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Anwendung der Single-Seed-Descent Methode bei Leindotter (Camelina sativa (L.) Crantz)
zur Erhohung des Ertragsniveaus

REINHARD SEEHUBER, JOHANN VOLLMANN und MANFRED DAMBROTH

Institut fiir Pflanzenbau und Pflanzenziichtung

1. Einleitung

Eine modifizierte Pedigree-Selektionsmethode wurde
von Brim (1966) fiir Sojabohnen vorgeschlagen. Das neue
Prinzip war, da nur ein Korn einer jeden F2-Pflanze und
spiteren Generation in der Folgegeneration angebaut wird
(single-seed-descent). Erst wenn das gewiinschte Inzuchtni-
veau erreicht ist, werden die Einzelpflanzennachkommen-
schaften vermehrt und gepriift. Als Hauptvorteil kann gel-
ten, da} mehrere Generationen pro Jahr angebaut werden
kénnen und pro Generation wenig Platz vorhanden sein
muf. Mehrfach wurde nachgewiesen, da} die Effektivitit
des single-seed-descent-Verfahrens vergleichbar ist mit der
von Pedigree- oder Ramschmethode. Bei Sojabohne liegen
Ergebnisse von Empig und Fehr (1971), Boerma und Cooper
(1975), bei Weizen von Tee und Qualset (1975) und bei
Tabak von Jinks und Pooni (1984) vor. Auch wurde die
Haploidenmethode mit der single-seed-descent Methode ver-
glichen. Nachdem Jinks und Pooni (1981) zeigten, daft theo-
retisch keine Unterschiede im Erfolg zu erwarten sind,
filhrten den Nachweis Powell u. a. (1986) an Gerste durch.

Die single-seed-descent Methode an einer ziichterisch
fast unbearbeiteten Kulturart anzuwenden, sollte dazu die-
nen, den Ertragsriickstand gegeniiber den intensiv geziichte-
ten Arten schnell und mit wenig Aufwand aufzuholen. Als
Kulturart wurde Sommerleindotter (Camelina sativa (L.)
Crantz) gewihlt. Leindotter ist sehr gut an mitteleuropdi-
sche Klimabedingungen adaptiert und besitzt ein hohes Er-
tragspotential (Seehuber, 1984).

Leindotter, eine Art aus der Familie der Brassicaceen,
zihlt zu den iltesten in Mitteleuropa heimischen Olpflan-
zen, als sekundire Kulturpflanze aus Lein- und Getreideun-
krautformen des siidosteuropiisch-siidwestasiatischen Rau-
mes hervorgegangen, wurde Leindotter vermutlich bereits
im Spitneolithikum kultiviert und in unterschiedlichem
Ausmaf bis ins 20. Jahrhundert zur Olgewinnung herange-
zogen.

Wihrend in den Jahren nach dem zweiten Weltkrieg
noch ein Anbau in geringem Umfang — so etwa in der
Sowjetunion, in Polen, Schweden, Deutschland, Holland
und Kanada — erfolgte, gilt Leindotter aufgrund des ver-
gleichsweise niedrigen Ertragsniveaus infolge fehlender
ziichterischer Bearbeitung gegenwirtig als nicht anbauwiir-
dig (Dambroth etal., 1982; Marquard & Kuhlmann, 1986).

2. Material und Methoden

Im Winterhalbjahr 1982/83 wurden im Gewéchshaus fol-
gende 15 Leindotterherkiinfte miteinander diallel ohne Re-
ziproke gekreuzt, so dafl 105 verschiedene F;-Kombinatio-
nen entstanden.

Die Herkiinfte mit Kennzeichnung stammen alle direkt
aus Polen oder aus der Sowjetunion; auch die Sorte Camé,
da sie in Schweden aus einer polnischen Herkunft ausgele-
sen wurde. Die Herkiinfte ohne Kennzeichnung stammen
aus botanischen Girten Ost- und Westdeutschlands.
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Lfd. Nr. Kennzeichnung Ursprungsland BGRC-Nr.
1 VIR 4158 SU 30035
2 Omskaja SU 28338
3 Cortandinskij - 30016
4 Bronowska PL 28332
5 Wroclawska PL 28334
6 Camé S 30021
7 Kirkizskaja SU 28333
8 - - 28340
9 Czenstochowska PL 28335

10 - — 28329
11 Ukrajinskaja SU 28337
12 Sortadinskij PL 28336
13 — - 28345
14 - — 28328
15 - - 28347

Von jeder durchgefiihrten Kreuzung wurden 4 Pflanzen
im Gewichshaus oder Freiland fortgefithrt. Von jeder Pflan-
ze wurde immer nur ein Same genutzt, um sie zu vermehren
(single-seed-descent). Die Aussaat- und Erntetermine der
verschiedenen Generationen lauteten:

Generation Aussaattermin Erntetermin Ort

Fi 09.02.83 27.06.83 Gewichshaus
F2 27.06.83 25.08.83 Gewichshaus
F3 03.11.83 03.04.84 Gewichshaus
Fa 04.04.84 05.09.84 Freiland

Fs 07.11.84 12.04.85 Gewichshaus
Fe 19.04.85 26.08.85 Feld, Kleinpar-

zellen

Die anfingliche Anzahl von 4 X 105=420 Pflanzen (=
Kreuzungsnachkommenschaften) konnte fast beibehalten
werden. Bei den Kreuzungen 1X2, 1X3, 1X6, 6 X8,
6 X 13 und 7 X 8 ging im Laufe der Zeit je eine Pflanze ver-
loren, so dafl 414 verschiedene Kreuzungsnachkommen-
schaften und die 15 Eltern 1985 auf Ertrag gepriift werden
konnten. Es wurde eine 21 X 21 Gitteranlage mit 2 Wieder-
holungen gewihlt. Die Parzellengréfe betrug nur 1,4 m?,
da der Saatgutertrag der Einzelpflanzen im Durchschnitt
nicht fiir eine groflere Parzelle ausreichte. Es wurden 300
Samen/Parzelle ausgesit. Vor der Aussaat wurden 1,7 1/ha
Elancolan zur Unkrautbekimpfung angewandt. Die miner-
lische Diingung betrug 80kg N, 70kg P05 und 140kg
K, O je Hektar. Es handelte sich um einen anlehmigen Sand-
boden mit 30 Bodenpunkten. Die langfristige Durchschnitts-
temperatur betrigt 8,8°C und die Jahresniederschlagsmen-
ge 639 mm in Braunschweig-V6lkenrode. Es wurden die
Merkmale Bliihbeginn (in Tagen ab 01.06.), Wuchshséhe
(cm), Tausendkorngewicht (g) und Olgehalt (%, nach der
NMR-Methode festgestellt).

Aufgrund eines Drillfehlers konnte nur ein Teil des Ver-
suches, und zwar die Kreuzungen der Eltern 1, 3, 6, 8, 9,
10 und 13, auf den Samenertrag hin ausgewertet werden.
Von den 21 Kreuzungskombinationen wurden bei je drei
Einzelpflanzennachkommenschaften der Samenertrag (dt/
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ha; errechnet aus Parzellenertrag bei vollstindig getrockne-
ten Samen) und die Anzahl der Samen pro Schdtchen (Mit-
telwert aus 20 Schétchen am Haupttrieb von 10 Pflanzen)
festgestellt.

Die varianzanalytische Auswertung erfolgte fiir den Ge-
samtversuch mit 15 Eltern und fiir das ausgewdhlte Diallel
mit 7 Eltern. Es wurden Mittelwerte, mittlere Abweichungs-
quadrate (MQ’s) und F-Werte errechnet. Die operative Heri-
tabilitdt (h?) wurde geschitzt als Verhiltnis der Priifglieder-
varianzkomponente zur Priifglieder- und Fehlervarianzkom-
ponente.

Fiir das verkleinerte Diallel wurden die genotypischen
Varianzen zwischen den Kreuzungen und die mittlere geno-
typische Varianz innerhalb der Kreuzungen nach folgendem
biometrischen Modell geschitzt:

xjjl = u+ ki + pjj + 11 + ejj1-
Dabei ist
Parzellenwert des Priifgliedes in der i-ten Kreuzungs-

kombination und der j-ten Einzelpflanzennachkom-
menschaft in der I-ten Wiederholung,

Xijl =

u = allgemeiner Mittelwert,

kj = Effekt der i-ten Kreuzungskombination; i=1,2,...,
21, mit K=21,

pj = Effekt der j-ten Einzelpflanzennachkommenschaft
innerhalb der i-ten Kreuzungskombination;j=1, 2,
3;mit P=3,

rp = Effekt der l-ten Wiederholung, 1=1, 2; mit R=2,
und

ejji = Fehlereffekt.

Die Variablen k, p, r und e werden als zufillig und nor-
malverteilt angenommen, ihre Varianzen seien of, 03, 02
und 03.

Das vereinfachte Modell

Xml =K+ ty trpten

wurde fiir die Berechnung der Gesamtvarianz zugrunde ge-
legt, wobei

Xml = Parzellenwert des m-ten Priifgliedes in der I-ten Wie-
derholung,

K = allgemeiner Mittelwert,

tm = Effekt des m-ten Priifgliedes; m=1, 2,..., 63; mit
T=63,

rp = Effekt der l-ten Wiederholung, 1=1, 2; mit R=2,
und

em] = Fehlereffekt

Die Annahmen entsprechen den vorigen.

3. Ergebnisse
3.1. Mittelwerte

Die Mittelwerte der Eltern und F¢-Nachkommenschaf-
ten sowie die Spannweiten in den Merkmalen werden in
Tab. 1 verglichen. Die Fg-Nachkommenschaften fangen im
Mittel beinahe einen Tag spiter an zu bliihen als die Eltern.
Die elterliche Spannweite wird in beiden Richtungen hin
iibertroffen wie bei allen anderen Merkmalen auch. Anni-
hernd gleiche Mittelwerte liegen bei den Merkmalen Wuchs-

Tabelle 1: Vergleich der Mittelwerte von F¢-Einzelpflanzen-Nachkommenschaften und Eltern

Bliihbeginn Wuchshéhe TKG Olgehalt Anzahl Samen/ Samenertrag

(Tage ab 01.06.) (cm) (g) (%) Schétchen (dt/ha)
Elternwerte
Niedrigster Wert 5,5 83 0,90 37,1 11,2 17,6
Hochster Wert 11,5 100 1,29 40,6 15,7 27,8
Mittelwert 7,8 90 _ _ 1_,0_9 _______ 389 128 223 ]
Fe¢-Werte
Niedrigster Wert 3,0 15 0,82 34,3 7,6 12,9
Hoéchster Wert 16,0 108 1,81 424 17,1 32,3
Mittelwert 8,7 92 1,14 38,6 11,5 21,9

Tabelle 2: Vergleich varianzanalytischer Parameter von F¢-Einzelpflanzen-Nachkommenschaften und Eltern

Bliihbeginn Wuchshohe TKG Olgehalt A"Szc“l:‘éti‘;:::“/ Samenertrag
Elternwerte
ﬁ;gf;‘;’e“bwewh““gs' 5,06 55,12 0,047 2,92 6,21 25,11
F-Wert mit Signifikanz 3,12% 2,53% 23,40%* 2,97+ 2,49% 3,73%
Genotypische Varianz 1,72 16,67 0,022 0,96 1,86 9,19
Heritabilitit (%) 52 _‘13 ______ 9_2 ________ 59~.______il3_____ ____5_§ _______
Fe¢-Werte
r&;gf;‘t’e“bwe“’h““gs' 9,71 66,65 0,043 4,03 9,28 41,08
F-Wert mit Signifikanz 6,71%* 2,58%* 16,53%* 3,70%* 9,61%* 5,73%*
Genotypische Varianz 4,13 20,42 0,020 1,47 4,16 16,96
Heritabilitiit (%) 74 44 89 58 82 70

signifikant bei P=5%
signifikant bei P= 1%

wobei: *

*x —
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hoéhe, Tausendkorngewicht, Olgehalt und Samenertrag vor.
Nur die durchschnittliche Anzahl Samen/Schétchen ist
bei den Nachkommenschaften niedriger als bei den Eltern.

3.2. Varianzanalytische Parameter

Alle berechneten mittleren Abweichungsquadrate (MQ’s)
sind nach dem F-Test statistisch signifikant bis hochsignifi-
kant (Tab. 2). Bei den Eltern erreicht nur das MQ fiir das
Tausendkorngewicht eine Signifikanz bei einer Irrtumswahr-
scheinlichkeit von 1%, alle anderen MQ’s sind signifikant
bei P=5%. Dagegen sind alle MQ’s bei den Nachkommen-
schaften hochsignifikant. Ein Gréfenvergleich der gefunde-
nen Schidtzwerte fiir die genotypische Varianz ist zwischen
den Merkmalen wegen ihrer unterschiedlichen Mafieinhei-
ten unergiebig. Innerhalb der einzelnen Merkmale zeigt der
Vergleich, da — mit Ausnahme des Merkmals Tausend-
korngewicht — die genotypischen Varianzen zwischen den
Nachkommenschaften durchweg grofer sind als die zwi-
schen den Eltern. Diese Erscheinung ist vor allem fiir den
Blithbeginn und die Anzahl Samen/Schétchen ausgeprigt.

Die operativen Heritabilititen sind bei den Merkmalen
Wuchshéhe und Olgehalt niedrig, bei allen anderen ein-
schlielich des Samenertrages hoch.

Tabelle 3 zeigt die Samenanzahl von Eltern und den je
drei Single-Seed Descents pro Kreuzungskombination.

Tabelle 3: Anzahl der Samen pro Schétchen von Eltern
(in den Selbstungspositionen) und Single-
Seed-Descents .

Eltern 1y @) )y @B (9
10,5a 14,8¢c 10,0a

(10) (13)
9,9a 12,7b 12,0b

1) 11,4b 9,52 11,7b 9,32 8,7a 11,2b 13,4b
7,6a 10,2a 9,1a 8,8z 9,2a 15,8¢

11,56 11,9b 10,0a 9,52 17,1c

3) 11,8b 13,4b 13,2b 11,9b 12,4b 11,50

12,7b 10,5a 12,1b 12,3b 15,3¢

10,7b 11,7b 15,3¢ 13,7b
6) 15,7¢ 13,76 9,7a 14,4c 7,6a
14,4c 12,8b 14,9¢ 11,2b

9,8a 14,8¢c 11,6b
(8) 11,6b 12,6b 9,9a 8,4a
7,8a 11,3b 10,9b

9,7a 13,3b
€)] 12,6b 10,3a 9,4a
11,8b 12,5b

12,9b
11,2b 10,4a
10,4a
14,9¢

(10)

(13) (a, b, c¢... Duncan-Test bei P =1 %)

Wie aus Tabelle 3 ersehen werden kann, ist die Variabi-
litdt in der Anzahl der Samen pro Schétchen in den Nach-
kommenschaften im Vergleich zu den Elternwerten deut-
lich erh6ht, was sich insbesondere in den MQ-Werten der
Varianzanalysen zeigt (Tab. 2), so ermoglicht auch der
Duncan-Test zur Beurteilung von Mittelwerten bei einer
Irrtumswahrscheinlichkeit von P=1% eine statistisch ge-
sicherte Unterscheidung zwischen einzelnen Priifgliedern in
drei verschiedenen Bereichen (a, b, c).

3.3. Varianzen innerhalb und zwischen SSD-
Nachkommenschaften

Die Mittleren Abweichungsquadrate sind sowohl fiir alle
Priifglieder (MQT) als auch fiir die Kreuzungskombinatio-
nen (MQg) und fiir die Einzelpflanzennachkommenschaf-
ten (MQgk) nach Tab. 4 vorwiegend hochsignifikant. Fiir
die einzelnen Merkmale sind die MQg-Werte am héchsten
bei den Kreuzungskombinationen. Die Aufteilung der geno-
typischen Varianzen der Priifglieder (O%) auf die Varianz
zwischen Kreuzungskombinationen (o) und die Varianz
innerhalb Kreuzungskombinationen (Op zeigt, daf die Va-
rianzen zwischen Kreuzungskombinationen bei allen Merk-
malen aufler beim Samenertrag kleiner sind als die Varian-
zen innerhalb. Somit ist die Aufspaltung innerhalb einer
Kreuzungskombination beachtlich grof, jedoch sind die Er-
trige der Einzelpflanzennachkommenschaften vor allem
auf die spezifische Kreuzungskombination zuriickzufiihren.

4. Diskussion

Die erreichte Ertragssteigerung ist in Abb. 1 dargestelit.
Der gefundene durchschnittliche Samenertrag von etwa
22 dt/ha entspricht den Angaben in frilheren Versuchen
(Seehuber, 1984). Der Maximalertrag von 32,3 dt/ha ist
deutlich hdher als alle anderen bisher berichteten Ertrags-
werte.

Der Durchschnittsertrag der 15 besten Kreuzungsnach-
kommenschaften liegt um 7 dt/hahoher als der der 15 Eltern,
die die besten Genotypen in der Sammlung pflanzengeneti-
scher Ressourcen darstellen. Bei weiterer intensiver Ziich-
tung ist auch in Zukunft eine hohe Ertragszunahme zu er-
warten. Somit hat sich das Single-Seed-Descent-Verfahren
als eine Methode bestitigt, die in kurzer Zeit zu einer Er-
tragssteigerung filhren kann. Auflerdem wurden beachtli-
che Transgressionen liber die Eltermittelwerte bei allen un-
tersuchten Merkmalen beobachtet. Die héchsten Tausend-
korngewichte wurden in den Nachkommen von Kreuzun-
gen mit dem Elter Camé, der das h6chste TKG aller Eltern
hat, gefunden. Die hohe allgemeine Kombinationsfdhigkeit
des Elters Camé wurde durch eine Diallelanalyse bestitig
(Vollmann, 1986). :

Tabelle 4: Mittlere Abweichungsquadrate (MQ’s) und Varianzen (02) zwischen und innerhalb der SSD-Kreuzungskom-

binationen
Freiheitsgrade  Blihbeginn  Wuchshohe TKG Olgehalt Q%ingcaﬂen Samenertrag
MQt 62 8,13%* 47 47 0,028** 3,69%* 9,28%* 41,26**
MQxk 20 11,53% © 63,23% 0,053** 5,11% 15,05* 94,56**
MQgk 42 6,51%% 37,10%* 0,016%* 3,02%* 6,53*%* 15,88%*
a; 3,24 15,27 0,0129 1,50 4,16 16,96
ok 0,84 5,35 0,0062 0,35 1,42 13,11
o 2,43 10,09 0,0069 1,16 2,78 4,34
wobei: + = F-Test signifikant bei P=10%
* = F-Test signifikant beiP= 5%
*% = P-Test signifikant beiP= 1%
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Abbildung 1: Projektion der Steigerung des Samenertrages bei Leindotter durch konventionelle Ziichtung

Nach Riither (1957) liegt der Hauptgrund fiir den Riick-
gang des Leindotteranbaus im zu geringen Tausendkornge-
wicht, das zu Schwierigkeiten bei Vermahlung und Olex-
traktion in den Verarbeitungsbetrieben filhren kann. Daher
gilt es, das erreichte Tausendkorngewicht von 1,81 in noch
ertragreicheren Linien weiterhin zu erhdhen.

Die Varianz im Samenertrag war zwischen den Kreu-
zungskombinationen gréfler als innerhalb, und es zeigte
sich daher auch, daf die ertragreichsten Linien aus den
Kreuzungen der besten Eltern, Camé und BGRC 28345,
stammen. Ein Single-Seed-Descent-Verfahren, allein auf
Kreuzungsnachkommenschaften dieser beiden Eltern beru-
hend, koénnte zu noch groferen Ertragssteigerungen fiih-
ren. Jedoch konnte mit diesem genetisch sehr breit ange-
legten Experiment eine neue, ertragreichere Basis fiir wei-
tere Kreuzungs- und Selektionsschritte geschaffen werden.

Zusammenfassung

Die F¢-Single-seed-descent-Nachkommen eines Diallels
mit 15 Eltern ohne Reziproke der alten Olpflanzenkultur-
art Leindotter (Camelina sativa Crtz.) wurden auf die Varia-
bilitit vornehmlich in Ertragsmerkmalen hin untersucht. In
allen Merkmalen wurden Transgressionen iber die Eltern-
werte gefunden. Besonders die Steigerungen im Samener-
trag und Tausendkorngewicht lassen erkennen, dafl das Er-
tragspotential von Leindotter sehr hoch ist. Die Analyse ei-
nes verkleinerten Diallels mit 7 Eltern zeigte, daf die Vari-
anzen zwischen Kreuzungskombinationen bei allen Merk-
malen aufler beim Samenertrag kleiner sind als die Varian-
zen innerhalb.

Daher wurden die besten Stimme in den Kreuzungsnach-
kommenschaften der ertragreichsten Elternlinien gefunden.
Die SSD-Methode hat sich als ein Verfahren bewidhrt, wel-
ches in sehr kurzer Zeit die Selektion ertragreicherer Linien
ermoéglicht. Zusitzlich wurde eine neue Basis fiir weitere
Kreuzungs- und Selektionsarbeiten geschaffen.
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Application of the single-seed-descent method in false flax
to increase the yield level

F¢-single-seed-descents from a diallel crossing scheme
without reciprokes of 15 parents of the old oilseed crop
false flax (Camelina sative Crtz.) were investigated on their
variability mainly in yield traits. Transgressions over the
parental values were found in all characteristics. Especially
the increases in seed yield and thousand seed weight de-
monstrated the high yield potential of false flax. The analy-
sis of a reduced diallel scheme of 7 parents showed that the
variances between crossing combinations of all characteristics
except seed yield were smaller than the variances within.
Therefore the best breeding lines were found in the crossing
descents of the highest yielding parents. The SSD-method
was approved as a procedure which allows the selection of
higher yielding lines in a short time. Besides a new basis
was created for further crossing and selection.
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