown in Austrian field trials. The parents of these popula-

tions (Kometus/Fakir, Hermann/Skalmeje, History/Rubens, 

BAUB469511/Format) contrasted in terms of pre-harvest 

sprouting resistance and falling number (HFN) stability. In 

2014/15 experiments with current breeding lines of Ger-

man and Austrian wheat breeders were carried out. The 

following parameters were determined: sprouting of intact 

spikes in a rain simulation chamber, germination index of 

grains harvested at ripening, HFN with a test based on four 

to six weeks of after-ripening and 24 or 30 h wetting of 

grains, HFN of samples from irrigated plots or after late 

harvest. HFN stability test showed sometimes remarkable 

differences between breeding lines. Based on the results, 

however, sprouting resistance could not be described more 

precisely by HFN measured on irrigated or late-harvested 

plots than by other laboratory methods. The populations of 

the project NoSprout correlated with r=0.087-0.488**; the 

nursery of project AmyCtrl with r=0.460** and 0.311**, 

respectively. The non-significant correlations are due to 

unequal seed dormancy of the different methods, too low 

or too high wetting and the resulting inadequate differenti-

ation of HFN values under field conditions.   

 

Keywords   Falling number · preharvest sprouting · starch 

degradation ·  Triticum aestivum   

Einleitung 

Auswuchs (PHS, preharvest sprouting), das vorzeitige Keimen der 
Körner am Halm, bedeutet eine Qualitätsminderung bei Saat-, 
Mälz- und Mahlgetreide. In Österreich gab es in den Jahren 2005, 
2006 und 2008 sowie abgeschwächt 2013 und 2014 Auswuchs-
schäden und reduzierte Fallzahlen bei Weizen. In Deutschland 
waren die Weizenernten 2005, 2006, 2010 und 2011 vielfach 
davon betroffen. Eine regnerische Witterung in Verbindung mit 
geringer Korndormanz (Keimruhe) ist vorrangig dafür verantwort-
lich.  

Material und Methoden 

Pflanzenmaterial und Umwelten  

Die im Rahmen der CORNET Projekte NoSprout und AmyCtrl 
durchgeführten Weizenversuche standen in Fuchsenbigl (Bez. 
Gänserndorf), Grabenegg (Bez. Melk) und Zwettl (Bez. Zwettl). Sie 
waren in einem augmented design (einfache Wiederholung, 5-10 
Standardsorten) konzipiert, die Parzellengröße variierte von 1,25 
bis 3,0 m². Im Jahr 2013/14 wurden Nachkommenschaften der 
Kreuzungspopulationen Kometus/Fakir, Hermann/Skalmeje, His-
tory/Rubens und BAUB469511/Format geprüft; in der Saison 
2014/15 waren es die Sorten ‘Colonia’, ‘JB Asano’ und ‘Julius’ 
sowie Zuchtstämme deutscher und österreichischer Weizenzüch-
ter (Tabelle 1).  

Untersuchungsmerkmale  

Auswuchs intakter Ähren: Auf Gitterrosten platzierte Ähren wur-
den in der Feuchtkammer einer Temperatur von 20±2°C und ei-
ner nahezu wassergesättigten Atmosphäre ausgesetzt. Die Anzahl 
von Wurzel- und Blattkeimen resultiert in Noten von 1 (kein Aus-
wuchs) bis 9 (sehr starker Auswuchs, Abbildung 1). Die erste Boni-
tur erfolgte nach 6 bis 10 Tagen, eine weitere 2 bis 4 Tage später. 
In die Auswertung ging der Mittelwert ein.  

Keimungsindex: Von zur Gelb- bis Vollreife geschnittenen Ähren 
wurden 200 Körner bei 20±2°C in feuchtes Filterpapier eingelegt. 
Die am 4., 5. und 6. Tag gekeimten Körner dienten nach der bei 
WALKER-SIMMONS (1987) beschriebenen Formel zur Berechnung  
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eines gewichteten Keimungsindex. Dieser kann 
einen Wert von 0 (absolute Dormanz) bis 0,5 
(sämtliche Körner keimten am 4. Tag) erreichen.  

Fallzahl-Stabilitätstest: Von zur Gelb- bis Vollrei-
fe geschnittenen Ähren wurden 33 g Kornproben 
einer 5- bis 6-wöchigen Nachreife bei Raumtem-
peratur unterzogen, anschließend mit 16,5 mL 
Wasser in Petrischalen 24 bzw. 30 h befeuchtet, 
36 h bei 40°C getrocknet und die Fallzahl 
(HAGBERG 1960) gemäß ICC-Standard Nr. 107/1 
bestimmt. Es ist dies eine von SCHACHSCHNEI-
DER & HEINZE (2009, 2010) entwickelte, jedoch 
modifizierte Methode.  

Fallzahl von Feldproben: Nach zeitweiliger Bereg-
nung der Versuche vom 16. bis 29. Juli 2014 
(Fuchsenbigl, 9 Termine), 21. bis 29. Juli 2014 
(Grabenegg, 6 Termine), 17. bis 27. Juli 2015 
(Fuchsenbigl, 7 Termine) oder Überständigkeit 
(Zwettl) erfolgten der Drusch und die Fallzahl-
analyse.  

Statistische Auswertung  

Die erhobenen Rohdaten wurden anhand der 
wiederholten Standards um die Blockeffekte 
mithilfe des Pakets lsmeans in R adjustiert 
(LENTH & HERVÉ 2015). Die Korrelationen wur-
den mit SPSS Vers. 22 (IBM SPSS Statistics) be-
rechnet.  

Ergebnisse und Diskussion 

Auswuchs zieht eine Herabstufung der Weizen-
qualität, eingeschränkte Verwertungsmöglich-
keiten und finanzielle Verluste beim Landwirt 
nach sich. Auswuchsresistenz ist ein wün-
schenswertes, allerdings durch zahlreiche genetische Faktoren 
und Umweltwirkungen beeinflusstes Sortenmerkmal (PAULSEN & 
AULD 2004, ALBRECHT et al. 2015). Es besteht ein eindeutiger 
Zusammenhang zwischen dem Prozentsatz ausgewachsener Kör-
ner und der Fallzahl (OBERFORSTER et al. 2012). Niedrige Fallzah-
len gehen mit einer gesteigerten α-Amylase-Aktivität und in der 
Folge mit dem partiellen Abbau der Stärke zu Zuckern einher. In 
österreichischen Anbau-Lieferverträgen ist eine Mindestfallzahl 
von 280 s für Premiumweizen, 250 s für Qualitäts- und Keksweizen 
sowie 220 s für Mahlweizen festgelegt; der Auswuchs darf 1% 
nicht übersteigen.  

Die Begriffe „Auswuchsfestigkeit“ und „Fallzahlstabilität“ werden 
oftmals synonym gebraucht, sind aber keineswegs deckungsgleich. 
Denn nicht immer ist Auswuchs der Grund für niedrige Fallzahlen. 
Eine Anreicherung von α-Amylase in den Außenschichten der Wei-
zenkörner wegen feuchter Witterung führt anfangs noch nicht zur 
Stärkespaltung und Keimung. Die gemessene Schrotfallzahl zeigt 
vermeintliche Qualitätsprobleme an, während die Mehlfallzahl 
noch ein normales Niveau aufweisen kann. Erst wenn die α-
Amylase in das Endosperm vordringt, ist Auswuchs wahrschein-
lich. Ebenso gibt es abgesenkte Fallzahlen ohne Auswuchs wenn 
die Phase der Stärkeeinlagerung durch Trockenstress zu rasch 
beendet wird (MÜNZING 2012, MÜNZING, pers. Mitt.). Auch bei 
Sorten mit pre-maturity α-Amylase-Aktivität (TJIN WONG JOE et 
al. 2005) fehlt zunächst Auswuchs.  

Eine ausgeprägte Fallzahlstabilität bedeutet, dass die Sorte oder 
der Pflanzenbestand selbst in einer regnerischen Reifephase den 
geforderten Mindestwert nur selten unterschreitet. Einige Wei-
zensorten, welche bei günstigen Bedingungen hohe Fallzahlen 
aufweisen, büßen diese bei kritischer Witterung mitunter rasch 
ein. Andererseits können Sorten mit mittlerer Fallzahl-
Ausprägungsstufe (APS) auch längere Zeit auf ihrem Niveau ver-

harren (MICHEL & STÖLKEN 2010).  

Manche Untersuchungen zur Auswuchsfestigkeit haben frühzeitig 
auch die Fallzahlstabilität berücksichtigt. Gemäß Fachbereichstan-
dard TGL 39473/04 (AKADEMIE DER LANDWIRTSCHAFTSWISSEN-
SCHAFTEN 1983) werden frisch geerntete Weizenkornproben 18 h 
in Wasser eingeweicht, 48 h bei 14-16°C im Klimaschrank belas-
sen, anschließend getrocknet und die Fallzahl von unprovozierten 
und provozierten Teilproben gemessen. PETERSEN (2010) passte 
die Methodik an und analysierte die abnehmende Fallzahl in ei-
nem Sortiment von Winterweizen bei sieben Provokationsstufen 
und einer Einweichdauer zwischen 16,5 und 42,5 h.  

In Deutschland wurden nach der die Fallzahl beanspruchenden 
Witterung der Jahre 2010 und 2011 offizielle Sorteninformationen 
zur Stabilität dieses Merkmals gefordert. Aktuell sind die Winter-
weizensorten in fünf Fallzahl-Stabilitätsgruppen eingeteilt (BSA 
2015). Basis dafür sind allerdings nicht witterungsunabhängige 
Labormethoden, sondern die aus Wertprüfungs- und Landessor-
tenversuchs-Daten berechneten Fallzahl-Variationskoeffizienten 
(RENTEL 2013).  

In der Österreichischen Beschreibenden Sortenliste (AGES 2015) 
ist die Fallzahlstabilität der Weizensorten nicht explizit dargestellt, 
geht aber mit den Merkmalen „Neigung zu Auswuchs“ und 
„Fallzahl“ teilweise konform. Am labilsten ist die Fallzahl bei den 
Winterweizensorten ‘Augustus’, ‘Ludwig’, ‘Pireneo’, ‘Saturnus’, 
‘Skorpion’, ‘Vulcanus’, ‘Yello’ und ‘Xenos’. Diese weisen eine Fall-
zahl-APS von „mittel bis niedrig“ bis „sehr niedrig“ und eine Aus-
wuchs-APS von „mittel“ bis „stark“ auf. Sorten mit vergleichsweise 
geringen Fallzahlschwankungen sind ‘Bernstein’, ‘Ceraso’, 
‘Dominikus’, ‘Emilio’, ‘Frisky’, ‘Hewitt’, ‘Lennox’, ‘Messino’, ‘Sax’ 
und ‘Sherpa’. Diese zeigten in den Wertprüfungen höhere Fallzahl-
werte und sind mit den APS „hoch bis mittel“ bis „sehr hoch bis 
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Tabelle 1: Übersicht der 2013/14 und 2014/15 durchgeführten Versuche 

Table 1: Overview of the 2013/14 and 2014/15 cultivated experiments  

Projekt/Versuch Populationen/Genotypen Prüfglieder Feldauswuchs 

NoSprout 2014       

Fuchsenbigl I Kometus/Fakir 191 beregnet 

Fuchsenbigl II Hermann/Skalmeje 121 beregnet 

Grabenegg History/Rubens 98 beregnet 

Zwettl BAUB469511/Format 86 überständig 

AmyCtrl 2015       
Fuchsenbigl Zuchtlinien 303 beregnet 

Zwettl Zuchtlinien 303 überständig 

Abbildung 1: Ähren von fünf Winterweizensorten mit unterschiedlicher Empfindlichkeit für 
Auswuchs in der Feuchtkammer. Bewertung v.l.n.r (Skala 1-9): 1, 3, 5, 7 und 9  

Figure 1: Spikes of five winter wheat cultivars with different sensitivity to sprouting in a rain 
simulation chamber. Rating on a scale of 1-9 from left to right: 1, 3, 5, 7 and 9  



hoch“ beschrieben. Die in der Österreichischen Sortenliste bei 
Weizen mitgeteilte Fallzahl-APS gibt indirekt Hinweise zu deren 
Stabilität. Wesentliche Gründe dafür sind, dass ein Teil der Prüfun-
gen kritischem Erntewetter ausgesetzt war bzw. bei ergänzenden 
Register-parzellen Auswuchsverhältnisse durch Besprühen mit 
Wasser oder Überständigkeit simuliert wurden. Bei sensitiven 
Genotypen reagiert die Fallzahl bei zunehmender Umweltvariabili-
tät verstärkt mit Wechselwirkungen.  

Die Ausprägung der Keimruhe ist ein Hauptfaktor für phäno- und 
genotypische Unterschiede im Auswuchsverhalten (MARES 1987). 
Bei einem wenig dormanten Weizenbestand kann bereits eine 
kurzzeitig feuchte Phase zur Teig- bis Totreife die α-Amylase akti-
vieren und den Keimprozess einleiten. Um auch nach weitgehend 
trockener Abreife Kenntnisse zur Empfindlichkeit gegenüber reg-
nerischen Bedingungen zu erhalten, wurden provokative Labor-
tests angewandt und die Daten mit Fallzahlen von Weizenparzel-
len nach künstlicher Beregnung oder Überständigkeit korreliert.  

Im Jahr 2014 entwickelte der Weizen am Standort Fuchsenbigl 
eine ausgeprägte Dormanz. Selbst eine künstliche Beregnung von 
insgesamt 55 h (9 Termine) brachte bei Kometus/Fakir nur eine 
schwache Fallzahlabsenkung. Etwas aus-sagekräftiger reagierte die 
Population Hermann/Skalmeje. In Gra-
benegg bedeutete eine Benetzung von 23 
h (6 Termine) bei History/Rubens markant 
reduzierte Werte. In Zwettl bewirkte der 
natürliche Niederschlag bei BAUB469511/
Format optimal verteilte Fallzahlen. Die in 
die Feuchtkammer eingebrachten Ähren 
reagierten sehr variabel, es gab Werte von 
1 (kein Auswuchs) bis 9 (sehr starker Aus-
wuchs) bzw. 1,1 bis 9,1 (nach Adjustie-
rung). Beim Keimungsindex zeigten die 
Populationen Kometus/Fakir, Hermann/
Skalmeje und History/Rubens eine gute 
Differenzierung (0,04 bis 0,5 bzw. adjus-
tiert 0,06 bis 0,5). Am kühleren Standort 
Zwettl war bei BAUB469511/Format die 
Dormanz am Feld weitgehend abgebaut 
und die meisten Zuchtlinien keimten rasch 
(Keimungsindex 0,39 bis 0,5). Beim Fallzahl
-Stabilitätstest sollte eine mehrwöchige 
Lagerung der Kör-ner die Keimruhe verrin-
gern. Das anschließende Befeuchten führ-
te zu unterschiedlicher Fallzahlreduktion 
und Werten von 62 bis 401 s bzw. nach 
Adjustierung von 56 bis 406 s (Tabelle 2). 

Im Jahr 2015 war die Dormanz des Weizens schwach ausgeprägt 
und die Keimungsdaten sind vergleichsweise wenig differenziert 
(Index 0,29 bis 0,5). Der Versuch Fuchsenbigl wurde zwischen 17. 
und 27. Juli an 7 Tagen insgesamt 67 Stunden beregnet. Ange-
sichts der geringen Keimruhe war die Befeuchtung zu intensiv und 
führte gehäuft zu niedrigen Fallzahlen von weniger als 100 s. Am 
Standort Zwettl bewirkte oftmaliger Regen zwischen Mitte August 
und Mitte September Auswuchs.  

Die Parameter Keimung intakter Ähren und Keimungsindex sind 
zur Fallzahl der Feldproben erwartungsgemäß negativ korreliert. 
Allerdings sind die Zusammenhänge bei Kometus/Fakir teilweise 
nicht signifikant. Der Hauptgrund dürfte die durch eine tiefe Dor-
manz ungenügende Aktivierung der Amylasen gewesen sein. Die 
Population History/Rubens brachte mit r=-0,480** und -0,483** 
bzw. r=0,488** befriedigende Ergebnisse. Bei BAUB469511/
Format störte eine allzu rasche Keimung die Beziehung zum Äh-
renauswuchs und beiden Fallzahlmethoden. Im Projekt AmyCtrl 
korrelierten der Ährenauswuchs mit r=-0,481** bzw. r=-0,443** 
und der Keimungsindex mit r=-0,534** bzw. -0,310** mit der Fall-
zahl von Feldproben. Der Fallzahl-Stabilitätstest lieferte besser 
differenzierende Werte als die beregneten oder überständigen 
Parzellen. Mit r=0,460** (Fuchsenbigl) bzw. r=0,311** (Zwettl) 
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Tabelle 2:  Variabilität von Auswuchs in der Feuchtkammer, Keimungsindex, Fallzahl im Stabilitätstest und Fallzahl beregneter oder überständiger Weizenver-
suche (86-303 Prüfglieder, 2014-2015)  

Table 2: Variation of sprouting in a rain simulation chamber, germination index, falling number in a stability test and falling number of irrigat-ed or late-
harvested wheat trials (86-303 genotypes, 2014-2015)  

Projekt / Versuch 
Auswuchs intakter Ähren 

(1-9)   Keimungsindex   
Fallzahl Stabilitätstest 

(s)   
Fallzahl Feldproben 

(s) 

  Min–Max Mittel   Min–Max Mittel   Min–Max Mittel   Min–Max Mittel 

NoSprout 2014                       

Fuchsenbigl I 1,1–8,6 3,3   0,06–0,44 0,22   56–406 188   80–390 259 

Fuchsenbigl II 1,7–9,1 4,1   0,17–0,48 0,36   60–323 160   61–355 195 

Grabenegg 1,5–9,0 4,5   0,22–0,50 0,36   77–281 157   62–275 104 

Zwettl 2,0–8,0 4,8   0,39–0,50 0,49   141–392 272   62–229 131 

AmyCtrl 2015                       
Fuchsenbigl 0,6–8,7 4,6   0,33–0,50 0,46   57–353 180   37–341 129 

Zwettl 1,5–9,0 4,6   0,29–0,50 0,46   62–315 175   62–365 141 
1) Vereinzeltes Unter- bzw. Überschreiten der natürlichen Grenzen infolge der Adjustierung       

Tabelle 3: Intervarietale Korrelationen zwischen Auswuchs in der Feuchtkammer, Keimungsindex, 

Fallzahl im Stabilitätstest und Fallzahl beregneter oder überständiger Weizenversuche (86-303 Prüf-

glieder, 2014-2015)  

Table 3: Intervarietal correlations between sprouting in a rain simulation chamber, germination 

index, falling number in a stability test and falling number of irrigated or late-harvested wheat trials 

(86-303 genotypes, 2014-2015)  

Projekt/Versuch Auswuchs intakter Ähren 
(1-9) Keimungsindex Fallzahl Stabilitätstest 

(s) 

NoSprout 2014       
Fuchsenbigl I -0,242** -0,087ns 0,087ns 
Fuchsenbigl II -0,324** -0,380** 0,219* 
Grabenegg -0,480** -0,483** 0,488** 
Zwettl -0,490** -0,136ns 0,458** 

AmyCtrl 2015       
Fuchsenbigl -0,481** -0,534** 0,460** 
Zwettl -0,443** -0,310** 0,311** 

*,** = signifikant bei p<0,05, p<0,01   



war die Übereinstimmung aber nicht enger als jene der übrigen 
Parameter (Tabelle 3).  

Schlussfolgerungen 

Auswuchsfestigkeit und Fallzahlstabilität sind teilweise auf unter-
schiedlichen Mechanismen basierende komplex vererbte Merkma-
le. Versuche mit Simulation regnerischer Bedingungen an gelb- bis 
vollreifen Weizenparzellen oder eine kurzzeitige Benetzung teil-
dormanter Körner im Labor eröffnen prinzipiell gute Möglichkei-
ten zur Charakterisierung dieser Parameter. Ist die Befeuchtung 
jedoch zu intensiv, bedeutet dies einen schnellen Verlust an phä-
notypischer Variabilität und Information. Der Einsatz genetischer 
Marker kann vor allem in frühen Generationen die Selektionsin-
tensität steigern.  
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Soybean quality: Options for improvement of food safety and health value 
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Helmut K. MAYER#  

Abstract   During the last decade, European soybean pro-

duction has been growing considerably because of the high 

demand for domestic protein sources for both livestock 

feed and human food production. Due to its outstanding 

seed protein content of over 40%, soybean is increasingly 

utilized as a source of protein both in traditional soy-foods 

as well as in modern food technology. As a consequence, 

food safety and food health properties of soybean are gai-

ning in importance as well. As soybean contains several 

allergenic proteins and is a prominent accumulator of cad-

mium from soil, breeding for improved food safety is of 

great interest in the development of food-grade soybean 

cultivars. Moreover, genetic variation in bioactive compo-

nents with health-promoting effects such as oligosacchari-

des, isoflavones or polyamines could be utilized as well for 

improving the functional value of soy-foods. 

Thus, early maturity soybean populations (maturity groups 

000-0) have been developed for either reducing the aller-

gen content, for selection of low cadmium uptake or for 

analysing genetic variation in seed polyamine concentrati-

on. Breeding lines were grown at locations in the east of 

Austria between 2012 and 2014. From samples harvested, 

different types of seed quality analysis were carried out: 2D 

electrophoresis and Western blot were applied for identifi-

cation of soybean lines lacking a major allergen protein, 

atomic absorption was used for determining cadmium and 

ultra-high performance liquid chromatography was utilized 

for measuring polyamine concentration of seed. 

Based on a population segregating for the immunodomi-

nant soybean allergen P34, early maturity lines free of P34 

were developed from the cross between an adapted 000 

parent and a genebank accession of maturity group IV 

being the donor of the P34 allergen free allele. These lines 

can serve as a base population for introgressing the low-

P34 trait into adapted cultivars and for further characteri-

zing the low-P34 trait in food science and immunology. 

Based on a QTL described earlier, a microsatellite marker 

was used to group soybean cultivars and lines into either 

low or high cadmium accumulating genotypes. Depending 

on genotype and location, seed cadmium concentration 

was in the range between 0.06 and 0.16 mg/kg for high and 

between 0.03 and 0.08 mg/kg for low cadmium accumulati-

on genotypes, respectively. Both within the low and the 

high cadmium accumulating groups, significant variation in 

cadmium concentration was detected which opens possibi-

lities for further selection. 

In another set of soybean lines, genetic variation was found 

for polyamines and free amino acids. In particular, soybean 

is a rich source of spermidine with levels ranging between 

190 and 285 mg/kg. As spermidine very recently has been 

associated with strong anti-aging effects in both animal 

models and humans, it might significantly contribute to the 

health benefits associated with soy-food consumption and 

therefore could become a future target of selection in food-

grade soybeans.  

The results of the present study indicate that there is suffi-

cient genetic variation in food safety and health-promoting 

characters of soybean. Particularly, marker-assisted selec-

tion for reduction of cadmium accumulation could be easily 

incorporated into cultivar development thus adding a signi-

ficant food safety benefit to food-grade soybeans. 

 

Keywords   Anti-aging effect · cadmium · food allergy · Gly-

cine max · health promoting effect ·  QTL  
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Improving yield potential, yield stability and seed quality of lupins as protein plants 

(LupiBreed) 

Brigitte RUGE-WEHLING*, Kristin FISCHER*, Steffen ROUX*, Regine DIETERICH§  

Abstract   The overall goal of the project LupiBreed is to 

improve productivity of narrow-leafed sweet lupin (Lupinus 

angustifolius) and yellow sweet lupin (L. luteus) with regard 

to kernel yield, yield stability, and seed composition. In ad-

dition, the question will be addressed whether the narrow 

genetic basis of current breeding materials may be broade-

ned by analyzing EMS induced novel growth types with 

yield potential as well as genebank accessions as plant ge-

netic resources. 

A combined approach of plant breeding and crop science is 

followed to improve anthracnose resistance in L. angustifo-

lius and L. luteus. So far, only one resistance gene Lanr1, 

derived from the Australian cultivar ‘Tanjil’ is known world-

wide. A novel, highly effective resistance was identified in a 

German breeding line. Resistance tests under controlled 

conditions, genetic analysis and marker development were 

performed using segregating mapping populations. Lupin 

anchor markers enabled to locate the novel resistance 

locus, designated as LanrBo, on linkage group NLL-11 of 

L. angustifolius. Currently closely linked markers as selec-

tion tools for LanrBo are developed to enhance breeding by 

marker-assisted selection.  

For increasing relevant traits such as kernel yield, pod 

shattering resistance, raw protein and alkaloid content no-

vel plant genetic resources are checked over three years 

and three locations in extensive performance tests. 

The project is expected to provide incentives to lupin bree-

ding, to improve agricultural practice and to enhance ac-

ceptance of lupins as protein sources for feed and food ap-

plications. 

 

Keywords   Anthracnose · Lupinus angustifolius · Lupinus 
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Variability of agronomic and qualitative traits of winter rye and spelt landraces from 

North and South Tyrol - The project CereAlp 

Manuel PRAMSOHLER*, Giovanni PERATONER*, Christian PARTL§  

Abstract   A germplasm collection of 59 landraces of rye 

(Secale cereale L.) and 10 landraces of spelt (Triticum spelta 

L.) from North and South Tyrol is available. Landraces are 

thought to be well adapted to the environmental conditions 

of the region where they have been evolved. They are 

further considered to be highly tolerant to biotic and abiotic 

stress conditions. The aim of the project CereAlp was to 

examine the agronomic and qualitative traits of the collec-

ted landraces.  

All investigated landraces are stored at the germplasm coll-

ection of the Research Centre for Agriculture and Forestry 

Laimburg and at the germplasm collection of the Province 

of Tyrol, Innsbruck. Field experiments were conducted at 

four different field sites (two sites each in South and North 

Tyrol) in the year 2013/14. The experimental design for the 

characterization of the rye varieties was an incomplete 

block design with two replications and a plot size of 4.8 m². 

For the spelt varieties a randomized complete block design 

with three replications and a plot size of 3.6 m² was used. 

Modern cultivars of winter rye and spelt were used as check 

varieties. The following agronomic traits were studied: win-

ter hardiness, days to maturity, straw length, resistance to 

lodging, seed shattering, grain yield, seeds per spike, spike 

density, harvest index, thousand grain weight. Experiments 

under controlled greenhouse conditions were performed to 

investigate the resistance of the collected landraces to 

Fusarium ssp., Puccinia ssp. and Microdochium nivale. The 

resistance of the rye landraces to ergot (Claviceps purpu-

rea) was investigated by determining the content of ergot 

in the harvested material.  

For the qualitative characterization of the landraces the 

following parameters were studied: hectolitre weight, 

falling number, protein and starch content, content of as-

partic acid, total phenolic content, content of pentosans, 

amylogram, gluten index. With selected varieties a standard 

baking test was performed.  

A high variability of agronomic and qualitative traits within 

the collection was found. For the investigated landraces of 

winter rye all agronomic traits with exception of spike den-

sity were found to be significantly influenced by the variety. 

For the qualitative traits the following traits were not signi-

ficantly influenced by the variety: falling number, protein 

content, starch content. For the spelt landraces the follo-

wing agronomic and qualitative traits were found to be not 

significantly influenced by the variety: spikelets per spike, 

starch content, total phenolic content. Detailed information 

about the project is available at the project website 

www.cerealp.it. All data of the agronomic and qualitative 

characterization of the landraces was summarized in variety 

profiles that are also available on the project website.  

Keywords   Adaptation · Alpine cereal production · Secale 

cereale · Triticum spelta 
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Zusammenhang agronomischer Merkmale und N-Effizienz von Winterweizen bei unter-

schiedlicher Wasserversorgung 

Relationship of agronomic characters and N-efficiency of winter wheat under different 

water supply 

Clemens FLAMM*, Thomas GRISSMANN*, Lorenz HARTL§, Maren LIVAJA‡ 

Abstract   In the years 2012-2013, winter wheat trials with 

30 genotypes were cultivated in the Austrian Pannonic 

region at different water availability levels. In order to 

measure N-efficiency, grain protein yield was defined. Due 

to water supply, N-efficiency was more influenced by grain 

yield or protein content. Varieties with higher protein con-

tent at flowering as well as in straw showed a significantly 

lower grain protein yield. In the selected nursery early ma-

turing varieties were more N-efficient at a high water supp-

ly level than later ones. The traits leaf rolling, glaucosity 

and chlorophyll content of the leaves, as well as yield com-

ponents didn’t influence N-efficiency. Genotypic variation 

was significant. ‘Ubicus’ was at each water level the most N

-efficient variety, ‘Format’ showed lowest N-efficiency. 

Summarized, none of the investigated parameters provides 

the necessary information on N-efficiency in order to select 

already in early generations. Only grain yield and protein 

content allow a selection on N-efficiency. 

 

Keywords   Drought · irrigation · protein yield · Triticum 

aestivum  

Material und Methoden 

Pflanzenmaterial und Umwelten 

In den Jahren 2011/12 und 2012/13 wurden Winterweizenversu-
che an den Standorten Niederweiden (NWe, Bez. Gänserndorf) 
und Tattendorf (Tat, Bez. Baden) sowie in der Saison 2012/13 in 
Wien (WSP) durchgeführt. An allen Standorten wurden die Sorten 
mit zwei Wasserversorgungsvarianten (I, II) getestet. In NWe und 
Tat erfolgte dies neben der Variante „natürlicher Niederschlag” (I) 
mit zwei bis drei Beregnungsgaben von zusätzlich je 25-30 L/m² 
als zweite Variante (II). In WSP wurden neben der Variante I die 
Niederschläge durch ein Rollglashaus von April bis Juni großteils 
abgehalten und somit künstlich Trockenstress (II) erzeugt. 

Winterweizensorten (n=30) deutscher, österreichischer und unga-
rischer Züchter wurden getestet. Sie zeigten eine unterschiedliche 
Backqualität und wurden nach AGES (2015) bzw. OBERFORSTER 
et al. (1994) als Qualitätsweizen (QW), Mahlweizen (MW) oder 
Futterweizen (FW) charakterisiert. 

Der Anbau erfolgte zwischen 3. und 25. Oktober nach Winterraps, 
Sommergerste, Sonnenblume bzw. Erbse (mit Einarbeitung) in 
einer Gitteranlage mit drei Wiederholungen. Die Versuche erhiel-
ten 57-128 kg N/ha, aufgeteilt auf zwei bis drei Gaben. Zur Blüte 
wurde ein Teil der Parzellen beprobt (dieser Grünschnitt wird in 
Folge „Biomasse zur Blüte” bezeichnet). Die Parzellengröße vari-
ierte dabei von 0,1 m² (Rollglashaus) bzw. von 1,9 bis 2,0 m² an 
den Standorten Tat und NWe. Bei der restlichen Parzelle wurde 
zur Totreife die Korn- und Strohernte durchgeführt (1,0 m² 
(Rollglashaus) bzw. 10,0 bis 13,6 m²).  

Untersuchungsmerkmale 

Folgende Parameter wurden erfasst: Datum Ährenschieben 
(BBCH 59), Datum Blüte (BBCH 65), Datum Gelbreife (BBCH 87), 
Fahnenblattseneszenz (%-Schätzung zu drei Terminen zwischen 
BBCH 79 und 89), Chlorophyllgehalt an 4 Terminen (SPAD-Werte 
bei BBCH 31-43, 43-59, 60-73, 73-83), Wuchshöhe (cm), Bestan-
desdichte (Ähren/m²), Tausendkorngewicht (g), Kornertrag (dt/
ha), Biomasse zur Blüte und Reife (dt/ha), Bereifung des Fahnen-
blattes (WACH, 1-9), Blattrollen (1-9).  
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Einleitung 

Der weltweite Klimawandel beeinflusst auch die Landwirtschaft in 
Mitteleuropa. Extremereignisse wie Dürre- und Hitzeperioden 
treten immer häufiger auf, der pannonische Klimaraum ist beson-
ders davon betroffen (AHRENS et al. 2014). Die Aufnahme von 
Stickstoff, dem wichtigsten Pflanzennährstoff, wird von Trocken-
heit und Hitze erheblich beeinflusst. Um den eingesetzten Stick-
stoff möglichst vollständig zu verwerten, kommt der N-Effizienz 
unter Bedingungen unterschiedlicher Wasserversorgung große 
Bedeutung zu. 



Der Rohproteingehalt wurde nach ICC-Standard Nr. 167 von Bio-
masse bei der Blüte und Stroh (N×6,25) sowie Korn (N×5,7) unter-
sucht. Der Proteinertrag resultiert aus den Biomasse- bzw. Korner-
trag und dem Proteingehalt. 

Folgende Parameter wurden errechnet: Länge der Kornfüllungs-
phase, Ertragsstruktur (Kornzahl/Ähre, Kornzahl/m², Ährenge-
wicht) sowie Indices zur Charakterisierung der N-Aufnahme und   
N-Verwertung:  

 N-Entzug Korn (EZN) = 100×Rohproteinertrag Korn/5,7 

 N-Entzug Stroh (EZNS) = 100×Rohproteinertrag Stroh/6,25 

 N-Verwertungseffizienz = Kornertrag/(EZNS+EZN) 

 N-Ernteindex = N%-Korn×Kornertrag/(EZNS+EZN)   

Statistische Analysen 

Die Varianzanalyse (ANOVA) und intervarietale Korrelationen wur-
den mit der Software IBM SPSS Statistics (Vers. 22) durchgeführt. 
Die Parameter Blattrollen, Bereifung sowie SPD0, SPD1 und SPD3 
wurden nicht verrechnet, da sie nicht in allen Umwelten erhoben 
wurden. Die Mittelwerte der beregneten und Varianten mit natür-
lichem Niederschlag umfassten alle Standorte, in die ANOVA wur-
den hingegen nur die 2-jährigen Standorte einbezogen.  

Ergebnisse und Diskussion 

Stickstoffeffizienz ist sowohl im Biolandbau als auch auch unter 
konventionellen Bedingungen eine bedeutsame Eigenschaft von 
Getreidesorten (MAIDL et al. 2000). Eine Reihe von Indices zur 
Charakterisierung der N-Effizienz wurde beschriebenen, beispiels-
weise N-Aufnahmeeffizienz und N-Verwertungseffizienz (MOLL et 
al. 1982). Da laut GAJU et al. (2011) die genetische Variabilität 
mehr durch die N-Verwertung als durch die N-Aufnahme beein-
flusst wird, wurde erstere errechnet. Als Bezugspunkt für die N-
Effizienz wurde jedoch der einfach feststellbare Parameter Korn-
proteinertrag verwendet (SPANAKAKIS & RÖBBELEN 1990, SPANA-
KAKIS 2000). 

Die Varianzanalyse zeigte einen signifikanten Einfluss der Faktoren 
Jahr (J), Sorte (S) und Beregnung (B) auf das Datum des Ähren-
schiebens, der Blüte und Gelbreife, sowie der Einkörnungsperiode 
(Tabelle 1). Die Wechselwirkung S×B war nur für die Gelbreife und 

Einkörnungsperiode signifikant. Dies bedeutet, dass eine geänder-
te Wasserversorgung eine unterschiedliche Auswirkung auf die 
Gelbreife der Sorten hatte. Beim Ährenschieben und zur Blüte 
waren die Reaktionen der Genotypen hingegen gleich. Ein Wasser-
defizit beschleunigte die Entwicklung, die drei Stadien wurden um 
3-5 Tage früher erreicht und die Einkörnungsperiode wurde um 
drei Tage verkürzt. Die Heritabilität dieser Merkmale war durch-
wegs hoch (82-96 %).  

Sorte und Beregnung sowie deren Wechselwirkung waren bei den 
Schätzungen der Fahnenblattseneszenz ebenfalls signifikant. Jah-
reseffekte konnten nur bei den beiden späteren Terminen festge-
stellt werden. Im Mittel der Sorten und Standorte alterten die 
Blätter unter trockeneren Bedingungen um 22 bis 38 % rascher. 
Die Heritabilität stieg im Laufe der Blattalterung an. Bei der 
Wuchshöhe waren die Einzelfaktoren hoch signifikant, es gab aber 
keine Wechselwirkung S×B (Tabelle 2). Bei reduziertem Wasseran-
gebot nahm die Pflanzenlänge durchschnittlich um 10 cm ab. Das 
Merkmal erwies sich mit 99 % als besonders heritabel.  

Beim Chlorophyllgehalt des Fahnenblattes waren im Mittel nur 
sehr geringe Unterschiede zwischen den Beregnunsvarianten fest-
stellbar. Dennoch waren alle Faktoren sowie deren Wechselwir-
kungen signifikant. Die Heritabilität war sehr hoch (86%). Bei den 
Ertragsparametern (Biomasse zur Blüte, Stroh, Korn) zeigten sich 
signifikante Einflüsse von allen Faktoren, die Wechselwirkung S×B 
hatte nur beim Strohertrag einen beweisbaren Einfluss. Das zu-
sätzliche Wasserangebot erhöhte die Erträge um 14,5-20,9 dt/ha. 
Die geringste Heritabilität wurde bei der Biomasse zur Blüte nach-
gewiesen, beim Strohertrag hingegen eine sehr hohe. 

Alle primären und sekundären Komponenten der Ertragsstruktur 
wiesen signifikante Einflüsse von Sorte und Beregnung auf 
(Tabellen 2 & 4). Die Wechselwirkung B×S war nur bei der Bestan-
desdichte und bei der Kornzahl je Ähre signifikant. Bei allen Kom-
ponenten kam es zu einer Abnahme unter trockenen Bedingun-
gen, am stärksten bei der Bestandesdichte (-61 Ähren/m²), der 
Kornzahl je Ähre (-3 Körner), sowie der Korndichte (-3070 Körner/
m²). Die Heritabilitäten lagen großteils im hohen Bereich. 

Bei allen Proteingehalten waren die Beregnungseinflüsse nach-
weisbar, Sorteneinflüsse hingegen nur in der Biomasse zur Blüte 
und im Korn (Tabelle 3). Relevante Wechselwirkungen B×S gab es 
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Tabelle 1: Varianzanalyse, Mittelwerte und Heritabilität von Merkmalen der Pflanzenentwicklung (2 Orte, 2 Wasserversorgungsstufen, 30 Sorten, 2012-13) 

Table 1: Analysis of variance, means and heritability of parameters of crop development and ripening, (2 locations, 2 water supply levels, 30 varieties, 2012-13) 

  DTAE1 DTBL DTGR GRAE SZF1 SZF2 SZF3 

Natürlicher Niederschlag 142   148   183   41   29,1   75,8   91,8   

Beregnet 144   151   188   44   6,7   37,7   69,2   

Differenz 2   3   5   3   -22,4   -38,1   -22,6   

Ort (O) 7,36 ** 0,51   6,76 ** 23,91 *** 54,40 *** 41,31 *** 107,91 *** 

Jahr (J) 4247,86 *** 6929,88 *** 1358,19 *** 9663,12 *** 1,57   439,44 *** 325,60 *** 

Sorte (S) 220,52 *** 105,20 *** 3,78 *** 62,48 *** 20,14 *** 21,04 *** 13,58 *** 

Beregnung (B) 466,15 *** 414,22 *** 50,91 *** 381,09 *** 405,57 *** 461,54 *** 236,13 *** 

O×J 418,81 *** 260,18 *** 4,74 * 4,27 * 291,91 *** 160,61 *** 229,42 *** 

O×S 6,76 *** 5,43 *** 1,18   5,99 *** 4,20 *** 1,10   1,11   

O×B 335,95 *** 214,82 *** 0,04   385,94 *** 88,03 *** 64,95 *** 1,56   

J×S 8,26 *** 8,27 *** 1,98 ** 12,53 *** 8,41 *** 3,62 *** 2,15 *** 

J×B 0,24   0,00   29,85 *** 42,56 *** 45,72 *** 6,86 ** 9,08 ** 

S×B 1,17   0,63   2,29 *** 1,98 ** 4,42 *** 1,96 ** 2,10 *** 

O×J×S 3,30 *** 3,38 *** 1,09   3,38 *** 5,27 *** 1,71 * 3,24 *** 

O×J×B 4,32 * 3,62   0,70   34,57 *** 74,01 *** 2,73   6,06 * 

O×S×B 1,28   0,96   1,82 ** 2,36 *** 1,87 ** 0,78   1,58 * 

J×S×B 1,84 ** 2,36 *** 2,31 *** 2,23 *** 2,06 ** 1,46   2,59 *** 

O×J×S×B 1,07   1,28   1,47   1,49   2,84 *** 0,69   0,43   

Fehler 1,59   2,74   27,57   2,16   93,50   274,84   221,64   

Heritabilität 0,96   0,93   0,86   0,82   0,61   0,89   0,90   

1 DTAE, Datum Ährenschieben (Tage ab 1. Jänner); DTBL, Datum Blüte (Tage ab 1. Jänner); DTGR, Datum Gelbreife (Tage ab 1. Jänner); GRAE, Kornfüllungsphase (Tage); SZF1-3, Fahnenblattseneszenz 1
-3 (%) 
***, **, *, signifikant bei p≤0,001, p≤0,01 bzw. p≤0,05 



nicht. In der Stufe mit reduzier-
tem Wasserangebot nahm der 
Proteingehalt bis zum Blühzeit-
punkt ab, stieg später aber 
wieder an. Der Sorteneinfluss 
zeigte sich beim Proteinertrag 
der Biomasse zur Blüte, des 
Strohs sowie der Körner. Der 
Faktor Beregnung hingegen 
war nur beim Proteinertrag der 
reifen Ernteprodukte belegbar. 
B×S-Wechselwirkungen konn-
ten nicht festgestellt werden. 
Bei weniger Wasser nahm der 
Proteinertrag um 1,1-2,4 dt/ha 
ab. Die Heritabilitäten lagen 
zwischen 40-48%. Beim N-
Ernteindex waren alle Faktoren 
sowie Einfach-Wechselwirk-
ungen signifikant, beim N-Ver-
wertungsindex hingegen nur 
die Faktoren. Die Heritabilität 
war bei beiden hoch.  

Intervarietale Korrelationen 
der Ertragsparameter, der Pro-
teingehalte der Ernteprodukte 
sowie agronomischer Merkma-
le mit dem Kornproteinertrag, 
brachte folgendes Ergebnis: Bei 
günstiger Wasserversorgung 
stehen der Kornertrag und bei 
reduziertem Wasserangebot 
der Kornproteingehalt in posi-
tivem Zusammenhang mit der 
N-Effizienz (Tabelle 5). Ver-
gleichbare Ergebnisse erzielten 
auch OBERFORSTER & WERTE-
KER (2005) im österreichischen 
Wertprüfungssortiment. Die 
zuvor beschriebenen Parame-
ter beeinflussen wiederum den 
Proteinertrag der Ganzpflanze 
signifikant.  

Jene Sorten, welche zur Blüte 
einen höheren Proteingehalt 
und höheren Proteinertrag in 
der Biomasse aufwiesen, sind 
besonders bei günstigem Was-
serangebot weniger N-effizient. 
Dies kann durch den deutlich 
verschiedenen Blühzeitpunkt 
der Genotypen erklärt werden. 
Die früh blühenden ungari-
schen Sorten waren wegen des 
einheitlichen Schnitttermines 
während der Blüte bereits 
weiter entwickelt als die sich 
langsamer entwickelnden viel 
N-effizienteren Sorten. Den-
noch bestätigten sich die Er-
gebnisse von BARESEL et al. 
(2003), dass der größte Teil des 
Stickstoffs bereits zur Blüte von 
der Pflanze aufgenommen 
wurde. N-effiziente Sorten 
konnten den Stickstoff besser 

51 

Tabelle 2: Varianzanalyse, Mittelwerte und Heritabilität agronomischer Merkmale (2-3 Standorte, 2 Wasserver-
sorgungsstufen, 30 Sorten, 2012-2013)  

Table 2: ANOVA, means and heritability of agronomic traits (2-3 locations, 2 water supply levels, 30 varieties, 
2012-2013)  

  WHOE1 SPD2 TR1M STRM KOER BEST 

Natürlicher Niederschlag 73,0   48,0   81,6   38,2   59,7   397   
Beregnet 83,2   48,3   96,8   59,1   74,1   457   
Differenz 10,2   0,3   15,2   20,9   14,6   60   
Ort (O) 76,39 *** 482,23 *** 832,48 *** 125,92 *** 6,55 * 40,45 *** 
Jahr (J) 2168,54 *** 33,08 *** 32,68 *** 1362,81 *** 7625,57 *** 511,59 *** 
Sorte (S) 84,46 *** 6,39 * 2,74 *** 31,54 *** 11,53 *** 4,61 *** 
Beregnung (B) 1218,39 *** 29,60 *** 133,34 *** 1044,94 *** 283,45 *** 87,70 *** 
O×J 2290,18 *** 898,97 *** 1545,50 *** 2575,71 *** 2341,57 *** 279,33 *** 
O×S 1,07  54,15 *** 1,38   3,98 *** 2,75 *** 1,39   
O×B 0,40  4,05 *** 64,28 *** 2,67   13,74 *** 189,99 *** 
J×S 1,90 ** 18,16 *** 0,90   4,31 *** 4,01 *** 1,18   
J×B 976,82 *** 8,21 *** 377,52 *** 140,15 *** 116,81 *** 44,56 *** 
S×B 1,03   2,54 *** 0,58   6,41 *** 1,05   1,58 * 
O×J×S 3,70 *** 17,38 *** 0,94   8,23 *** 2,91 *** 1,77 ** 
O×J×B 27,04 *** 4,98 *** 32,46 *** 3,77   4,17 * 5,85 * 
O×S×B 1,35   1,93 ** 1,07   4,38 *** 0,87   0,71   
J×S×B 1,30  2,38 *** 0,91   2,79 *** 0,76   1,20   
O×J×S×B 0,57   2,22 *** 0,97   5,71 *** 0,95   0,73   
Fehler 18,21   7,13   266,89   82,13   48,59   3228,38   
Heritabilität 0,99   0,82   0,55   0,98   0,85   0,62   
1 WHOE, Wuchshöhe (cm); SPD2, Chlorophyllgehalt Fahnenblatt (SPAD); TR1M, Trockenmasseertrag Blüte (dt/ha); STRM, Strohertrag (dt/ha); KOER, 
Kornertrag (dt/ha); BEST, Bestandesdichte (Ähren/m²) 
***, **, *, signifikant bei p≤0,001, p≤0,01 bzw. p≤0,05 

Tabelle 3: Varianzanalyse, Mittelwerte und Heritabilität des Proteingehaltes und Proteinertrages der geernteten 
Biomasse (2 Wasserversorgungsstufen, 30 Sorten, 2012-2013)  

Table 3: ANOVA, means and heritability of protein content and protein yield of harvested biomass (2 water supply 
levels, 30 varieties, 2012-2013)  

  RP11 RP5 RPRT RP1Q RGPQ RPSQ 

Natürlicher Niederschlag 11,5   3,2   14,9   7,3   8,7   7,5   
Beregnet 12,1   3,0   14,2   8,4   11,0   9,2   
Differenz 0,6   -0,2   -0,7   1,1   2,3   1,7   
Jahr (J) 254,81 *** 63,15 *** 25,28 *** 17098,54 *** 1110,29 *** 1203,92 *** 
Beregnung (B) 6,31 * 10,23 ** 100,63 *** 2,34   59,28 *** 37,76 *** 
Sorte (S) 7,01 *** 0,22   6,83 *** 7,02 *** 1,63 * 1,69 * 
J×B 49,31 *** 10,46 ** 26,54 *** 34,95 *** 34,04 *** 60,61 *** 
J×S 1,40   0,14   1,73 * 5,73 *** 0,77   0,82   
B×S 0,65   0,05   0,36   1,08   0,36   0,26   
J×B×S 0,56   0,06   0,19   1,19   0,42   0,24   
Fehler 0,08   0,08   0,07   1,81   5,40   1,28   
Heritabilität 0,97   0,90   0,77   0,41   0,48   0,40   
1 RP1, Rohproteingehalt Biomasse zur Blüte (%); RP5, Rohproteingehalt Biomasse zur Ernte (%); RPRT, Rohproteingehalt Korn (%); RP1Q, Rohproteiner-
trag Biomasse zur Blüte (dt/ha); RGPQ, Rohproteinertrag Gesamtbiomasse zur Ernte (dt/ha); RPSQ, Rohproteinertrag Korn (dt/ha) 
***, **, *, signifikant bei p≤0,001, p≤0,01 bzw. p≤0,05 

Tabelle 4: Varianzanalyse, Mittelwerte und Heritabilität der N-Indices und Ertragsstruktur (2 Wasserversorgungs-
stufen, 30 Sorten, 2012-2013)  

Table 4: ANOVA, means and heritability of N-idices and yield components (2 water supply levels, 30 varieties, 2012
-2013)  

  NHI1 NUE TKG KZAE KZM2 AEGW 

Natürlicher Niederschlag 1,03   0,40   44,3   33,4   13295   1,5   
Beregnet 0,97   0,39   44,5   36,3   16365   1,6   
Differenz -0,06   -0,01   0,2   2,9   3070   0,1   
Jahr (J) 88,31 *** 934,55 *** 152,33 *** 123,38 *** 697,51 *** 197,95 *** 
Beregnung (B) 237,64 *** 21,46 *** 7,60 ** 78,94 *** 178,82 *** 22,68 *** 
Sorte (S) 11,42 *** 8,03 *** 14,57 *** 16,51 *** 9,64 *** 5,23 *** 
J×B 22,58 *** 8,02 ** 12,79 *** 25,85 *** 60,29 *** 22,16 *** 
J×S 4,46 *** 1,91 ** 1,16   2,13 *** 0,88   1,37   
B×S 2,19 *** 0,48   1,09   2,52 *** 0,53   1,00   
J×B×S 2,69 *** 0,72   0,48   1,27   0,19   0,79   
Fehler 0,00   33,33   14,31   24,85   5896479   0,08   
Heritabilität 0,71   0,88   0,86   0,86   0,92   0,65   
1 NHI, N-Ernteindex; NUE, N-Verwertungseffizienz; TKG, Tausendkorngewicht; KZAE, Kornzahl/Ähre; KZM2, Korndichte (Kornzahl/m²); AEGW, Ährenge-
wicht (g) 
***, **, *, signifikant bei p≤0,001, p≤0,01 bzw. p≤0,05 



umlagern, im reifen Stroh war bei diesen der N-Gehalt geringer. 

Strohertrag und Biomasseertrag zur Blüte stehen in keiner Bezie-
hung zur N-Effizienz der Sorten. Der N-Ernteindex steht unter gu-
ter Wasserversorgung in positivem Zusammenhang mit der N-
Effizienz. Der N-Verwertungsindex, der als Maß für die Fähigkeit 
einer Pflanze gilt, mit dem aufgenommenen Stickstoff einen mög-
lichst hohen Kornertrag zu erzielen, korrelierte nicht mit dem 
Kornproteinertrag unabhängig vom Wasserangebot. 

Für die Parameter Datum Ährenschieben, Datum Blüte, Datum 
Gelbreife und Dauer der Einkörnungsphase wurde ein Zusammen-
hang unter feuchteren Bedingungen festgestellt. Die Fahnen-
blattseneszenz zum zweiten und dritten Boniturtermin korrelierte 
unabhängig von der Wasserversorgung hoch mit der N-Effizienz. 
Als Erklärung für diese Zusammenhänge kann ebenfalls das ausge-
wählte Sortiment dienen. Das sporadisch auftretende Blattrollen 
sowie die Bereifung der Fahnenblätter hatten keinen Einfluss auf 
die N-Effizienz. Auch die Komponenten der Ertragsstruktur sowie 
die Chlorophyllwerte stehen rechnerisch in keiner Beziehung zum 
Proteinertrag.  

Die Qualitätsweizensorten mit der höchsten N-Effizienz waren 
‘Energo’, ‘Midas’ und ‘Bitop’. ‘Format’ hatte die geringste N-
Effizienz (Abbildung 1). Bei den Mahlweizen führten ‘Ubicus’, ‘GK 
Rába’ und ‘Eurofit’ das Sortiment an, ‘Eurojet’ hingegen war wenig 
N-effizient. Bei den Futterweizen lagen ‘GK Berény’ und ‘Hyland’ 
vor ‘Robigus’.  
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Merkmal1 Natürlicher NS Beregnet Merkmal Natürlicher NS Beregnet 
KOER 0,31   0,46 * DTAE -0,31   -0,57 ** 
STRM 0,29   -0,05   DTBL -0,23   -0,52 ** 
TR1M 0,58 ** 0,32   DTGR -0,33   -0,56 ** 
RP1Q 0,21   -0,37 * GRAE 0,23   0,50 ** 
RP5Q -0,08   -0,45 * WHOE 0,40 * 0,22   
RGPQ 0,79 ** 0,73 ** BLRO 0,12   0,00   
RPRT 0,47 ** 0,32   WACH 0,01   -0,02   
RP1% -0,44 * -0,61 ** SZF1 0,24   0,24   
RP5% -0,45 * -0,57 ** SZF2 0,47 ** 0,51 ** 
NHI 0,15   0,52 ** SZF3 0,45 * 0,56 ** 
NUE -0,34   -0,04   SPD0 -0,20   -0,25   
TKGN 0,11   0,15   SPD1 -0,02   0,10   
KZAE 0,05   0,08   SPD2 -0,17   -0,21   
KZM2 0,13   0,17   SPD3 -0,24   -0,29   
AEGW 0,16   0,26   BEST 0,04   0,06   
1 Abkürzungen siehe Tabellen 1-4 
**, *, signifikant bei p≤0,01 bzw. p≤0,05 

Tabelle 5: Intervarietale Korrelationen der untersuchten Merkmale auf 
den Kornproteinertrag (2-3 Standorte, 2 Wasserversorgungsstufen, 30 
Sorten, 2012-2013)  

Table 5: Intervarietal correlations of different characters on grain protein 
yield (2-3 locations, 2 water supply levels, 30 varieties, 2012-2013)  

Abbildung 1: N-Effizienz von Winterweizen bei unterschiedlicher 
Wasserversorgung (2-3 Standorte, 2 Wasserversorgungsstufen, 2012-13) 

Figure 1: N-efficiency of winter wheat varieties at different water supply 
levels (2-3 locations, 2 water supply levels, 2012-2013) 
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Entwicklung männlich-steriler Weizenlinien mit Hilfe von Aegilops kotschyi-Cytoplasma 

und der Weizen-Roggen-Translokation 1BL∙1RS 

Production of male-sterile wheat lines using Aegilops kotschyi-cytoplasm and the wheat-

rye translocation 1BL∙1RS  

Friedrich J. ZELLER* 

Abstract   In the present study, the ‘kotschyi-translocation 

method’ of production male-sterile wheat lines is being 

presented. 51 wheat cultivars possessing the wheat-rye 

translocation 1BL∙1RS were introduced into Aegilops kot-

schyi cytoplasm. After several backcross generations five 

cultivars showed almost complete pollen sterility. Back-

crossed lines of 40 cultivars segregated in male sterile and 

male fertile lines. In the sterile lines the lack of the fertility 

restorer gene Rfv1 which is located on the short arm of 

wheat chromosome 1B confers sterility. In the fertile cul-

tivars one or several restorer genes that are not located on 

chromosome arm 1BS might be responsible for the pollen 

fertility. In the progenies of most backcross lines of 

1BL∙1RS cultivars haploid plants occurred. Only six cultivars 

did not produce any haploids. These cultivars and their 

progenies are suitable for the establishment of a hybrid 

wheat program. 

 

Keywords   1BL∙1RS translocation ∙ cytoplasmic male sterile 

wheat ∙ fertility restoration ∙ haploids ∙ Triticum aestivum  

dass nach Einkreuzung von Ae. kotschyi-Plasma in eine Weizens-
orte namens ʻSalmonʼ männliche Sterilität hervorgerufen wird. 
Bei ʻSalmonʼ handelt es sich um einen hexaploiden Weizen, der in 
der Nachkommenschaft der Kreuzung zweier oktoploider Tritica-
lesorten selektiert worden ist (TSUNEWAKI 1964). In dieser Sorte 
liegt anstelle eines intakten Chromosomenpaares 1B eine 
Translokation zwischen dem langen Arm des Weizenchromosoms 
1B (1BL) und dem kurzen Arm des Roggenchromosoms 1R (1RS) 
vor (ZELLER 1973). Diese 1BL∙1RS-Translokation wurde 1972 erst-
mals auch in der europäischen Weizensorte ʻWeiqueʼ, die auf den 
Züchter Georg Riebesel zurückgeht, nachgewiesen (ZELLER & 
SASTROSUMARJO 1972). ʻWeiqueʼ war mehrere Jahre in der Bun-
desrepublik Deutschland amtlich zugelassen. Die Translokation in 
ʻWeiqueʼ ist unabhängig von ʻSalmonʼ entstanden.  

In der Bayerischen Landesanstalt für Landwirtschaft (LfL) in Wei-
henstephan wurde in den 1960er Jahren die Weizensorte ʻZorbaʼ 
entwickelt. ʻZorbaʼ ist in der Nachkommenschaft einer Kreuzung 
mehrerer Weizensorten mit einer Triticalelinie entstanden und 
zeichnet sich durch sehr gute Resistenz gegenüber Mehltau, 
Braunrost, Gelbrost und Schwarzrost aus. Die Triticalelinie geht 
mit großer Wahrscheinlichkeit auf Georg Kattermann 
(Weihenstephan) zurück. Cytologische Untersuchungen haben 
ergeben, dass es sich bei ʻZorbaʼ um eine (1B)1R-
Substitutionssorte handelt, d.h. das Weizenchromosomenpaar 1B 
ist durch das Roggenchromosomenpaar 1R ersetzt worden 
(ZELLER & FISCHBECK 1971). Wegen seiner guten Krankheitsresis-
tenz wurde ʻZorbaʼ intensiv mit anderen Sorten gekreuzt. Unter 
anderen entstanden die Sorten ʻBennoʼ, ʻDisponentʼ, ʻKronjuwelʼ 
und ʻApolloʼ. Diese Sorten besitzen aber nicht mehr die komplette 
Chromosomensubstitution (1B)1R, sondern die 1BL∙1RS-
Translokation wie in ʻSalmonʼ und ʼWeiqueʼ (ZELLER 1973).  

Unabhängig von ʻZorbaʼ entstanden in den 1970er Jahren in Salz-
münde (Sachsen-Anhalt) in der ehemaligen DDR die (1B)1R-
Substitutionssorten ʻSalzmünder Bartweizenʼ (ZELLER 1972) und 
ʻNeuzuchtʼ. Die Sorte ʻNeuzuchtʼ gelangte nach Krasnodar 
(Russland) und wurde dort in zahlreiche russische Sorten einge-
kreuzt. Aus diesen Kreuzungen gingen mehrere 1BL.1RS-
Translokationssorten hervor. Die bekanntesten in der damaligen 
Sowjetunion und in Osteuropa angebauten Sorten waren 
ʻKavkazʼ, ʻAvroraʼ (METTIN et al. 1973; ZELLER 1973) und 
ʻBezostaya-2ʼ, die auf den russischen Züchter Pavel P. Lukyanen-
ko, Krasnodar, zurückgehen.  

Noch heute ist die 1BL∙1RS-Translokation in Europa, China, Indien, 
Pakistan und Südamerika weit verbreitet. Von den zugelassenen 

* Bayerische Landesanstalt für Landwirtschaft, Institut für Pflanzenbau und Pflanzenzüchtung, Am Gereuth 6, 85354 Freising, Deutschland  

 

() fjzeller@yahoo.de  

Einleitung 

Vor mehr als 50 Jahren haben die beiden Amerikaner WILSON & 
ROSS (1962) zum ersten Mal zeigen können, dass das Cytoplasma 
des tetraploiden Weizens Triticum timopheevi im hexaploiden 
Saatweizen T. aestivum Pollensterilität hervorruft. Mit dieser 
Quelle für männliche Sterilität wurde daraufhin in vielen Institu-
ten und Zuchtstationen weltweit gearbeitet. Die Restaurierung 
der Fertilität war jedoch unbefriedigend (WILSON 1968), sodass 
nach etwa drei Jahrzehnten die Untersuchungen zur Herstellung 
von Hybridweizen auf der Basis von T. timopheevi-Cytoplasma 
eingestellt wurden. 

Fast zwei Jahrzehnte später schlugen die Japaner MUKAI & 
TSUNEWAKI (1979) vor, zur Herstellung von Pollensterilität in 
T. aestivum das Cytoplasma der tetraploiden, mit Weizen ver-
wandten Wildart Aegilops kotschyi zu verwenden. Sie fanden, 



Weizensorten in Deutschland besitzen zurzeit noch etwa 8% diese 
Translokation. In Indien sind es fast 25% (KANAKA DURGA, per-
sönl. Mitt.). In Westsibirien waren es im Jahre 2013 12,5% 
(MORGOUNOV et al. 2013), in Ungarn mehr als 33%, in der Ukrai-
ne ca. 5%, in Rumänien 22% (PURNHAUSER & BONA 2011), in 
Argentinien sind es etwa 24% (VANZETTI et al. 2011), in China 
sogar mehr als 40% (WANG et al. 2005; LI et al. 2011) der im Land 
zugelassenen Weizensorten.  

Das kotschyi-Plasma ruft nicht nur in ʻSalmonʼ, sondern auch in 
anderen Weizensorten mit der 1BL∙1RS-Translokation Pollensterili-
tät hervor. Die Restaurierung der Fertilität erfolgt durch das domi-
nante Restorergen Rfv1 (Restoring fertility Ae. vavilovii), das auf 
dem kurzen Arm des Chromosoms 1B (1BS) normaler Saatweizen 
lokalisiert ist (MUKAI & TSUNEWAKI 1979). Der genetische Ab-
stand zwischen Rfv1 und dem Centromer wurde auf 34 cM ge-
schätzt (HAMAWAKI & MUKAI 1980). Sechs RFLP-Marker, die mit 
einem QTL für Restaurierung der Fertilität gekoppelt sind, wurden 
auf 1BS nachgewiesen (AHMED et al. 2001). Die beiden Wildarten 
Ae. vavilovii und Ae.  kotschyii sind sehr nahe miteinander ver-
wandt und besitzen das gleiche Cytoplasma (TOMAR et al. 2013).  

Mit Hilfe der durch das Cytoplasma von Ae. kotschyi und der 
1BL∙1RS-Translokation verursachten Pollensterilität sowie des 
Restorergens Rfv1 schlugen TORYAMA et al. (1993) ein Zuchtsche-
ma zur Herstellung von Hybridweizen vor. In der vorliegenden 
Untersuchung wurden neun Sommerweizen und 42 Winterwei-
zen, welche die 1BL∙1RS-Translokation besitzen, in Ae. kotschyi-
Cytoplasma eingelagert und das Ausmaß der männlichen Sterilität 
beziehungsweise das Auftreten haploider Pflanzen bestimmt.  

Material und Methoden 

Saatgut von 15 deutschen Weizensorten wurde von den entspre-
chenden Züchtern bezogen. Auf Grund der Anwesenheit des auf 
dem kurzen Arm des Roggenchromosoms 1R lokalisierten Gens 
Pm8 für Resistenz gegen Mehltau wurde auf die 1BL∙1RS-
Translokation geschlossen. Eine Zusammenstellung der Gene für 
Mehltau-Resistenz wird in der Beschreibenden Sortenliste (BSL) 
des Bundessortenamtes, Hannover, jährlich publiziert. Da das 
Mehltau-Resistenzgen Pm8 jedoch häufig unterdrückt wird 
(HANUSOVA et al. 1996), können mit Hilfe von Pm8 nicht alle 
1BL∙1RS-Sorten erfasst werden. Auf dem Roggenchromosomen-
arm 1RS ist auch das Braunrost-Resistenzgen Lr26 lokalisiert. Un-
ter Verwendung molekularer Marker konnte dieses Gen neben 
anderen Resistenzgenen in zahlreichen deutschen Sorten identifi-
ziert werden (SERFLING et al. 2011) und diente in der vorliegen-
den Arbeit als zusätzlicher Nachweis für die Anwesenheit der 
1BL∙1RS-Translokation. Einige Sorten wurden anhand des Allel-
Katalogs der Gliadin- und Glutenin-Elektrophorese-Bandenmuster 
der BSL identifiziert. Mehrere Sorten wurden cytologisch-
mitotischen Untersuchungen unterzogen, um anhand der Anzahl 
Satelliten-tragender Chromosomen auf die Weizen-Roggen-
Translokation schließen zu können. Mitosezellen mit vier Satelliten 
besitzen je zwei normale 1B- bzw. 6B-Chromosomen; solche mit 
nur zwei Satelliten (6B) liegen in 1BL∙1RS-Translokationssorten vor 
(SASTROSUMARJO & ZELLER 1972). Auch die in der vorliegenden 
Arbeit verwendeten fünf polnischen Sorten, die Dr. K. Kowalczyk, 
Universität Lublin, zur Verfügung stellte (KOWALCZYK et al. 1998), 
wurden mit Hilfe der cytologischen Methode identifiziert. Vier in 
der Tschechischen Republik und vier in der Slowakei zugelassene 
Sorten wurden Resistenztests mit Hilfe eines Differentialsorti-
ments von Braunrostisolaten (HANZALOVA et al. 2010, 2012) so-
wie der Elektrophorese ihrer HMW-Glutenin-Untereinheiten 
(GREGOVA et al. 2007; SRAMKOVA et al. 2010; GREGOVA & SLI-
KOVA 2012) unterzogen. Sechs aus Bulgarien stammende Translo-
kationssorten wurden anhand der N-Banding-Färbemethode der 
Chromosomen, der Elektropherogramme ihrer Gliadinproteine 

und mit Hilfe von DNA-Markern identifiziert (LANDJEVA et al. 
2006). Vier russische Sorten aus Sibirien wurden zum Nachweis 
der Translokation einer in situ-Hybridisierung (GISH) der Chromo-
somen unterzogen (BELAN et al. 2011), drei weitere Sorten aus 
Russland (Krasnodar) wurden mit Hilfe molekularer Marker identi-
fiziert (BESPALOVA et al. 2012). Eine Sorte aus Martonvasar 
(Ungarn) wurde mit Hilfe der C-banding-Methode, der in situ-
Hybridisierung sowie der Elektrophorese der HMW-Glutenin-
Untereinheiten als 1BL∙1RS-Translokationen klassifiziert (KÖSZEGI 
et al. 2000; SVEC et al. 2002) und in der vorliegenden Arbeit unter-
sucht. Drei Sorten, die Dr. Rosemary Bayles (NIAB, Cambridge) 
bereitstellte, stammen aus England. Drei weitere 1BL∙1RS-
Translokationssorten, die Dr. A. Schori, Changins-Wädenswil, zur 
Verfügung stellte (BRABANT et al. 2006), und eine Dinkelsorte von 
P. Kunz, Hombrechtikon, kamen aus der Schweiz, eine aus Öster-
reich. Eine iranische Sorte, die mit Hilfe von PCR-Markern und SDS
-PAGE identifiziert wurde, geht auf MIRZAGHADERI et al. (2011), 
TABIZADEH et al. (2013) und BAGHERIKIA et al. (2014) zurück. 
Auch zwei in Brasilien (Dr. P. Scheeren, EMBRAPA, Passo Fundo) 
und eine in Argentinien gezüchtete Sorte wurden in die Untersu-
chungen einbezogen (VANZETTI et al. 2011). Als cytoplasmatisch 
männlich sterile Mutterline (cms) wurde die Sorte ʻSalmonʼ, die in 
Ae. kotschyi-Cytoplasma vorlag, verwendet. ʻSalmonʼ stellte K. 
Tsunewaki (Kyoto) zur Verfügung gestellt.  

Ergebnisse und Diskussion 

1BL∙1RS-Sorten in Ae. kotschyi-Plasma 

In den Tabellen 1 bis 5 sind sämtliche, in der∙ Arbeit untersuchten 
1BL∙1RS-Translokationssorten, ihre Herkunft, Rückkreuzungsgene-
ration (BC), ihr Wuchstyp (Sommer/Winter) und die Rate ihrer 
Samenfertilität bzw. –sterilität zusammengestellt. Sechs Sorten 
waren nach zwei bis fünf Rückkreuzungsgenerationen nahezu 
100% männlich steril (Tabelle 1). 40 Sorten spalteten in solche, die 
hohe Sterilitätsraten bis zu 100% aufwiesen und solche, die noch 
männlich fertil waren. In neun Sorten trat auch nach mehreren 
Rückkreuzungen keine männliche Sterilität auf, sie hatten einen 
Kornansatz zwischen 37 und 98% (Tabelle 2). Der zum Teil hohe 
Kornansatz zahlreicher Weizen-Roggen-Translokationssorten in 
Ae. kotschyi-Cytoplasma lässt vermuten, dass diese Sorten ein 
oder mehrere zusätzliche Restorergene besitzen, die nicht wie das 
Rfv1-Gen auf dem kurzen Arm des Weizenchromosoms 1B lokali-
siert sind. Schon IKEGUCHI et al. (1999) berichteten, dass in einer 
japanischen Weizensorte, in welche die 1BL∙1RS-Translokation 
und das Ae. kotschyi-Cytoplasma eingekreuzt worden waren, die 
Samenfertilität bei nahezu 100% lag. Die Autoren konnten die 
Wirkung eines zweiten Restorergens nachweisen. Die hohe Fertili-
tät mehrerer Translokationssorten im Fremdplasma lässt darauf 
schließen, dass zusätzliche Restorergene für das Ae. kotschyi-
Cytoplasma im Weizengenpool vorhanden sind. Darüber hinaus 
hat Ae. kotschyi-Cytoplasma keinerlei negative Einflüsse auf agro-
nomische Eigenschaften der weiblichen 1BL∙1RS-Linien (MUKAI & 
TSUNEWAKI 1979).  

Schon in den 1990er Jahren wurde in China der Vorschlag von 
MUKAI & TSUNEWAKI (1979) aufgegriffen und versucht, mit Hilfe 
der 1BL∙1RS-Translokation in Ae. kotschyi-Cytoplasma männlich-
sterile Weizenlinien zu entwickeln (ZHANG 1998). Die Restaurie-
rung der Fertilität war jedoch unbefriedigend (ZHANG et al. 2001). 
Dennoch wurde im Jahre 1996 die Hybridsorte XN901 in der Pro-
vinz Gansu amtlich zugelassen. Die Sorte zeichnet sich durch einen 
hohen Ertrag aus. Der Ertragszuwachs lag gegenüber konventio-
nellen Sorten zwischen 10 und 28%. Ein Großteil der Assimilate 
verblieb jedoch ungenutzt in den noch grünen Stängeln und 
Blättern, während die Samen bereits abgereift waren (GONG et al. 
2005). Die Sorte XN901 wurde nie kommerziell genutzt (J. Zhang, 
pers. Mitt.).   
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Auftreten haploider Pflanzen  

Ein Problem bei der Entwicklung männlich-steriler Linien im 
Ae. kotschyi-Cytoplasma durch Rückkreuzung mit dem Maintainer 
ist das Auftreten haploider Pflanzen. KOBAYASHI & TSUNEWAKI 
(1980) untersuchten den genetischen Mechanismus bei der Ent-
stehung Haploider in den Nachkommenschaften der 1BL∙1RS-Sorte 

ʻSalmonʼ in Ae. kotschyi-Plasma und fanden, dass ein oder mehre-
re Gene auf dem Translokationschromosom 1BL∙1RS die hohe 
Rate Haploider verursacht. In der Nachkommenschaft von Kreu-
zungen der Sorte ʻSalmonʼ im Ae. kotschyi-Cytoplasma wurden 
haploide Pflanzen in einer Häufigkeit von mehr als 20% gefunden 
(TSUNEWAKI & MUKAI 1990). Eigene Untersuchungen zur 
Haploidenrate von ʻSalmonʼ im Ae. kotschyi-Cytoplasma ergaben 
mit 34% einen noch höheren Wert. In der Nachkommenschaft von 
Kreuzungen einer europäischen 1BL∙1RS-Sorte im Ae. kotschyi-
Cytoplasma, die in Japan durchgeführt wurden, traten dagegen 
nur etwa 4% Haploide auf (IKEGUCHI et al. 1999). In der vorliegen-
den Arbeit lag der Anteil Haploider in zehn untersuchten Rück-
kreuzungsnachkommenschaften zwischen 4% (ʻBrilliantʼ) und 27 % 
in der polnischen Sorte ʻNadobnaʼ (Tabelle 3). 

Weitere Untersuchungen ergaben, dass in der russischen Sorte 
ʻKavkasʼ und in der deutschen Sorte ʻHeliosʼ, in die Ae. kotschyi-
Cytoplasma eingekreuzt worden war, nach drei bzw. vier Rück-
kreuzungen so gut wie keine Haploiden auftraten (Tabelle 4). Dar-
über hinaus wurden auch in vier russischen Sorten, die ʻKavkasʼ in 
ihrer Abstammung haben, wie ʻOmskaya 27ʼ, ʻOmskaya 29ʼ, 
ʻOmskaya 38ʼ und ʻOmskaya 41ʼ keine Haploiden gefunden 
(Tabelle 4). In ʻKavkasʼ-Rückkreuzungslinien sind bislang jedoch 
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Tabelle 1: Prozentsatz männlicher Sterilität und Fertilität in (Ae. kotschyi)-1BL∙1RS-Weizen (W, Winter-; S, Sommerweizen; AR, Argentinien; AT, Östereich; BG, 
Bulgarien; BR, Brasilien; CH, Schweiz; CZ, Czech Republic; DE, Deutschland; FR, Frankreich; GB, Großbritannien; IR, Iran; PL, Polen; RU, Russland; SK, Slowakei) 

Table 1: Percentage of male sterility and fertility in (Ae. kotschyi)-1BL∙1RS wheats (W, winter wheat; S, spring wheat; country codes according to ISO 3166)  

Sorte Wuchstyp Herkunft Backcross (BC) Anzahl fertiler Pflanzen Kornansatz (% fertil) Anzahl steriler Pflanzen % steril Merkmal 
Winnetou W DE 5 - - 5 90-100 ? 
Expecto W DE 2 - - 3 90-100 ? 
Tarso W DE 3 - - 3 90-100 ? 
Helios W DE 3 - - 4 90-100 ? 
Parrudo S BR 2 & 3 - - 6 90-100 ? 
Brilliant W DE 3 8 17 14 90-100 spaltend 
Campari W DE 2 4 17 10 90-100 spaltend 
Carenius W DE 2 & 4 9 46 13 90-100 spaltend 
Elegant W DE 2 & 3 9 69 17 90-100 spaltend 
Lahertis W DE 2 & 4 10 82 25 90-100 spaltend 
Joker W DE 3 1 81 5 90-100 spaltend 
Pamier W DE 2 & 3 16 58 11 90-100 spaltend 
Petrus W DE 2 2 19 13 90-100 spaltend 
Turnia W DE 2 3 15 2 90-100 spaltend 
Arbola W CH 1 9 1 3 90-100 spaltend 
Profilus W GB 3 & 4 12 58 14 90-100 spaltend 
Verita W SK 3 19 35 18 90-100 spaltend 
Viglanca W SK 1 2 84 2 90-100 spaltend 
Slawa W PL 2 11 62 3 90-100 spaltend 
Satyna W PL 2 & 3 7 33 4 90-100 spaltend 
Nadobna W PL 4 13 30 1 90-100 spaltend 
Toronto W DE 2 & 3 23 30 14 90-100 spaltend 
Mirage W FR,GB,DE 2 7 29 45 90-100 spaltend 
Verita W SK 3 19 35 14 90-100 spaltend 
Orlando W CZ 2 & 3 9 28 3 90-100 spaltend 
Karjolan W BG 2 17 95 2 90-100 spaltend 
Toronit S CH 2 - - 3 90-100 ? 
Tirone S CH 3 & 5 11 64 4 90-100 spaltend 
Samir (Dinkel) W CH 1 & 2 1 12 1 90-100 spaltend 
Izyda W PL 2 2 2 2 90-100 spaltend 
Irishka W RU 2 5 100 1 90-100 spaltend 
Omskaya 29 S RU 3 & 4 15 59 14 90-100 spaltend 
Omskaya 37 S RU 3 & 4 25 68 3 90-100 spaltend 
Omskaya 38 S RU 2 & 3 14 64 3 90-100 spaltend 
Veta W RU 2 3 46 - - ? 
Borjana W BG 2 13 96 2 90-100 spaltend 
Kristal W BG 2 5 100 3 90-100 spaltend 
Enola W BG 2 4 76 1 90-100 spaltend 
Clarus W CZ 2 5 64 2 90-100 spaltend 
Etelo W CZ 3 2 100 - - ? 
Escudo S AR 1 3 50 1 90-100 spaltend 
Relay W GB 1 1 100 2 90-100 spaltend 
Atrak S IR 2 & 3 6 67 - - ? 
Amadeus W AT 2  6 37 7 90-100 spaltend 
Petrana W SK 2 1 37 - - ? 
Gavilan S AR 3 2 32 1 90-100 spaltend 

Tabelle 2: Prozentsatz männlicher Fertilität in (Ae. kotschyi)-1BL∙1RS-
Weizen (Abbkürzungen siehe Tabelle 1)  

Table 2: Percentage of male in (Ae. kotschyi)-1BL∙1RS wheats 
(abbreviations see Table 1)   

Sorte Wuchstyp Herkunft Backcross (BC) Pflanzen (n) % fertil Kornansatz 
Berthold W DE 2 3 98 
Forum W DE 2 2 17 
Kardam W BG 2 12 51 
Murgavets W BG 2 4 79 
Bonita W CZ 2 4 75 
Gaivota S BR 2 1 40 
Magdalena W HU 2 2 80 
Tonacja W PL 1 & 2 5 67 
Kavkas W RU 2 & 3 11 78 



nur männlich-fertile Linien aufgetreten (Tabelle 2), während in 
den Rückkreuzungen der Sorten ʻHeliosʼ und ʻOmskaya 38ʼ 
(Tabelle 1) zahlreiche männlich-sterile Pflanzen nachgewiesen 
worden sind. Wahrscheinlich wird das Auftreten oder die Unter-
drückung der Produktion haploider Pflanzen sehr einfach vererbt. 
In F1-Bastarden von Rückkreuzungslinien der Sorten ʻOmskaya 37ʼ 
und ʻOmskaya 38ʼ mit den normalen Weizensorten ʻPotenzialʼ und 
ʻJuliusʼ wurden nämlich keine Haploiden beobachtet (Tabelle 5), 
während in der F1 der Kreuzungen der Sorten ʻElegantʼ und 
ʻTorontoʼ in Ae. kotschyi- Plasma mit der normalen Sorte ʻDiscusʼ 
Haploide in hohem Maße auftraten (Tabelle 5). Bei der Sorte 
ʻBrilliantʼ, die in ihrer Abstammung ʻKavkasʼ enthält, wurden zwei 
Linien gefunden. Die eine produziert zu einem hohen Prozentsatz 
haploide Pflanzen, die andere zeigt keine Haploiden in Kreuzungen 
mit der normalen Sorte ʻJuliusʼ (Tabelle 5). Die Sorten ʻHeliosʼ, 
ʻOmskaya 37ʼ und ʻOmskaya 38ʼ sowie deren Nachkommen-
schaften und die Sorte ʻBrilliantʼ eignen sich daher für die Herstel-
lung von Hybrid-Weizen. Dies trifft wahrscheinlich auch für viele 
Sorten des Internationalen Zentrums zur Verbesserung von Mais 
und Weizen (CIMMYT) in Mexiko zu, die Genmaterial mit Einkreu-
zungen der Sorte ʻKavkasʼ enthalten und in China, Indien, den 
Mittleren Osten und in Lateinamerika eingeführt worden sind.  

Schlussfolgerungen 

Die vorliegende Untersuchung hat gezeigt, dass in Weizensorten, 
welche die 1BL∙1RS-Translokation besitzen, Pollensterilität indu-
ziert werden kann, wenn sie in Ae. kotschyi-Cytoplasma eingela-
gert werden. Das Restorergen Rfv1 ist in normalen Weizengenoty-

pen natürlicherweise vorhanden. Es muss nicht erst in die entspre-
chenden Sorten eingekreuzt werden. Falls das Rfv1-Gen zur vollen 
Wiederherstellung der Fertilität nicht ausreicht, stehen im natürli-
chen Sortenspektrum weitere Restorergene zur Verfügung, wie 
die Untersuchungen zur Samenfertilität mehrerer die 1BL∙1RS 
Translokation tragender Sorten in Ae. kotschyi-Cytoplasma erge-
ben haben. Das Auftreten haploider Pflanzen bei der Erhaltung der 
Maintainerlinien ist in Kreuzungen der Mehrzahl der cms-1BL∙1RS 
Translokationslinien mit normalen Weizensorten ein Problem. In 
zehn Rückkreuzungslinien lag der Prozentsatz Haploider zwischen 
4.4 und 26.6%. Einige wenige Sorten produzierten jedoch keine 
Haploiden und zeigten gleichzeitig männliche Sterilität. Diese Sor-
ten und ihre Nachkommenschaften eignen sich für ein Programm 
zur Herstellung von Hybridweizen.  
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Tabelle 3: Anzahl und Prozentsatz haploider Pflanzen in (Ae. kotschyi)-
1BL∙1RS-Weizen  

Table 3: Number and percentage of haploid plants in (Ae. kotschyi)-
1BL∙1RS wheats 

Sorte Herkunft Backcross (BC) Anzahl untersuchter 
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Anzahl 
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Tabelle 4: Anzahl haploider Pflanzen in (Ae. kotschyi)-1BL∙1RS-Weizen  

Table 4: Number of haploid plants in (Ae. kotschyi)-1BL∙1RS wheats 

Sorte Herkunft Backcross 
(BC) Anzahl untersuchter Individuen Anzahl haploider Pflanzen 
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Omskaya 29 RU 4 24 0 
Omskaya 37 RU 5 34 0 
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Omskaya 41 RU 2 16 0 
Helios DE 3 129 1 

Tabelle 5: F1-Nachkommen der Kreuzung von (Ae. kotschyi)-1BL∙1RS-
Linien × normale Weizen  

Table 5: F1 progeny of crosses derived from (Ae. kotschyi)-1BL∙1RS lines × 
non-1BL∙1RS wheat  

Kreuzung BC des weiblichen 
Partners 

Anzahl untersuchter 
Individuen 

Anzahl haploider 
Pflanzen 

% Haploider 
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(k) Brilliant × Julius 3 117 0 0 
(k) Omsk 37 × Potenzial 4 33 0 0 
(k) Omsk 38 × Julius 3 35 0 0 
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Linkage mapping of the restorer gene Rf3 in winter wheat and spelt wheat 

Manuel GEYER*, Volker MOHLER*, Theresa ALBRECHT*, Adalbert BUND*, Lorenz HARTL*  
 

Abstract   Since its discovery, the CMS hybrid system based 

on the sterility inducing cytoplasm of Triticum timopheevii 

has been most promising for a profitable hybrid wheat pro-

duction. Incomplete fertility restoration is still the most 

important barrier associated with this CMS system. Previ-

ous studies showed that the combination of different 

sources of fertility restoration in one restorer line leads to 

an equal or superior restoration capacity compared to the 

parental restorer sources. According to that, we hypothe-

sise that stacking of major restorer genes in an elite resto-

rer line will accomplish full restoration of fertility in CMS 

hybrids.  

To estimate the restoration capacity of a restorer line, it is 

necessary to determine the selfed seed set of F1 plants deri-

ved from the cross between the CMS and the restorer line. 

However, in the process of breeding an elite restorer line 

recurrent phenotyping is hardly feasible. In order to com-

plement this time-consuming technique, marker-assisted 

selection (MAS) is an appropriate method for rapid transfer 

of restorer genes into elite breeding material. Although 

several restorer genes were localized by linkage mapping, 

currently there is no published molecular marker available 

that is linked closely enough to a restorer gene to meet the 

demands of MAS. To fill this gap, we genetically mapped 

the highly effective restorer gene Rf3 which was originally 

discovered on chromosome 1B of T. spelta var. duhameli-

anum and later mapped on the short arm of the same chro-

mosome using wheat cultivar 'Primepi'. 

Based on the CMS/maintainer line 'Sperber' and the resto-

rer line 'Primepi', we developed a mapping population com-

prising 198 BC1 plants (CMS/restorer//maintainer). As a 

measure for fertility restoration, we determined the seed 

set of four bagged spikes for each individual. While the fer-

tile plants showed a mean seed set of 1.58 seeds per spike-

let, 46% of the progeny revealed no seed set at all, which 

implies a monogenic inheritance and a dominant gene ac-

tion of the restorer gene of 'Primepi'. Using SSR markers, 

the restorer gene was mapped on the short arm of chromo-

some 1B. Individuals showing recombinations between Rf3 

and the flanking marker loci Xbarc128 and Xwmc406 were 

subsequently genotyped with a proprietary 15k SNP chip. 

We identified three SNP markers closely linked to Rf3. 

Whereas two of them were cosegregating, one SNP was 

located 2 cM distal from Rf3. The three SNP markers were 

converted to CAPS markers and validated by genotyping the 

whole mapping population. Applying the developed CAPS 

markers to a diversity panel suggested diagnostic ability for 

one of them. The two cosegregating CAPS markers were 

further validated using two F2 populations derived from 

crosses between the CMS line 'Sperber' and the spelt varie-

ties 'Holstenkorn' and 'Zollernspelz', respectively. Fertility 

restoration was inherited in a dominant monogenic manner 

in both populations. The two CAPS markers were closely 

linked to Rf3 in F2:(Sperber/Holstenkorn) and F2:(Sperber/

Zollernspelz). The newly developed CAPS markers can be 

used for marker-assisted selection, thereby accelerating the 

development of superior restorer lines for CMS hybrid seed 

production. 

 

Keywords   Hybrid wheat · molecular marker · Triticum 

aestivum · Triticum spelta  
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Detection of new flowering time genes in wheat: Their effects within near-isogenic lines  

Martina TRÁVNÍČKOVÁ*§, Kateřina PÁNKOVÁ*, František HNILIČKA§  

Abstract   Bread wheat (Triticum aestivum L., 2n=6x=42, 

AABBDD) is a main staple food for about 30% of the world´s 

population. Population growth and climate change due to 

global warming request new wheat cultivars with increased 

and more stable grain yields. Flowering time of wheat is an 

important trait for adaptation resulting from a complex 

action and interaction of genes responsible for vernalization 

requirement (Vrn), photoperiod sensitivity (Ppd) and earli-

ness per se (Eps). 

The first objective of the present study was to analyse the 

effect of a novel allele Vrn-B1c that is widely distributed 

among Eastern European and Russian spring wheat cultivars 

on wheat growth and development. Spring wheat cultivars 

ʻGrannyʼ carrying the new Vrn-B1c allele, and ʻTrappeʼ car-

rying Vrn-B1a, seem to have the other main genes for flo-

wering time identical, and differ in flowering under field 

conditions by 4 to 6 days. They were used as parental cul-

tivars for the development of near-isogenic lines (NILs) by 

backcrossing. The possible ancestor of Vrn-B1c in ʻGrannyʼ 

was determined as ʻGarnetʼ. The second objective was to 

clarify the nature of 11 day difference in heading time 

between ʻParagonʼ and ʻKärntner Früherʼ (KF). There was no 

difference in the main flowering time genes (Ppd-A1, Ppd-

D1, Vrn-A1, Vrn-B1, vrn-D1), so it might by hypothesised 

that a new allele is involved. Both cultivars were crossed 

and the mapping population was developed. The explanati-

on for the difference between ʻParagonʼ and and KF could 

be in Ppd-B1 gene; especially in copy number variation 

(CNV). The results confirmed the ability of KF to flower in 

short days and ʻParagonʼ as a late flowering cultivar. Our 

resuIts correspond with other studies in which an increased 

CNV of Ppd-B1 caused early and/or day neutral heading 

time. 

 

Keywords   Adaptation · earliness per se · heading · photo-

period · Triticum aestivum · vernalization   
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Wissensbasierte Nutzung der Biomasse von Hybridroggen: Vom Phänotyp zum QTL 

Knowledge-based usage of biomass in hybrid rye: From phenotype to QTL 
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Silvia KOCH*, Steffen ROUX§, Bernd HACKAUF§, Barbara KUSTERER‡, Franz J. FROMME‡,  
Brigitta SCHMIEDCHEN#, Peer WILDE# 

Abstract   Winter rye is an attractive crop as substrate for 

biogas production. Mean values of biomass yield were si-

milar for rye and triticale in the official VCU trials in Germa-

ny in 2015. We aimed to estimate quantitative-genetic pa-

rameters and quantitative trait loci (QTL) in diverse rye 

materials for biomass yield and related traits. We analyzed 

genetic resources for population per se and testcross per-

formance (exp. 1) and a biparental population of 258 test-

crosses (exp. 2) across seven environments. Genotypic vari-

ances for biomass yield were significant (P<0.01) in both 

experiments. Estimates of entry-mean heritability were 

high for plant height and moderate for yield traits. The 

genotypic correlation between biomass and grain yield 

among the testcross progeny was moderate (rg=0.53), but 

high between biomass yield and plant height measure-

ments (rg=0.7-0.9). Accordingly, common QTL for plant 

height and biomass yield were found. Indirect selection for 

high dry matter yield using plant height resulted in a higher 

expected gain per cycle than using direct selection for bio-

mass yield (1.9 dt/ha vs. 1.5 dt/ha). The observed broad 

genetic variation for biomass yield in elite hybrid rye gives 

good prospects for the use as a resource of renewable 

energy.  

 

Keywords   Biogas substrate · dry matter yield · genetic 

resources · marker-assisted selection · Secale cereale · test-

crosses   

Einleitung 

Roggen (Secale cereale L.) hat sich bei der Biogasgewinnung einen 
festen Platz behauptet und ist inzwischen nach Mais die wichtigs-
te Kultur für diesen Zweck; rund 30% des Roggens werden in 
Deutschland für die Produktion von Biogas zur Strom- und Wär-
megewinnung eingesetzt. Dabei hat sich gezeigt, dass sich die 
Genotypen nicht signifikant im Methangehalt unterscheiden 
(HÜBNER et al. 2011), so dass das wichtigste Zuchtziel eine maxi-
male Biomassebildung zum Zeitpunkt der frühen Milchreife ist.  

Roggen und Triticale (×Triticosecale Wittm.) haben ähnliche Tro-
ckenmasse (TM)-Erträge (Abbildung 1). Dies zeigte sich auch im 
Jahr 2015, als einige Orte unter erheblichem Trockenstress litten. 
Unter guten Bedingungen können selbst auf leichteren Standor-
ten (30-40 Bodenpunkte) TM-Erträge von >200 dt/ha erreicht 
werden. An fünf von zehn Standorten schnitt Winterroggen bes-
ser ab, an den anderen Wintertriticale. Dabei fanden sich keine 
eindeutigen Beziehungen zur Ertragsleistung des Standortes. 
Zwar war an dem Trockenheitstress-Standort Petkus (PETKS) Rog-
gen im Vorteil, aber auch auf dem hoch produktiven Standort 
Scharnhorst (SCHAR) hatte Roggen eine höhere Biomasseleistung. 
Im Mittel ergab sich ein marginaler Unterschied von 0,5 dt/ha 
zugunsten des Wintertriticale. 

Ziel unserer Untersuchungen war (1) die Möglichkeit der Nutzung 
Genetischer Ressourcen zu evaluieren (Exp. 1), (2) die Erarbeitung 
wichtiger zuchtmethodischer Parameter und (3) die QTL-Analyse 
der Biomassebildung und sekundärer Merkmale (Exp. 2).  

Material und Methoden 

Alle Versuche wurden mehrortig und mehrjährig auf Leistungs-
prüfungsparzellen (ca. 5 m2) in entsprechenden Gitteranlagen 
durchgeführt. In Experiment 1 wurden 25 Genetische Ressourcen 
unterschiedlicher Herkunft mit 34 adaptierten Vollgeschwisterfa-
milien der KWS LOCHOW (Bergen) hinsichtlich ihrer Trocken-
massebildung verglichen. Alle Populationen wurden in Eigen- und 
Testkreuzungsleistung mit zwei cytoplasmatisch-männlich sterilen 
(CMS) Einfachkreuzungen als Tester an sieben Umwelten (Ort-
Jahr-Kombinationen) in zwei Wiederholungen geprüft (MIEDANER 
et al. 2010). Experiment 2 bestand aus einer biparentalen Nach-
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kommenschaft von 258 Restorer S4-Linien der HYBRO Saatzucht, 
die mit einer CMS-Einfachkreuzung (Nicht-Restorer) als Tester 
verpaart wurde und an ebenfalls sieben Umwelten in zwei Wie-
derholungen auf Korn- und Biomasseleistung geprüft wurden 
(HAFFKE et al. 2014). Die Kornerträge werden mit 14% Wasser-
gehalt, die Trockenmasseerträge mit 0% Wassergehalt berichtet. 
Die statistische Analyse der phänotypischen Daten wurde in zwei 
Schritten mit PLABSTAT (UTZ 2010) durchgeführt: (1) Einzelver-
rechnung: Für jeden Ort wurde eine Gitteranalyse durchgeführt, 
(2) Serienverrechnung über Umwelten mit Hilfe der adjustierten 
Gittermittelwerte (BLUEs). Die QTL-Analyse wurde mit PLABMQTL 
(UTZ 2014) auf der Basis von 789 DArT-Markern durchgeführt. Es 
ergab sich eine Kartenlänge von 964 cM mit einer durchschnittli-
chen Markerdichte von 1.06 cM (HAFFKE 2015).  

Ergebnisse und Diskussion 

Nutzung von Genetischen Ressourcen 

Bei Roggen gibt es eine große Zahl von Genetischen Ressourcen 
(Landsorten, alte Sorten, ausländische Sorten) aus vier Kontinen-
ten. Wir versuchten, sie unmittelbar für die Biomassegewinnung 
zu nutzen, indem sie als Bestäuber für zwei lange, standfeste Elite-
Einfachkreuzungen dienten (Abbildung 2). Einige Genetischen 
Ressourcen zeigten Heterosis für Trockenmasseertrag, d.h. sie 
wichen erheblich von der Winkelhalbierenden ab. Die Populatio-

nen mit geringer Eigenleistung hatten häufig eine hohe Heterosis. 
Einige dieser Populationen hatten eine signifikant höhere Test-
kreuzungsleistung als adaptierte Körnerroggen. 

Zuchtmethodische Aspekte und QTL-Analysen 

Eine Untersuchung von 258 Testkreuzungen ergab für die Wuchs-
höhe zu drei Messzeitpunkten (BBCH 32, 51-55, 73) hohe und für 
die beiden Ertragsmerkmale mittlere Heritabilitäten (Tabelle 1).   

Die Merkmale waren alle mit dem TM-Ertrag korreliert, die höchs-
ten Koeffizienten fanden sich für Wuchshöhe zum Termin 2 und 
Termin 3. Es wurden in der Population je nach Merkmal 2 bis 12 
QTL detektiert, die zusammen 10-61% der Varianz (kreuzvalidiert) 
erklärten. Dabei gab es bei einigen Merkmalen eine Übereinstim-
mung der QTL sowohl für Kornertrag als auch für TM-Ertrag. Zwi-
schen Kornertrag und TM-Ertrag gab es jedoch keine übereinstim-
menden QTL, was die relativ geringe Korrelation zwischen den 
Merkmalen erklärt (rgen=0,53). Die höchste Korrelation und die 
meisten übereinstimmenden QTL gab es zwischen der Wuchshöhe 
zum Termin 2 und dem TM-Ertrag. Eine indirekte Selektion mit 
diesem Merkmal ergibt einen höheren erwarteten Selektionsge-
winn als die direkte Selektion auf TM-Ertrag (1,9 vs. 1,5 dt/ha). 
Ursache dafür ist die deutlich höhere Heritabilität für Wuchshöhe 
zum Termin 2 als für den TM-Ertrag. Ein QTL auf Chromosom 2R, 
das den TM-Ertrag um 3,32 dt/ha erhöhte, könnte für eine 
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Abbildung 1: Mittelwerte des Trockenmasse (TM)-Ertrages des jeweils 
besten Winterroggen- und Wintertriticale-Genotyps an zehn Standorten 
(Wertprüfung Bundessortenamt 2015)  

Figure 1: Means of dry matter yield of the best hybrid rye and hybrid triti-
cale genotype at ten locations (Official VCU trials 2015)  

Abbildung 2: Mittelwerte des Trockenmasse-Ertrages von 25 Genetischen 
Ressourcen, 22 adaptierten Futter- und 12 adaptierten Körnerroggenpo-
pulationen für die Leistung der Population per se und der korrespondie-
renden Testkreuzungen, gemittelt über sieben Umwelten  

Figure 1: Means of dry matter yield of 25 genetic resources, 22 adapted 
forage populations and 12 adapted grain populations for their per se and 
testcross performance averaged across seven environments  

Merkmal Mittel h2 rgTM Anzahl QTL R²CV (%) 
 QTL 

KE TM 

Ährenschieben (1-9) 5,93 0,67 0,62++ 7 41,7 1 1 
Wuchshöhe 1 (cm) 35,9 0,76 0,52++ 4 19,6 0 1 

Wuchshöhe 2 (cm) 90,7 0,92 0,89++ 2 51,7 1 2 

Wuchshöhe 3 (cm) 137,1 0,94 0,72++ 12 61,0 0 1 

Kornertrag (KE, dt/ha) 97,6 0,52 0,54++ 3 23,9 - 0 

TM-Ertrag (dt/ha) 169,8 0,49 - 3 10,3 0 - 

TKG (g) 35,9 0,88 - 10 38,5 1 0 
++ Schätzwert größer als sein doppelter Standardfehler 

Tabelle 1: Mittelwerte, Heritabilitäten (h2), genetische Korrelationen zwischen dem Trockenmasse (TM)-Ertrag und anderen Merkmalen (rgTM), Anzahl QTL und 

kreuzvalidierter Anteil der gesamten erklärten Varianz (R²CV) sowie Anzahl übereinstimmender QTL ( QTL) der Merkmale mit Kornertrag und TM-Ertrag für 
258 Testkreuzungsnachkommen   

Table 1: Means, heritabilities (h2), genetic correlations between dry matter yield and other traits (rgTM), number of QTL, cross-validated proportion of total ex-

plained variance (R²CV) and number of trait QTL coincident with grain (KE) or dry matter (TM) yield ( QTL) for 258 testcross progenies  



markergestützte Selektion interessant sein. Dasselbe QTL erhöhte 
auch die Wuchshöhe bei Termin 2 um 4,3 cm und bei Termin 3 um 
3,8 cm. Dies zeigt, wie wichtig eine gleichzeitige Selektion auf ho-
he Standfestigkeit ist. Da die Ernte schon im späten Milchreifesta-
dium erfolgt, ist dies jedoch kein prinzipielles Problem. 

Schlussfolgerungen und züchterische Konsequenzen 

Für die Nutzung der Biomasse bei Hybridroggen ergeben sich aus 
diesen Arbeiten, die sich über sieben Jahre erstreckten, wesentli-
che Schlussfolgerungen:  

 Winterroggen hat ein großes Potenzial zur Bioenergienutzung 

 Methanertrag ist kein Zielkriterium, stattdessen: Trockenmas-
se (TM)-Ertrag 

 Einige Genetische Ressourcen haben eine überlegene Test-
kreuzungsleistung und können unmittelbar als Bestäuber von 
langen, standfesten Testern genutzt werden 

 Kornertrag erlaubt nur eine ungenügende Vorhersage des TM-
Ertrages (s.a. ROUX et al. 2010) 

 Selektion auf größere Wuchshöhe ermöglicht einen erwarte-
ten indirekten Selektionsgewinn für TM-Ertrag von 1,9 dt je 
Hektar und Zyklus 

 Standfestigkeit muss zusätzlich selektiert werden 
Darüber hinaus zeigte eine weitere Studie (MIEDANER et al. 2012), 
dass auch in breitem Elite-Zuchtmaterial eine vielversprechende 
Variation für TM-Ertrag besteht, die kurzfristig genutzt werden 
kann. Insgesamt ergibt sich daraus ein zweistufiges Selektions-
schema als optimale Zuchtstrategie. Bei der frühen Selektion auf 
Testkreuzungsleistung kann die Wuchshöhe als indirektes Selekti-
onskriterium für TM-Ertrag dienen. Dies ermöglicht die Einsparung 
einer eigenen Parzellenanlage für die Feststellung des TM-
Ertrages. Auf der späteren Stufe sollte jedoch zur Verifikation eine 
Selektion auch auf TM-Ertrag stattfinden. Die gefundene geneti-

sche Korrelation zwischen Korn- und TM-Ertrag von =0,54 
schließt nicht aus, dass einzelne Genotypen in beiden Merkmalen 
überlegen sind. Dementsprechend gibt es in der deutschen Be-
schreibenden Sortenliste (BSA 2015) einige Sorten, die für beide 
Zwecke zugelassen sind. Demnach kann eine Züchtung auf höhe-
ren TM-Ertrag gezielt und mit hoher Effizienz durchgeführt wer-
den, was die Eignung von Winterroggen als Substrat für die Biogas
-Anlage unterstreicht.  
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Stripe and stem rust – an increasing risk for wheat growing?  

Kerstin FLATH*, Nicole SOMMERFELDT-IMPE*  

Abstract   Wheat growing is worldwide affected by stripe 

(yellow) and stem rust epidemics since the late 1990s. In 

Central Europe we faced epidemics of stripe rust with in-

creasing intensity in the last three years (2013-15) caused 

by favorable weather (warm winter and early, warm 

spring), growing of susceptible cultivars on large acreages, 

and a new race (i.e. Warrior) originating from the Himalaya 

region. In stem rust, a local epidemic was observed in parts 

of North and East Germany in 2013. This pathogen might 

increase in importance with rising summer temperatures. 

Our objectives were to (i) analyse both rust populations for 

their race composition and (ii) evaluate recommended win-

ter wheat cultivars for their resistance to both rusts. 

In stripe rust, Warrior is dominating the population in who-

le Europe including Germany and Austria with about 80% 

and 64% incidence in 2015, respectively. This race is highly 

aggressive for wheat and triticale and virulent for 12 out of 

the 15 resistance genes tested. Only Yr5, Yr15 and Yr24 are 

still displaying full resistance with a frequency of virulent 

races below 2%. Most winter wheat cultivars with high stri-

pe rust resistance (rating 1-2 on the 1-9 scale) stayed re-

sistant, but some spectacular changes occurred. For examp-

le, cultivars ʻDiscusʼ and ʻMatrixʼ being resistant in 2010-12 

are now rated by 5.5 and 8. And the widely used modera-

tely resistant (4.2) cultivar ʻJB Asanoʼ got highly susceptible 

(8). In contrary, ʻTobakʼ and ʻMeisterʼ got more resistant 

illustrating the impact of a new race with wide occurrence. 

Stem rust in Germany was analysed by 90 samples collected 

in 2013 mainly in Lower Saxony and Saxony-Anhalt. Six 

main races could be identified by collaboration with USDA-

ARS Cereal Disease Laboratory. Races TKTTF (35% in-

cidence) and TKKTF (43%) were most frequently found. 

They are not belonging to the worldwide monitored Ug99 

group, but TKTTF is also highly aggressive being previously 

reported from epidemics in Turkey, Southwest Asia, and 

Africa (‘Digelu race’). This race has 21 virulences to the 

most commonly used stem rust resistance genes. Our ana-

lyses showed that in Germany and Austria Sr26, Sr31, Sr33 

and four additional resistance sources are still effective. By 

artificial infection in 2014 it could be shown that winter 

wheat cultivars grown on 66% and 16% of the German acre-

age were moderately and highly susceptible to stem rust, 

respectively. From the more commonly grown cultivars, 

only ʻAnapolisʼ, ʻPamierʼ, ʻRebellʼ and ʻMemoryʼ were re-

sistant (1-2).  

In conclusion, rusts should be managed primarily by gro-

wing resistant cultivars. They do not afford fungicide appli-

cation even in years with high epidemics. Susceptible cul-

tivars in contrast must be sprayed already when first symp-

toms are visible. In experiments in 2014 and 2015 the 

susceptible ʻJB Asanoʼ showed yield reductions till 60% in 

the untreated control plots due to stripe rust. Additionally, 

volunteer plants must be destroyed early before sowing by 

appropriate soil management. It cannot be excluded that 

stem rust might get more importance also in Central Europe 

in future. heading time. 

 

Keywords   Puccinia graminis · Puccinia striiformis · re-

sistance genes · Triticum aestivum · yield loss   
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Molecular analysis of resistance genes to leaf rust in winter wheat cultivars registered in 

the Czech Republic 

Taťána SUMÍKOVÁ*, Alena HANZALOVÁ*, Pavel BARTOŠ* 

Abstract   The presence of leaf rust resistance genes Lr10, 

Lr24, Lr26, Lr28, Lr34 and Lr37 was tested in 67 winter 

wheat cultivars registered in the Czech Republic by means 

of molecular markers. The majority of cultivars contain  

Lr37 which was found in 23 cultivars, followed by Lr10 (14 

cultivars), Lr26 (5 cultivars) and Lr34 (4 cultivars). Re-

sistance gene Lr24 was present only in cultivar ʻCarrollʼ and  

Lr28 was not detected in the present nursery. 

 

Keywords   Molecular marker · Puccinia triticina · re-

sistance · Triticum aestivum  

Material and methods 

PCR assays 

DNA of 67 winter wheat cultivars registered in the Czech Republic 
was extracted from second leafs using Qiagen DNA extraction kit. 
The leaf rust resistance genes Lr10, Lr24, Lr26, Lr28, Lr34 and Lr37 
were identified by published primers marking these genes 
(GULTYAEVA et al. 2009, GUPTA et al. 2006, DE FROIDMONT 
1998, CHERUKURI et al. 2005, LAGUDAH et al. 2006, HELGUERA et 
al. 2003). The PCR reactions were carried out in thermal cycler 
Veriti (Applied Biosystems). Amplification products were separat-
ed by electrophoresis in 2% agarose gels, stained with ethidi-
umbromide, visualized under UV light and compared with molec-
ular weight marker GeneRulerTM 100 bp DNA Ladder (Fermentas). 
Near isogenic Triticum aestivum lines containing the correspond-
ing Lr genes in ʻThatcherʼ background were used as a positive 
control and sterile water was used as a negative control (two 
positive and two negative control samples per reaction) (Table 1). 

Results and discussion  

One or more leaf rust resistance genes were detected by molecu-
lar markers in 33 from 67 tested wheat varieties (Table 2). In the 
majority of the tested cultivars the gene Lr37 was found (23 culti-
vars), followed by Lr10 (14 cultivars), Lr26 (5 cultivars) and Lr34 (4 
cultivars). Resistance gene Lr24 was present only in one cultivar 
(ʻCarrollʼ), and Lr28 was not detected in any tested cultivar. Com-
binations of two genes were detected in 12 cultivars and cv. 
ʻRapsodiaʼ possessed three resistance genes (i.e. Lr37, Lr26, Lr10). 

The most frequently detected resistance gene was Lr37, confer-
ring adult plant resistance to leaf rust. It was found in 12 cultivars 
alone and in 11 cultivars in combination - the most often with the 
gene Lr10 (cvs. ʻBakfisʼ, ʻBiscayʼ, ʻChevallierʼ, ʻJindraʼ, ʻMulanʼ, 
ʻPotenzialʼ, ʻRapsodiaʼ). Gene Lr37 was identified in cvs. ʻApacheʼ 
and ʻCorsaireʼ (1999) and in many cultivars registered after 2001 
e.g. ʻClarusʼ, ʻNicolʼ or ʻEllyʼ (SUMÍKOVÁ & HANZALOVÁ 2010, 

* Crop Research Institute, Drnovská 507, 161 06 Prague 6-Ruzyně, Czech Republic 
 

() sumikova@vurv.cz  

Introduction 

Leaf rust, caused by Puccinia triticina Eriks., is a common and 

important disease of wheat (Triticum aestivum L.). In the Czech 

Republic leaf rust occurs regularly every year and can cause 

considerable yield losses. The most economic control of wheat 

leaf rust is breeding for resistance. Knowledge of resistance genes 

in wheat varieties and of the local leaf rust population structure 

enables to estimate the risk of infestation of different varieties by 

virulent races of leaf rust. Nowadays molecular genetics yield a 

great progress in the analysis of resistance genes. Various 

molecular markers have been used to map leaf rust resistance 

genes (Lr genes) and can be used in a process of marker assisted 

selection (MAS). We used six published molecular markers for the 

detection of resistance genes Lr10, Lr24, Lr26, Lr28, Lr34 and Lr37 

in a set of winter wheat varieties registered in the Czech Republic. 

  

Table 1: Chromosome location, amplification conditions and length of PCR products for detected resistance genes. 

Gene Chromosome location/source Amplification conditions PCR product 

Lr10 1AS, wheat 94°C for 3 min; 
40 cycles of 94°C for 30s, 58°C for 30s, 72°C for 45s; 72°C for 10min 

310 bp 

Lr24 
  

Lr28 

3DL, Thinopyrum ponticum 
4AL, Aegilops speltoides 95°C for 2min; 

36 cycles of 94°C for 60s, 60°C for 60s, 72°C for 60s; 72°C for 7min 

607 bp 
  

570 bp 
Lr26 

  
Lr37 

1BS, Secale cereale 
  
2AS, Aegilops ventricosa 

94°C for 3 min; 
35 cycles of 94° for 30s, 58°C for 30s, 72°for 45s; 
72°C for 10 min 

412 bp 
  

262 bp 
Lr34 7DS, wheat 5 cycles of 94°C for 1min; 55°C for 1min, 72°C for 2min; 

30 cycles of 94°C for 30s, 55°C for 30s, 72°C for 50s; 
1 cycle of 94°C for 30s, 55°C for 30s; 72°C for 5 min 

150 bp 



HANZALOVÁ et al. 2013). In the Czech Republic, Lr37 lost its effec-
tiveness around 2010 (HANZALOVÁ et al. 2014).  

The gene Lr10 was originally described in wheat cultivars ʻLeeʼ and 
ʻTimsteinʼ, from Czech varieties in cv. ʻSiriaʼ (BLAŽKOVÁ et al. 
2002). It is not so effective itself, but it is used in combination with 
other resistance genes. Here we identified Lr10 in five cultivars 
and in nine cultivars in combinations with all other tested genes, 
except the genes Lr28 and Lr34. 

The gene Lr26 is located on a rye translocation 1BL.1RS together 
with resistance genes to stem rust (Sr31), stripe rust (Yr9) and 
powdery mildew (Pm8). The translocation is no longer effective 
against leaf rust in the Czech Republic. Despite this fact the 
1BL.1RS translocation is used in wheat breeding to enhance the 
yield of cultivars and in combination with other resistance genes 
(such as Lr37), the gene Lr26 may provide a sufficient level of field 
resistance (MORENO-SEVILLA & BAENZIGER 1995). Combination of 
genes Lr37 and Lr26 was detected in cvs. ʻOrlandoʼ and ʻVanessaʼ, 
combination of genes Lr10 and Lr26 in cv. ʻBrilliantʼ, all three men-
tioned genes in cv. ʻRapsodiaʼ and only the gene Lr26 in cv. ʻEtelaʼ. 

The gene Lr34 also confers adult plant resistance and its effectivity 
may be enhanced by combination with other genes. Cv. ʻBeduinʼ 
and ʻSultanʼ amplified specific products showing the presence of 
genes Lr34 and Lr37. The gene Lr24 was found only in cv. ʻCarrollʼ, 
together with the gene Lr10. Virulence frequency to this gene was 
very low in current pathotype surveys and cv. ʻCarrollʼ has dis-
played high field resistance, that can be ascribed to the gene Lr24 
(HANZALOVÁ et al. 2013). The most effective resistance genes are 
Lr24 and Lr28. Other detected resistance genes have limited effec-
tivity against the prevailing current virulent races of leaf rust in 
the Czech Republic.   
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Table 2: Winter wheat cultivars registered in the Czech Republic and their composition of leaf rust resistance genes. 

Resistance gene Cultivar (Year of release) 

Lr10 Bagou (2010); Iridium (2009); Pitbull (2008); Secese (2009); Seladon (2009) 

Lr26 Etela (2006) 

Lr34 Astella (1995); Svitava (2001) 
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(2003); Manager (2007); Matylda (2011); RW Nadal (2010) 

Lr10+Lr24 Carroll (2011) 

Lr10+Lr26 Brilliant (2009) 

Lr10+Lr37 Bakfis (2008); Biscay (2005); Chevalier (2011); Jindra (2010); Mulan (2007); Potenzial (2012) 

Lr26+Lr37 Orlando (2008); Vanessa (2013) 

Lr34+Lr37 Beduin (2011); Sultan (2008) 

Lr10+Lr26+Lr37 Rapsodia (2003) 
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Initial steps in the development of a quantitative and qualitative test method for detec-

tion of wheat bunt diseases (Tilletia spp.) by means of Real-Time PCR assays  

Monika GRUNDLER*, Monika SEDLMEIER*, Benno VOIT*, Berta KILLERMANN*,  
Ludwig NIESSEN§  

Abstract   Seed health testing includes the examination of 

the soil- and seed-borne pathogens common bunt (Tilletia 

caries (DC) Tul. or T. laevis Kühn) and dwarf bunt 

(T. controversa Kühn) of wheat. In seed multiplication as 

well as for international seed trading different thresholds 

and quarantine regulations have to be considered and 

therefore reliable testing methods are required. At present 

determination of the teliospores is carried out according to 

the ISTA Working Sheet No 53. For this microscopy method 

lots of experience is necessary in order to distinguish the 

different Tilletia species. The aim of this research project is 

to develop an efficient molecular testing method by means 

of quantitative Real-time PCR (qPCR) for a reliable qualitati-

ve and quantitative determination of the closely related 

Tilletia species, ideally as multiplex qPCR.  

Separated bunt balls from T. caries and T. controversa in-

fested wheat ears collected from field trials in Germany and 

Austria as well as T. laevis bunt balls provided from Utah 

State University, USA were used for the first genetic analy-

ses. After a morphological verification of the teliospores the 

gDNA was isolated by commercially available Kits. Common 

bacterial and fungal microsatellite and phylogenetic mar-

kers were used by standard PCR amplification and agarose 

gel electrophoresis to detect relevant gene regions useable 

for the development of species specific primers and probes. 

Additionally adapted unspecific primers of further known 

smut and bunt (Ustilaginales) genes like Pra3.1F/Pra3.4R 

were analyzed. After detecting species related differences 

in the band pattern promising gene regions were se-

quenced and aligned.  

With the common markers highly conserved gene regions 

could be detected comparing the three analyzed species. 

T. caries, T. laevis and T. controversa are known to be 

closely related despite their more or less obvious morpho-

logical differences and distinct effects on wheat (stunted 

growth induced by dwarf bunt). Furthermore band patterns 

and sequences of amplicons are often not homogenous or 

reproducible within one species by analyzing several 

strains. Nevertheless few uniform differences between the 

species could be observed for example by the amplification 

of pra3 (pheromone receptor a3) with Pra3.1F/Pra3.4R. 

Based on the resulting pra3 sequences optimized primers 

were designed. Amplification with the new primer pair        

a-Pra3in could only be detected in all samples of common 

bunt but not in samples of dwarf bunt. After the first promi-

sing results further investigations also revealed amplicons 

in another collected T. controversa strains. Further research 

work has to be done and alternative approaches like geno-

me sequencing must be considered to find optimal gene 

regions to develop species specific primers and probes.  

 

Keywords  Pheromone receptor a3 · Tilletia caries · Tilletia 

controversa · Tilletia laevis · Triticum aestivum   
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Möglichkeiten zur Einschätzung der Triebkraft bei Gemüseerbsen (Pisum sativum L.) 

Estimation of seed vigour of green peas (Pisum sativum L.) 

Benno VOIT*, Susanne MOSCH*, Berta KILLERMANN* 
 

Abstract   Green peas are sown at the end of March to 

the beginning of April. The sowing rate is calculated by 
means of germination values. Due to the very early sowing 
date the seed’s behaviour under cold conditions is im-
portant to know. Two test methods are available, the con-
ductivity test according to ISTA rules and the so called 
‘vigor test FS’ which is a slightly modified maize vigour test 
according to the ISTA handbook. Eleven green pea (Pisum 
sativum L.) samples with different seed quality have been 
tested and the results of both methods are discussed. For 
nine samples both methods showed approximately the 
same results. For two samples having average germination 
values significant differences between the results of the 
two methods became obvious. In the conductivity test 
both samples achieved good results, i.e. they can be used 
for early sowing or sowing under unfavorable conditions. 
Concerning the low vigour results both samples are not 
suitable for early sowing. In both samples the conductivity 
test overestimated the vigour as it is hardly probable that 
samples having only moderate germination values do have 
excellent vigour values. As a conclusion it is recommended 
to be critical in the case of seed samples having good con-
ductivity values but only moderate germination values.   
 

Keywords   Conductivity test · germination test · vigour test   

hohe Rohstoffqualität läßt sich nur mit gleichmäßig und lückenlos 
auflaufenden Beständen erreichen. Ungleichmäßig auflaufende 
und lückige Bestände führen neben Ertragsverlusten zu einer 
ungleichmäßigen Abreife und damit zur schwierigen Entscheidung 
des richtigen Druschzeitpunktes, da ein Teil des Bestandes noch 
nicht reif bzw. bereits überreif ist.  

Material und Methoden 

Die Keimprüfung wurde nach den Internationalen Vorschriften für 
die Saatgutprüfung (ISTA International Rules for Seed Testing 
2015) durchgeführt. In diesem Versuch mit Gemüseerbsen in 
Quarzsand bei 20 °C. 

Triebkraftprüfungen sollen den Feldaufgang der Samen unter 
ungünstigen Bedingungen abschätzen. Neben den klassischen 
Keimverfahren sind in den ISTA Rules für wenige Fruchtarten 
auch andere Prüfmethoden zur Feststellung der Triebkraft aufge-
führt. Eine Methode davon ist der Leitfähigkeitstest (ISTA 2015). 
Beim Leitfähigkeitstest wird das Quellwasser, in welches die Sa-
men getaucht werden, auf seine elektrische Leitfähigkeit gemes-
sen. Der dabei festgestellte Messwert liefert eine Schätzung für 
die Triebkraft. Eine hohe Leitfähigkeit des Quellwassers bedeutet 
eine geringe Triebkraft und umgekehrt. Der Messwert wird in 
µS cm-1 g-1 ausgedrückt und folgendermaßen auf die Gemüse-
erbsenpartien übertragen (Tabelle 1). 

Der Vorteil dieses Verfahrens besteht darin, dass für die Prüfung 
keine Erde benötigt wird. In verschiedenen Ringuntersuchungen 
hat sich die Erde immer wieder als der Faktor herausgestellt, der 
am schwierigsten bzw. nicht standardisierbar ist. Der Leitfähig-
keitstest ist ein physikalisches Messverfahren und daher absolut 
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Einleitung 

Die Produktion der Gemüseerbsen (Pisum sativum L.) geht fast 
ausschließlich in die Konservenindustrie. Die Ware wird entweder 
zu Nasskonserven oder gefrosteter Ware verarbeitet. Die Ernte 
erfolgt maschinell mit dem Vollernter. Gemüseerbsen werden 
sehr zeitig, Ende März oder Anfang April, ausgesät. Dies ist 
möglich, weil Erbsen Fröste bis -6°C vertragen. Die frühe Aussaat 
ist zur Ausschöpfung des Ertragspotenzials erforderlich, da die 
Erbsen mit dem einsetzenden Langtag in die generative Phase 
übergehen. Deshalb wird beim Kurztag die Bildung von möglichst 
viel vegetativer Masse angestrebt. Damit dies gelingt, ist ein 
rascher und gleichmäßiger Feldaufgang erforderlich. Dazu ist 
neben der Keimfähigkeit auch die Kenntnis der Triebkraft ein 
entscheidenes Kriterium für die Berechnung der Aussaatmenge. 
Erst mit Hilfe der Triebkraft kann eine Abschätzung vorgenommen 
werden, ob das Saatgut für die frühe Aussaat geeignet ist.  Eine 

Messwert 
(µS cm-1 g-1) 

Beschreibung 

<25 Saatgut ist für frühen Saattermin oder für ungünstige 
Witterungsbedingungen geeignet 

25–29 Saatgut ist bedingt geeignet für frühe Saat. Es ist ein 
Risiko diese Partie unter ungünstigen Bedingungen 
auszusäen 

30–43 Saatgut ist weder für eine Frühsaat noch für un-
günstige Bedingungen geeignet 

43 Saatgut ist für die Aussaat ungeeignet 

Tabelle 1: Leitfähigkeitsmesswerte und deren Übertragung auf die Gemü-
seerbsen-Saatgutpartien  

Table 1: Conductivity values and their reference to green pea seed lots  



objektiv. Ein weiterer Vorteil ist, dass das Ergebnis bereits nach 2 
Tagen vorliegt.  

Die Nachteile vom Leitfähigkeitstest sind, dass das Gerät vor jeder 
Messung kalibriert werden muss. Für die Untersuchung ist eine 
definierte Wasserqualität erforderlich. Zudem muss vor jeder 
Messung der Wassergehalt der zu untersuchenden Probe be-
stimmt werden. Falls der Wassergehalt nicht im Bereich zwischen 
10 und 14 % liegt, muss eine Nachtrocknung bzw. Nachbefeuch-
tung erfolgen. Zudem ist es die Praxis gewohnt, dass die Trieb-
kraftergebnisse in Prozent berichtet werden. 

Als zweite Triebkraftmethode wurde die Kalttestprüfung für Mais 
in abgewandelter Form verwendet (ISTA Handbook of Vigor Test 
Methods 1995). Anstelle in Erdrollen wurden die Körner in großen 
Schalen 2 Wochen bei konstant 10°C zum Keimen gebracht. In 
Tabelle 2 wird diese Methode als „Triebkraft - FS“ bezeichnet 
(VOIT et al. 2010). 

Ergebnisse und Diskussion 

Die Keimfähigkeiten (KF) der verwendeten Gemüseerbsen-Saatgut
-partien lagen zwischen 76 und 99 % (Tabelle 2). Die Saatgutquali-
tät war also recht unterschiedlich. Erwartungsgemäß kam dies 
auch in den Triebkraftwerten zum Ausdruck. Die Partie Nr. 2 mit 

nur 76% KF hatte einen Leitfähigkeitswert von 30,3 µS cm-1 g-1 und 

ist damit weder für die Frühsaat noch für ungünstige Bedingungen 
geeignet (Tabelle 1). Auch im „Triebkraftverfahren-FS“ erreichte 
die Partie nur 76%. Für einen problemlosen Feldaufgang sollte der 
Triebkraftwert bei 80% und darüber liegen. 

Die qualitativ beste Partie hatte eine KF von 99% und einen Leitfä-
higkeitswert von 9,4 µS cm-1 g-1. Der Triebkraftwert nach dem 
Freisinger Verfahren war mit 96% ebenfalls sehr hoch. Zwei Saat-
gutpartien fallen auf, da sie recht unterschiedliche Ergebnisse bei 
den Triebkraftverfahren zeigen. Es handelt sich um die Saatgutpar-
tien Nr. 7 und 10, die eine KF von 82 bzw. 84% haben. Für diese 
beiden Partien liefert der Leitfähigkeitstest mit 16,5 bzw. 
10,9 µS cm-1 g-1  sehr gute Werte, d. h. das Saatgut ist für die frühe 
Aussaat und für ungünstige Bedingungen geeignet. Völlig andere 
Triebkraftwerte liefert das Freisinger Verfahren mit nur 68 bzw. 
48% Triebkraft. Das sind die niedrigsten Werte von allen unter-
suchten Partien. In diesen beiden Fällen überschätzt der Leitfähig-
keitstest die Triebkraft erheblich. Es ist unwahrscheinlich, dass 
Partien mit nur mittlerer KF eine hervorragende Triebkraft haben.  
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Tabelle 2: Keimfähigkeits- und Triebkraftwerte bei Gemüseerbsen-Saatgutpartien   

Table 2: Germination and vigour test results of green pea seed lots  

Nr. 
Keimfähigkeit (%) Leitfähigkeit 

(µS cm-1g-1) 

Triebkraft - FS 

(%) normale Keimlinge anomale Keimlinge tote Samen 

1 91 5 4 31,0 79 

2 76 15 9 30,3 76 

3 89 7 4 27,5 93 

4 98 2 0 23,2 83 

5 99 1 0 20,7 94 

6 91 5 4 17,4 95 

7 82 10 8 16,5 68 

8 97 3 0 13,8 97 

9 95 4 1 11,0 97 

10 84 10 6 10,9 48 

11 99 1 0 9,4 96 
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Ursachen und Auswirkungen von Verfärbungen der Samenschale bei Sojabohnen  

Causes and effects of discoloration of soybean seed coats 

Bettina SCHAUDY*, Martin PACHNER*, Johann VOLLMANN* 

Abstract   Cool temperatures during the early develop-

ment of soybean seeds can induce anthocyanin formation 
in the seed coat, which causes a visible discoloration of the 
seed coat at maturity. This is considered as a quality im-
pairment which may prevent seed certification. Therefore, 
the time span during which soybeans are sensitive to chil-
ling temperatures has been determined. In addition, 
effects of seed coat discoloration on seed quality charac-
teristics have been determined. The present results reveal 
that cool temperatures during early seed developmental 
stages in July promote seed coat discoloration at maturity. 
With respect to seed quality, discolored soybeans with 
brown seed coat color are not different in seed oil, protein 
or sucrose content to their yellow-seeded controls. How-
ever, discolored seeds revealed a higher seed viability rate 
(germination test) as compared to non-discolored seed of 
the same seed lot. Thus, the results demonstrate that low-
temperature-induced seed coat discoloration does not 
have a negative effect on seed quality.   
 

Keywords   Anthocyanin · chilling temperature · Glycine 

max · viability   

Da Auswirkungen der Verfärbung der Samenschale auf die Quali-
tät von Sojabohnen von großem Interesse sind, wurde in der vor-
liegenden Arbeit versucht, den Zeitraum, in dem kühle Tempera-
turen starken Einfluss auf die Fleckenbildung der Samenschalen 
haben, näher einzugrenzen. Zudem wurden aus unterschiedlich 
alten Samenmustern Daten für eine Keimfähigkeitskurve gene-
riert, um die Auswirkungen von Verfärbungen auf die Samenviabi-
lität der Sojabohne zu studieren.  

Material und Methoden 

Temperatur-Untersuchung 

Untersucht wurde ein Sortiment von 50 Genotypen, von dem 
Ernteproben vom Standort Groß-Enzersdorf (Niederösterreich) 
aus den Anbaujahren 2005 bis 2014 vorhanden waren. Die Fle-
ckung der Samenschale wurde dabei auf einer neunstufigen Skala 
bonitiert, wobei „1“ für nicht gefleckt und „9“ für stark gefleckt 
steht. Die Boniturdaten der Proben wurden mit täglichen Tempe-
raturaufzeichnungen (Tagesmittelwerte) des Standortes in Ver-
bindung gebracht. Die statistische Analyse basierte auf gleitenden 
Temperaturmittelwerten (über 5, 10 oder 15 Tage) über die Vege-
tationsperiode der Sojabohne und dem Verlauf der Korrelation 
(Korrelationskoeffizient r) dieser Temperaturmittelwerte mit den 
Flecken-Boniturwerten über die Anbaujahre. 

Samen-Viabilität 

Sojabohnen-Erntemuster aus den Jahren 2003 bis 2014 wurden 
visuell mit dem oben genannten neunstufigen Boniturschema 
beurteilt, aus einzelnen Proben wurden jeweils 50 gefleckte und 
ungefleckte Samen entnommen. Jede Samengruppe wurde er-
neut auf Basis des Schemas bonitiert und bei 12°C bzw. 23°C in 
Plastikboxen auf saugfähigem Küchenpapier unter Wasserzugabe 
angekeimt. Zusätzlich wurden die Samen  mit einer 1%igen Chino-
sol-Lösung besprüht, um das Schimmelwachstum zu hemmen. 
Samen, die eine intakte Wurzel und Kotyledonen bilden konnten, 
wurden als lebensfähig gewertet. Die auf diese Weise erhaltenen 
Samen-Viabilitätswerte wurden mittels paarweiser t-Tests zwi-
schen Proben mit gefleckten bzw. nicht gefleckten Samenschalen 
auf statistische Signifikanz überprüft. 

Ergebnisse und Diskussion 

Temperatur 

Die erste Korrelationsanalyse basierend auf Mittelwerten der 
Verfärbungsbonituren von 100 Einzelproben über 9 Jahre und der 
jeweiligen Monatsmitteltemperatur ergab, dass die Samen-
schalenverfärbung eng mit der Durchnittstemperatur im Juli 
korreliert (r= -0.87, P<0.001) ist. Je kühler die Juli-Durchschnitts-
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Einleitung 

Vom Hilum ausgehende braune Verfärbungen auf den Samen-
schalen der Sojabohne (Glycine max [L.] Merr.) werden häufig 
beobachtet und gelten besonders bei Speisesojabohnen und im 
Saatgutbereich als qualitätsmindernd. Sie können einerseits durch 
Infektionen mit dem Sojamosaikvirus oder dem Gurkenmosaikvi-
rus (KASAI et al. 2009), andererseits aber auch durch kühle Tem-
peraturen während der Blütezeit und in frühen Stadien der Sa-
menentwicklung (TAKAHASHI 1997, TAKAHASHI & ABE 1999) her-
vorgerufen werden. Die Verfärbungen gehen zumeist strahlenför-
mig vom Hilum aus (SENDA et al. 2011) und können schwarz sein 
oder in unterschiedlichen Brauntönen auftreten. Es wurde zudem 
beobachtet, dass die Fleckung auch abhängig von der Sorte unter-
schiedlich stark ausgeprägt sein kann (KASAI et al. 2009). GRGIC 
(2015) stellte an frühreifenden Sojabohnen ebenfalls genetische 
Unterschiede in der Neigung zur Samenschalenverfärbung fest. 
Darüber hinaus fand er einen Zusammenhang zwischen einer 
vorhandenen Fleckung der Samenschale und einer erhöhten 
Keimfähigkeit in Rückstellmustern von Saatgutuntersuchungspro-
ben. 



temperatur ist, desto stärker sind die Samenschalen verfärbt, was 
durch die hohen Boniturwerte ausgedrückt wird, die etwa in den 
im Monat Juli kühleren Jahren 2005, 2008 oder 2011 festgestellt 
wurden (Abbildung 1). Die durchschnittliche Temperatur in den 
Monaten Juni oder August hatte im Vergleich zur Julitemperatur 
hingegen keinen relevanten Einfluß auf die Verfärbung der 
Samenschale. Dies bestätigt klar die von TAKAHASHI & ABE (1999) 
berichteten Zusammenhänge zwischen Temperatur zur Blütezeit 
und Verfärbung der Samenschale.  

Eine weitere Analyse dieser Daten über neun Jahre mit gleitenden 
Temperaturmittelwerten (über 5, 10 oder 15 Tage gemittelt) und 
deren Korrelation zu den Samenschalenverfärbungen lässt 
erkennen, dass kühle Tage vorwiegend um Mitte Juli sowie Anfang 
August mit dem Auftreten von Fleckungen in signifikantem 
Zusammenhang stehen (Abbildung 2). Dies entspricht bei 
frühreifenden Sojabohnen etwa dem Stadium des Blüh-Endes 
bzw. den ersten Stadien der Hülsenbildung und Samen-
entwicklung. Andererseits führen auch höhere Temperaturen zu 
späteren Entwicklungsstadien (Anfang September) ebenfalls zu 
hohen Boniturwerten der Samenschalen-Verfärbung (positive 
Korrelation in Abbildung 2).  

Samen-Viabilität 

Der Verlauf der Samen-Viabilität von Sojabohnen unter-
schiedlichen Alters ist in Abbildung 3 für die untersuchten Samen-
Proben bei einer Keimtemperatur von 23°C wiedergegeben. Es 
zeigt sich zunächst eine stabil hohe Viabilität, die nach einem 
Samen-Alter von etwa zehn Jahren (Erntejahre früher als 2005) 
sehr deutlich abnimmt. Der Vergleich der hier generierten 
Viabilitätskurve mit den von NAGEL & BÖRNER (2010) publizierten 
Verlaufskurven der Samen-Keimfähigkeit in Abhängigkeit vom 
Alter der Probe bei unterschiedlichen Arten ergab eine deutliche 
Ähnlichkeit mit jenen von Futterwicken (Vicia sativa L.). 

Gefleckte Samen wiesen bei beiden getesteten Keimtemperaturen 
eine signifikant höhere Viabilität als nicht gefleckte Samen auf 
(Tabelle 1). Dies könnte ein Hinweis darauf sein, dass die 
eingelagerten Anthocyane durch das durch sie erhöhte 
antioxidative Potential (MALENCIC et al. 2012) in gefleckten 
Samen dazu beitragen, die Lebensfähigkeit dieser Samen besser 
zu erhalten. Vergleichbare Ergebnisse einer signifikant unter-
schiedlichen Keimfähigkeit aufgrund von Keimversuchen bzw. 
mittels Tetrazolium-Tests wurden auch von DOS SANTOS et al. 
(2007) an gefleckten bzw. nicht gefleckten Proben von drei 
brasilianischen Sojabohnen-Sorten berichtet. 

 

Auch wenn in der vorliegenden Untersuchung keine Analysen auf 
Virusbefall der Sojabohne als einer möglichen weiteren Ursache 
für Samenschalenverfärbungen durchgeführt wurden, so bestäti-
gen die Ergebnisse klar den Temperatureinfluss während früher 
Stadien der Samenentwicklung (Abbildung 2) auf die Bildung von 
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Samenschale Temp. 23°C Temp. 12°C 
hell 86.5 87.8 
gefleckt 88.9 89.4 
t 2.6 1.7 
FG 71 75 
Signifikanz-Niveau 0.011 0.090 

Tabelle 1: Samen-Viabilität (%) in Abhängigkeit von der Samenschalen-
Verfärbung bei zwei unterschiedlichen Keimtemperaturen und paarweise 
t-Tests  

Table 1: Seed viability (%) depending on seed coat color at two different 
germination temperatures with pairwise t-tests 

Abbildung 1: Korrelation zwischen Monatsdurchschnittstemperatur des 
Monats Juli und Samenschalenverfärbungen über 9 Jahre  

Figure 1: Correlation between monthly average temperature of the month 
July and seed coat discoloration score across nine years 

Abbildung 2: Verlauf der Korrelationskoeffizienten zwischen gleitenden 
Temperaturmittelwerten und Samenschalenverfärbungen über 9 Anbau-
jahre  

Figure 2: Course of coefficients of correlation between daily moving mean 
temperatures (5, 10 or 15 day averages) and seed coat discoloration 
scores across the soybean seed development period across 9 years  

Abbildung 3: Verlauf der Samen-Viabilität der Sojabohne bei einer Keim-
temperatur von 23°C in Abhängigkeit vom Erntejahr (Alterseffekt)  

Figure 3: Course of soybean seed viability at a germination temperature of 
23°C depending on harvest year (aging effect) 



 

Samenflecken. Aus der Sicht der Saatgutqualität sind die in Tabelle 
1 gezeigten Samenviabilitäten von gefleckten Sojabohnen im Ver-
gleich zu solchen mit heller Samenschalenfarbe von besonderem 
Interesse: Die Saatgutqualität wird durch die Samenschalenverfär-
bung nicht negativ beeinflusst, sondern sogar um einige Prozent-
punkte verbessert, was durch die antioxidative Wirkung der einge-
lagerten Anthocyanfarbstoffe bedingt sein dürfte.  

Literatur 

DOS SANTOS EL, NIVALDO POLA J, DO REGO BARROS AS, CAVENAGHI 
PRETE CE (2007) Qualidade fisiológica e composição química das sementes 
de soja com variação na cor do tegumento (Soybean seed coat variation 
and its influence on the physiological quality and chemical composition). 
Rev Bras Sementes 29: 20-26. (in Portuguese, English abstract). DOI: 
10.1590/S0101-31222007000100003 

GRGIC I (2015) Ursachen der Samenschalenverfärbungen bei Sojabohnen. 
Masterarbeit, Universität für Bodenkultur, Wien. [http://
permalink.obvsg.at/bok/AC12171972; accessed 10 Mar 2016] 

KASAI A, OHNISHI S, YAMAZAKI H, FUNATSUKI H, KURAUCHI T, MATSUMO-
TO T, YUMOTO S, SENDA M (2009) Molecular mechanism of seed coat 
discoloration induced by low temperature in yellow soybean. Plant Cell 
Physiol 50: 1090-1098. DOI: 10.1093/pcp/pcp061 

MALENCIC D, CVEJIC J, MILADINOVIC J (2012) Polyphenol content and 
antioxidant properties of colored soybean seeds from Central Europe. J 
Med Food 15: 89-95. DOI: 10.1089/jmf.2010.0329 

NAGEL M, BÖRNER A (2010) The longevity of crop seeds stored under 
ambient conditions. Seed Sci Res 20: 1-12. DOI: 10.1017/S096025850999 
0213 

SENDA M, KURAUCHI T, KASAI A, OHNISHI S (2012) Suppressive mecha-
nism of seed coat pigmentation in yellow soybean. Breed Sci 61: 523-530. 
DOI: 10.1270/jsbbs.61.523 

TAKAHASHI R (1997) Association of soybean genes I and T with low-
temperature induced deterioration. Crop Sci 37: 1755-1759. DOI: 10.2135/
cropsci1997.0011183X003700060014x 

TAKAHASHI R, ABE J (1999) Soybean maturity genes associated with seed 
coat pigmentation and cracking in response to low temperatures. Crop Sci 
39: 1657-1662. DOI: 10.2135/cropsci1999.3961657x 

77 



78 



66. Tagung der Vereinigung der Pflanzenzüchter und Saatgutkaufleute Österreichs 
23.-25. November 2015, HBLFA Raumberg-Gumpenstein, Irdning, Österreich 
© The author(s), 2016 

 

Paradis F. (2016) Optomachines: Phänotypisierungsgeräte, immer schneller, immer umfassender. In: Vereinigung der Pflanzenzüchter und Saatgutkaufleute 

Österreichs (Hrsg.), 66. Jahrestagung 2015, 23.-25. November, Raumberg-Gumpenstein, p. 79. Universität für Bodenkultur Wien.  

Optomachines: Phänotypisierungsgeräte, immer schneller, immer umfassender  

Optomachines: Devices for high-throughput seed phenotyping   

Francois PARADIS* 

Abstract   Optomachines produces measuring and moni-

toring machines based on image analysis for seed counting, 
seed measurements, sorting and high-throughput phenoty-
ping. The devices allow plant breeders and seed resear-
chers to work in a reliable and fast way, and to allocate the 
saved time for  research work.   
 

Keywords   Biometry · image analysis · seed counting · sor-

ting · thousand seed weight 

Optischer Korn-Klassentrenner  

Optomachines hat 2015 ein Laborgerät entwickelt, der kleine 
Körnermengen in vier (plus eine zusätzliche) Klassen nach   
Morphometrie, Farbe und einer Kombination von Faktoren 
sortiert. Die Software enthält 40 Formparameter. Der Benutzer 
kann Klassen aus den Trainingsdaten definieren, um z.B. Ganz– 
und Bruchkorn oder gesunde, gefleckte und beschädigte Körner 
zu sortieren. Alle Bilder und alle Biometrie Ergebnisse sind 
automatisch gespeichert. Verschiedene Wellenlängen können 
nach Bedarf verwendet werden.  

Phänotypisierung Robot Anlage  

Diese Anlage wird derzeit für INRA Montpellier produziert. Es ist 
ein echtes automatisiertes Analyselabor für Saatgutmuster bis 
vier Kilogramm. Die Anlage enthält einen Körner Reiniger, eine 
Waage, einen Mischer für eine Homogenisierung der Körner, ein 
NIRS-Gerät (Proteine, spezifisches Gewicht, Feuchtigkeit), ein 
Opto Agri mit Beladungsgerät (für Morphometrie Messungen und 
TKG) und ein Beutelsystem. Die Anlage läuft automatisch mit 
einem Roboter, und ermöglicht die Analyse von 50 Muster in 2,5 
Stunden. Die Anlage wird ab Mai 2016 in Frankreich zu 
besichtigen sein. 

Zusammenfassung 

Die Saatgutanalyse mit digitalen Bildverarbeitungs– und Messge-
räten stellt eine logische Weiterentwicklung der bisherigen Me-
thoden dar. Pflanzenzüchter und die Saatgutforscher schätzen  
Schnelligkeit, Genauigkeit und Ergonomie dieser zeitsparenden 
Messgeräte. Weitere Informationen sind über die Website 
www.optomachines.fr abrufbar. 

 

 

 

* Optomachines, 8 rue Wagner, 63200 Riom Frankreich 
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Einleitung 

Die Firma Optomachines, in Frankreich im Jahr 1999 gegründet, 
entwickelt und stellt Messgeräte mit Bildverarbeitung her, mit 
dem Ziel die Arbeit der Pflanzenzüchter und der Saatgutforscher 
zu erleichtern, wenn zeitaufwändige Kornzählungen oder andere 
Messungen und Analysen am Saatgut durchgeführt werden 
müssen. 

Tausendkorngewicht und Zählen: Opto Agri 

Die Körner werden in einen transparenten Behälter geschüttet 
und in die Maschine eingebracht. Der Behälter wird von unten 
beleuchtet. Eine Kamera zur Aufnahme ist oben angebracht. Die 
Einzelkörner werden durch die Bildverarbeitung automatisch 
getrennt und separat verarbeitet.  

Die benötigte Zeit zur Bestimmung des Tausendkorngewichtes 
(TKG) bzw. zum Zählen von ca. 600 Hartweizenkörner oder ca. 
3000 Rapskörner beträgt fünf Sekunden. Opto Agri ist ein 
multifunktionales Gerät, welches - mittels einer Kamera mit 
höherer Auflösung und einem spezifischen Behälter - auch für 
sehr kleine Körner (<2 mm) wie Gemüsesamen geeignet ist. 

Bei der routinemäßigen Verwendung muss keine Einstellung 
geändert werden, keine Reinigung des Gerätes vorgenommen 
werden und auch das Untersuchungsmaterial muss nicht 
verändert werden. Mit Opto Agri kann weiters die Samen-
biometrie und die Blattfläche gemessen werden. 

Ab 2016 wird eine Variante des Opto Agri mit einem 
automatischen Beladungsgerät, speziell für Produktionsanlagen, 
erhältlich sein. Dieses Gerät wird voll automatisch das TKG alle 30 
Sekunden bestimmen und bei der Beutelbefüllung kann die 
Sicherheitsmenge reduziert werden. 
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