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ABSTRAKT (IN DEUTSCH)   

 
I

Abstrakt (in Deutsch) 

In dem vorliegenden Projekt sollen Allele von zwei synthetischen, hexaploiden Weizenakzessionen 

identifiziert werden, die die agronomische Leistung und die Qualitätsmerkmale des Kulturweizens 

verbessern. Hierfür wurden zwei BC2F3-Populationen, B22 und Z86, aus zwei deutschen 

Winterweizensorten mit zwei synthetischen, hexaploiden Weizenakzessionen erzeugt (Batis x 

Syn022 = B22; Zentos x Syn086 = Z86). Die Populationen wurden mit 79 (B22) and 97 (Z86) SSR-

Markern genotypisiert. Zusätzlich wurden die HMW-Glutenine untersucht. In den Jahren 2004 und 

2005 wurden die Populationen mit 250 (B22) und 150 (Z86) BC2F3-Linien in Feldversuchen an 

fünf verschiedenen Standorten phänotypisch evaluiert. Es wurde eine QTL-Analyse in einer 

dreifaktoriellen ANOVA durchgeführt, mit dem Marker als fixem Effekt und der Linie geschachtelt 

im Markergenotyp, der Umwelt und den entsprechenden Interaktionen als zufälligen Effekten. 

Insgesamt wurden 152 (B22) und 125 (Z86) putative QTLs für neun agronomische Merkmale und 

sechs Qualitätsmerkmale identifiziert. In der Population B22 bewirkte das exotische Allel an         

39 (25.7 %) putativen QTLs eine Verbesserung des Merkmals den Zuchtzielen entsprechend. Für 

die agronomischen Merkmale bedeutete die Substitution des Kulturallels durch die exotischen 

Allele eine Merkmalsverbesserung an 20 (19.2 %) von 104 detektierten QTLs. Bei den 

Qualitätsmerkmalen konnten 19 (39.6 %) vorteilhafte, exotische Allele von insgesamt 48 QTLs 

lokalisiert werden. In der Population Z86 wurden 40 (32.0 %) vorteilhafte, exotische Allele 

gefunden. Für die agronomischen Merkmale zeigte das exotische Allel eine Merkmalsverbesserung 

an 27 (29.7 %) von 91 identifizierten QTLs. Bei den Qualitätsmerkmalen konnten 13 (38.2 %) 

vorteilhafte, exotische Allele von 34 QTLs insgesamt detektiert werden. Von den 132 verwendeten 

Markern wurden 48 Marker (davon 46 SSRs) in beiden Populationen eingesetzt. Es konnten          

17 putative QTLs (27.4 %) der Population Z86 ebenfalls in der Population B22 lokalisert werden. 

Aus der Population B22 wurden 36 BC2F3-Linien selektiert, die mindestens den Durchschnittsertrag 

der Population erzielten und zusätzlich vorteilhafte, exotische QTL-Allele tragen. Für die Merkmale 

Blühzeitpunkt, Backvolumenausbeute und Sedimentationswert wurden vier, eine und drei BC2F3-

Linien selektiert, deren Leistung signifikant über der Leistung der Elters Batis lag. Eine 

vierfaktorielle ANOVA wurde durchgeführt um QTL-Effekte unter dem Einfluss der N-Gabe zu 

testen. Hierzu wurde dem Model der dreifaktoriellen ANOVA als ein zweiter fixer Faktor die N-

Stufe zugefügt. Es wurden acht (B22) und vier (Z86) putative QTLs detektiert, die eine signifikante 

Interaktion zwischen dem Marker und der N-Stufe zeigten. An vier (50.0 %) und zwei (50.0 %) 

QTLs bewirkte das exotische Allel eine Merkmalsverbesserung in der niedrigen N-Stufe. Die 

vorliegende Arbeit zeigt, dass eine Verbesserung von agronomischen und Qualitätsmerkmalen des 

Kulturweizens durch exotische Allele erreicht werden kann.  



ABSTRACT (IN ENGLISH)   II

Abstract (in English) 

The objective of the present study was to detect favourable, exotic QTL alleles for the improvement 

of agronomic and quality traits in two advanced backcross populations of winter wheat. The two 

BC2F3 populations, B22 and Z86, derived from crosses of two German winter wheat varieties and 

two synthetic, hexaploid wheat accessions (Batis x Syn022 = B22; Zentos x Syn086 = Z86). The 

populations were genotyped with 79 (B22) and 97 (Z86) SSR markers, respectively. In addition, the 

HMW glutenins were investigated. The two populations, consisting of 250 (B22) and 150 (Z86) 

BC2F3 lines, were evaluated in field trials at five locations in Germany in 2004 and 2005.  

A QTL analysis was carried out with a three-factorial ANOVA including the marker as a 

fixed effect and the line nested in the marker genotype, the environment and the respective 

interactions as random effects. In B22, 39 (25.7 %) favourable exotic QTL effects out of              

152 putative QTLs were detected for nine agronomic and six quality traits. Among these putative 

QTLs, 20 (19.2 %) of 104 QTLs localised for agronomic traits revealed improved performance by 

the exotic allele and 19 (39.6 %) of 48 QTLs identified for quality traits were associated with a 

favourable effect of the exotic allele. In Z86, 40 (32.0 %) favourable, exotic alleles of 125 QTLs 

were located. For agronomic traits, the exotic allele exhibited trait improvements for 27 (29.7 %) of 

91 QTLs identified. For the quality traits 13 (38.2 %) favourable QTLs were identified among       

34 QTLs found. Of 132 markers utilised in this study, 48 markers (including 46 SSRs) were 

simultaneously genotyped in both populations. The shared markers revealed 17 putative QTLs  

(27.4 %) located in Z86, which were also identified in B22. Altogether 36 BC2F3 lines of B22 were 

selected, which produced at minimum the average yield of the population and carried favourable 

exotic alleles. The favourable exotic alleles were verified by comparing the performance of the 

BC2F3 line with that of the recurrent parent Batis. For the traits heading, baking volume yield and 

sedimentation volume, four, one and three BC2F3 lines improved the performance significantly 

compared to the recurrent parent Batis.  

A four-factorial ANOVA was conducted to reveal QTL effects in combination with N-response. 

Therefore, the model of the three-factorial ANOVA was modified by including N-treatment as a 

second fixed factor. Altogether eight (B22) and four (Z86) putative QTLs presented a significant 

interaction between the marker and the N-treatment. At four (50.0 %) and two (50.0 %) QTLs the 

exotic allele improved trait performance under low N-treatment. The results of the present study 

show that exotic alleles are a useful source for the improvement of agronomic and quality traits in 

elite wheat varieties.  
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