
Thema für eine Masterarbeit  
 
Identifikation und Charakterisierung von Standorten zur Erhebung phänotypischer 
Daten für die genomische Selektion in der Sommergerste 

Ein Schwerpunkt der deutschen Braugerstenzüchtung ist in Bayern. Bayerische Gerstenzüchter wollen 
die Selektionseignung ihrer Versuchsstandorte optimieren, um die genomische Selektion in der 
Sommergerste effizienter anwenden zu können. Dabei spielt die Auswahl der richtigen Standorte für 
die Phänotypisierung des Zuchtmaterials eine ausschlaggebende Rolle. 

Hierzu sollen Daten genutzt werden aus Wertprüfungen (WP) des Bundessortenamtes, den 
Landessortenversuchen (LSV) und Züchterstandorten in Bayern der Jahre 2002-2018. Die Daten 
umfassen Ertrags-, Krankheits- und Qualitätsmerkmale, sowie Angaben zur Düngung und zum 
Pflanzenschutz von über 200 Sorten. Für die Anbauorte sind die Standorteigenschaften und die 
Geokoordinaten vorhanden. Es sollen Serien von Genotypen über mehrere Jahre genutzt werden, um 
genetische Korrelationen zwischen WP-, LSV- und Züchtungsstandorten zu berechnen und auf 
Reproduzierbarkeit zu testen. Hierbei soll die genaue Beschreibung der Standortfaktoren helfen, 
Standortparameter zu identifizieren, die ein hohes Maß an Reproduzierbarkeit und Auswertbarkeit der 
Sortenversuche garantieren. 

Ziel ist es, eine (möglichst geringe) Anzahl von Standorten bzw. bestimmte Standortcharakteristika zu 
identifizieren, die zuverlässige Daten für die genomische Selektion liefern können. Dieses Ergebnis 
der Masterarbeit soll von den beteiligten bayerischen Pflanzenzüchtern für eine Optimierung ihrer 
Selektionsstandorte genutzt werden können. 

Das Thema soll im Rahmen einer Masterarbeit bearbeitet werden, die an der Universität Hohenheim 
am Institut für Biostatistik durch Dr. Friedrich Laidig und Prof. Dr. Hans-Peter Piepho betreut wird. 

Anforderungen: 
Gute Kenntnisse in der Pflanzenzüchtung, dem Pflanzenbau, im Feldversuchswesen, der 
Statistik (Lineare Modelle) und der Anwendung von Statistikpaketen.  
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