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. FORSCHUNG

Welcher Maissortentyp fiir
die Biogasanlage?

Wechselspiel der Inhaltsstoffe beeinflusst das Potenzial der
Biogasausbeute

Mais hat sich in den letzten Jahren zum wichtigsten Co-Substrat in Biogasanlagen mit nachwach-
senden Rohstoffen entwickelt. Aktuell wird in Deutschland eine Anbauflache von circa 900.000 ha
mit einem Marktwert von etwa 1,35 Mrd. Euro zur Biogasproduktion genutzt. Die Bereitstellung von
kostengiinstigem Substrat ist essenziell fiir einen wirtschaftlichen Betrieb von Biogasanlagen, d.h., es
sind Maissorten mit einer hohen Ertragsleistung und einer hohen spezifischen Biogasausbeute gefor-
dert. Im Hinblick auf die aktuell anstehende EEG-Novelle mit einer weiteren gesetzlichen Deckelung
des Maisanteils wird die Bewertung beider Ertragsmerkmale und deren Steigerung zur Erh6hung der
6konomischen sowie 6kologischen Effizienz der Biogasproduktion weiter an Bedeutung gewinnen.

Jiirgen Rath, Bonn, Antje Herrmann,
I E N I YN A ET e [ =Ll Abb s Versuchsdesignitind Vorgehensweise beiProbennahme tind

und Fabian Lichti, Freising -aufbereitung

ie spezifische Biogasausbeute (BGA)

fiir Mais zeigte bis zum Jahr 2007
eine relativ grofle Variation von 459 bis
938 Normliter (1) kg"' oTM, die u.a. auf
unterschiedliche Aufbereitungsformen
(getrocknet-unsiliert, siliert, gehack-
selt bis vermahlen) der Maispflanzen
zurilickzufiihren ist. Erste Ansdtze zur
Schitzung der Biogasausbeute (Baserga,
1998; Keymer & Schilcher, 1999; Amon,
2007; Kaiser, 2007) kamen zu wider-
spriichlichen Aussagen hinsichtlich der
Bedeutung einzelner Inhaltsstofte bzw.
Futterqualititsparameter fir die Kon-
version in der Biogasanlage. In der Fol-
ge entstand eine kontroverse Diskussi-
on zur Frage der Bedeutung des Kolbens
bzw. der Gesamtmasse in der Bewertung
von Maissorten fiir die Biogasnutzung.
Auch die Frage der Notwendigkeit ge-
trennter Ziichtungsprogramme fiir die
Biogaserzeugung bzw. den Einsatz in der
Fiitterung von Wiederkauern wurde the-
matisiert.

2007: 1.439
Mischproben;
Selektion von

Als Referenzmethode zur Messung des
263 Proben

Potenzials der Biogasausbeute von Subs-
traten im Labor ist der Batchversuch ein
sehr zeit- und kostenintensives Verfah-
ren. Ziichtungsunternehmen benotigen
jedoch Verfahren, die mit wenig Auf-
wand frithzeitig eine Selektion interes-
santer Genotypen ermoglichen.

Batchtest mit 2-Liter-Fermenter; 3 Labor-Wdh.; Inokulum und
Monitoring des Prozesses (mikrokristalline Cellulose + ,Standardmais*)
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Tab. 1: Monokausale Korrelation von Inhaltsstoffen und Futterqualitats-

parametern zur spezifischen Biogasausbeute (BGA; | kg™ oTM)

Parameter Korrelationskoeffizient (r)
Trockensubstanzgehalt % (TS) 0,41
Rohprotein® in % der TM (XP) 0,03
Rohfett! (XL) 0,66**
Starke' (XS) 0,52*
Reduzierende Zucker' (XS) -0,45
Rohfaser' (XF) -0,48
Neutral-Detergenzien-Faser' (NDF) -0,47
Séure-Detergenzien-Faser' (ADF) -0,49
Hemicellulose' (HCEL) -0,37
Cellulose' (CEL) -0,46
Sdure-Detergenzien-Lignin' (ADL) -0,70**
Enzymlosbare organische Substanz' (ELOS) 0,50*
In-vitro-Verdaulichkeit der organische Masse' (IVDOM) 0,50*
Enzymunlésbare organische Substanz' (EULOS) -0,51*
Umsetzbare Energie (ME) 0,61*

Tin % der TM;* = p < 0,05;** =p < 0,10

Kooperationsprojekt

Diese unbefriedigende Situation fithr-
te dazu, dass in der Arbeitsgruppe Ziich-
tung des Deutschen Maiskomitees ein
Projekt initiiert wurde mit den Zielen,
(i) mogliche Sortenunterschiede in der
BGA zu quantifizieren, (ii) den Zusam-
menhang zwischen BGA und einzelnen
Inhaltsstoffen bzw. Qualitdtsparame-
tern von Silomais zu analysieren sowie
(iii) daraus ein Modell zur Schitzung der
potenziellen BGA abzuleiten, was dann
(iv) die Charakterisierung eines Mais-
idiotyps zur Biogasnutzung ermoglicht.
An einem unabhingigen Datensatz soll-
ten das zu entwickelnde Modell sowie
weitere in der Literatur verfiigbare theo-
retisch (Baserga, 1998; Keymer & Schil-
cher, 1999; Weif3bach, 2010) bzw. empi-
risch abgeleitete Schatzmodelle (Kaiser,
2007) validiert werden.

Hierzu wurden in den Jahren 2007 bis
2009 und 2013 bundesweit Feldversuche
an jeweils 14 bis 19 Standorten durchge-
fithrt (Abb. 1). In den Versuchen stan-
den zwischen 35 und 49 Maisgenotypen,
die z. T. zu zwei verschiedenen Termi-
nen beerntet wurden. Damit wurde eine
breite genetische und umweltbedingte
Variation bei Inhaltsstoffen, Futterquali-
tatsparametern und BGA sichergestellt.
Die Datensitze der Jahre 2007 und 2008
dienten einerseits methodischen Opti-
mierungen im Referenzlabor und ande-
rerseits der Entwicklung eines Modells
zur Schitzung der BGA aus Inhaltsstof-
fen. Eine Validierung der Schatzfunktion
wurde anhand der Datensitze aus 2009
und 2013 vorgenommen; erganzend mit-
tels einer weiteren Versuchsserie 2014.
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Die Inhaltsstoffe und Futterqualitdts-
parameter aller Proben wurden mittels
Nah-Infrarot-Reflexions-Spektroskopie
(NIRS) zentral erfasst. Auf Basis dieser
Ergebnisse wurden Teildatensétze se-
lektiert, die jeweils die gesamte Varia-
tion in der Probenqualitit eines Jahres
reprasentierten. Die Bestimmung der
BGA erfolgte jeweils an diesen Teilda-
tensdtzen im Batchtest-Verfahren am In-
stitut fir Landtechnik und Tierhaltung
(ILT) der Bayerischen Landesanstalt
fir Landwirtschaft (LfL). Der Batch-
analytik ist dabei mit Blick auf das Ziel
der Studie grofle Aufmerksamkeit ge-
widmet worden. Die signifikante Inter-
aktion zwischen Standort und Inoku-
lum am Datensatz des Jahres 2007 zeigte
auf, dass die Aktivitat des Inokulums die
Hohe der BGA in den einzelnen Mess-
ansétzen beeinflusste. Konsequenter-
weise wurden weitergehende Untersu-
chungen vorgenommen, um die Prézisi-
on und Wiederholbarkeit des Batchtest-
Verfahrens zu verbessern. Ein Ergebnis
dieser Untersuchung ist, dass das Inoku-
lum vor der Anwendung mindestens sie-
ben Tage auszugdren ist. Der Fehler im
Labor konnte hierdurch deutlich ver-
mindert werden. Das Monitoring des
Vergarungsprozesses und damit der Ak-
tivitat der Bakterien im Fermenter er-
folgte iiber mikrokristalline Cellulose
und einen ,,Standardmais“. Um entspre-
chend der Zielstellung dieser Studie den
Fokus auf den Einfluss der Inhaltsstof-
fe auf die BGA zu legen, wurde als wei-
tere Mafinahme fiir die folgenden Mes-
sungen eine vollstindige Randomisati-
on (Standort, Erntetermin, Genotyp) al-
ler Batchproben vorgenommen und die
nach Standorten gruppierte Messung

der Proben wie im Jahr 2007 verworfen.
Mogliche Einfliisse der Feldfaktoren und
der Interaktionen von Probe und Inoku-
lum wurden demzufolge in den zufalli-
gen Fehler verschoben. Dies fithrte aller-
dings dazu, dass sortenbedingte Unter-
schiede in der BGA statistisch schwerer
zu erkennen sind.

Ein Parameter reicht nicht aus

Die Analysen der Inhaltsstoffe und
Futterqualitatsparameter dokumentie-
ren im Datensatz 2008 eine breite Vari-
abilitdt. Zwischen den gepriiften Maisge-
notypen konnte iiber die sechs Standor-
te eine Spannweite von 665 bis 747 (A 82)
1, kg' oTM festgestellt werden. Von den
Zellinhaltsstoffen zeigten Rohfett (XL)
und Stirke (XS) eine signifikant positi-
ve Korrelation zur BGA (Tab. 1). Lignin
(ADL) wies die hochste signifikant ne-
gative Beziehung zur BGA auf, wihrend
die weiteren Zellwandbestandteile (NDF,
ADF, Cellulose, Hemicellulose) durch
eine tendenziell negative Beziehung zur
BGA charakterisiert waren. Die Enzym-
losbare organische Substanz (ELOS) so-
wie die Umsetzbare Energie (ME) zeig-
ten hingegen eine signifikant positive Be-
ziehung zur BGA. Es konnte jedoch kein
Inhaltstoff bzw. Futterqualitdtsparame-
ter alleine (monokausal) die beobachte-
te Variation der BGA in ausreichendem
Umfang erkldren. Der nachste Schritt be-
stand folglich darin, eine multiple lineare
Regression zur Schitzung der BGA tiber
eine Kombination von Zellinhaltsstoffen,
Zellwandbestandteilen und Futterquali-
titsparametern zu entwickeln.

Multipler Ansatz notwendig

Es konnte ein Multiples-Lineares-Re-
gressions-(MLR-)Modell von hoher sta-
tistischer Giite mit einem korrigierten
multiplen Bestimmtheitsmaf} von R* =
0,78, bei einem Signifikanzniveau von p
< 0,001 und einem Schitzfehler von 10,6
1, kg' oTM entwickelt werden (Abb. 2).
Bei der Entwicklung wurde besonde-
res Augenmerk auf die Vermeidung von
Multikollinearitét gelegt, die zu instabi-
len Schitzungen der Regressionskoefhizi-
enten fiithrt und keine eindeutigen Mo-
dellinterpretationen ermdglicht. Mul-
tikollinearitat liegt vor, wenn zwei oder
mehr erklarende Variable eine sehr enge
Korrelation zueinander aufweisen. Dies
wire z.B. bei der Hinzunahme von Star-
ke (XS) aufgrund der sehr hohen negati-
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ven Beziehung zu den Zellwandbestand-
teilen gegeben. Als zentrales Ergebnis
der MLR kann festhalten werden, dass
eine hohe BGA fiiber einen hohen Hemi-
cellulose-(HCEL)- bzw. Rohfett-(XL-)
Gehalt und einen niedrigen Anteil von
Lignin (ADL) bzw. einen moderaten Ge-
halt an reduzierenden Zuckern (XZ) in
der Gesamtpflanze erreicht wird. Die
standardisierten Regressionskoeffizien-
ten (nicht prasentiert) belegen, dass He-
micellulose und Rohfett eine wesentlich
grofiere Bedeutung zukommt als den re-
duzierenden Zuckern und ADL. Rohfett
weist die hochste Energiedichte von al-
len Inhaltsstoffen auf, wohingegen He-
micellulose und Lignin die Komplexi-
tat des C-Bindungsstatus widerspiegeln.
Der Gehalt reduzierender Zucker re-
flektiert den physiologischen Status der
Pflanze und mit dieser Form die Remo-
bilisierungs- und Umlagerungsprozes-
se von Kohlenhydrat-Verbindungen aus
Blatt und Sténgel in den sich entwickeln-
den Kolben. Die genetische Varianz der
BGA ist konsequenterweise auf die In-
haltsstoffmatrix und nicht auf den Effekt
eines einzelnen Inhaltsstoffes zuriickzu-
fithren. Uber die multiple Herangehens-
weise werden die Inhaltsstoffe in ihrer
Matrix mehrdimensional betrachtet, was
zur Folge hat, dass die Vorzeichen zu den
Parametern in der Schitzfunktion nicht
auf die monokausale Betrachtung iiber-
tragbar sind.

Es gibt nicht nur einen
Biogasmaisidiotypen

Aus den Daten und den Ergebnissen
der MLR kann abgeleitet werden, dass
es nicht einen Biogasmaisidiotypen gibt,
sondern eine hohe BGA iiber mehrere
ziichterische Wege erreicht werden kann
(Tab. 2, Genotyp 13 und 15). Nach der
MLR ist zur Erzielung einer hohen BGA
ein Maisgenotyp mit hohen XL-, hohen
HCEL-, niedrigen ADL- und moderaten
XZ-Gehalten zur Siloreife gefordert. Im
Versuch erzielten die Genotypen 13 und
15 die hochsten Gasausbeuten mit 747
bzw. 746 1 kg' oTM, obwohl diese eine
unterschiedliche Inhaltsstoffzusammen-
setzung aufweisen. Genotyp 13 erreichte
dies mit einem leicht iiber dem Mittel lie-
genden XL-Gehalt, einem geringen ADL-
Gebhalt, deutlich héherem Hemicellulose-
Gehalt und einem geringen Gehalt redu-
zierender Zucker. Genotyp 15 hingegen
hatte den hochsten XL-Gehalt aller Ge-
notypen, einen leicht unterdurchschnitt-
lichen Gehalt reduzierender Zucker so-

Abb. 2: Multiple lineare Regressionsgleichung zur Schiatzung der spezifischen

Biogasausbeute (BGA), nach Rath et al. (2014)

BGA (lN/kg oTM) = 106,41 - 64,24 ADL + 33,89 HCEL + 97,15 XL - 28,45 XZ
ADL: Lignin, HCEL: Hemicellulose, XL: Rohfett, XZ: reduzierende Zucker;

alle Inhaltsstoffe in % der TM

wie geringere ADL- und HCEL-Gehal-
te. Wesentlich fiir die hohe BGA war fiir
Genotyp 15 der hohe Rohfettgehalt und
fiir Genotyp 13 der hohere Hemicellulo-
se- und Rohfettgehalt. Die geringste BGA
wurde fiir Genotyp 4 mit 6651 kg"' oTM
festgestellt, bedingt durch den niedrigs-
ten XL-Gehalt sowie die hochsten Gehal-
tean HCEL, XZ und ADL.

Die Genotypen 6 und 3 liegen im Mit-
tel aller gepriiften Genotypen bei rund
704 1 kg oTM. Genotyp 6 erzielt dies
iiber einen hohen XL-Gehalt (hoher als
Genotyp 13), niedrigen ADL-Gehalt und
geringeren HCEL-Gehalt. Bei Genotyp 3
liegen XL und ADL im mittleren Bereich
und HCEL und XZ geringfiigig tber
dem Mittel. Festzuhalten bleibt, dass die
Interaktion, also das Wechselspiel der
identifizierten Inhaltsstoffe, fur die Er-
zielung einer hohen BGA verantwortlich
ist und die pflanzenphysiologischen Zu-
sammenhinge in der Maispflanze — An-
derungen von Gehalten einer Fraktion
fithren zwangsldufig zur Anpassung an-
derer - zur Bewertung zu berticksichti-
gen sind.

Fermenter und Wiederkauer
haben unterschiedliche Anspriiche

Aus den Ergebnissen kann in Uber-
einstimmung zu Grieder et al. (2012)
geschlussfolgert werden, dass unter-
schiedliche Maisidiotypen fiir die Nut-
zung zur Biogaserzeugung bzw. in
der Wiederkduerernahrung erforder-

lich sind. Wiederkéduer benétigen ei-
nen Mais mit einem hohen Kolbenan-
teil von circa 55 bis 65 Prozent an der
Gesamttrockenmasse, einer schnellen
Kolbenfiillung mit hohem Stdrkegehalt
und einem gut ausgereiften Korn (Be-
standigkeit der Stdrke). Dies ermdglicht
eine hohe Passagerate im Wiederkdu-
er, da die TM-Aufnahme begrenzt ist.
Die Biogasanlage benétigt einen Mais-
genotyp mit einem hohen Kornansatz-
vermogen (Anzahl Kérner je Kolben)
zur Realisation eines hohen Rohfettge-
haltes und einem hohen Anteil fermen-
tierbarer Zellwand. Die Nutzung von
spaterem genetischem Material in der
Ziichtung zur Steigerung der Trocken-
masseertragsbildung ist moglich und
sinnvoll. Die Steigerung der BGA kann
somit liber differente Ziichtungsstrate-
gien vorgenommen werden. Nach An-
passung der Ziichtungsstrategien fiir
Biogasidiotypen ist eine Steigerung des
Biogasertrages ha' (BGA x Gesamttro-
ckenmasseertrag) auf bis zu 20.000 m’
unter den klimatischen Bedingungen in
Deutschland denkbar.

Praxistaugliches
Modell vorhanden

Das entwickelte MLR-Modell wurde
an einem unabhidngigen Datensatz va-
lidiert, d.h. an Proben, welche in einem
anderen Jahr und z. T. auf anderen Stand-
orten genommen wurden. Insgesamt
standen im Jahr 2009 66 Proben von 27
Maisgenotypen zur Verfiigung. Das Jahr

Tab. 2: Spezifische Biogasausbeute im Batchtest (BGA in | kg oTM) sowie
Gehalte an Rohfett (XL), Sdure-Detergenzien Lignin (ADL), Hemicellulose
(HCEL) und reduzierenden Zuckern (XZ) von fiinf ausgewdhlten Maisgenoty-

pen.

Die Pfeile symbolisieren die Relation der Gehalte der betrachteten Inhaltsstoffe im Vergleich zum
jeweiligen Mittelwert des Gesamtdatensatzes (16 Genotypen, 6 Standorte; n = 96)

Genotyp BGA XL ADL HCEL Xz
13 747 t ! t [
15 746 Tt H [ -
6 705 tt H ! t
3 703 = = t t
4 665 H Tt Tt Tt
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Abb. 3: Validation der entwickelten multiplen linearen Regressionsfunktion
sowie verschiedener anderer Schiatzmodelle und deren Vorhersagegiite
(2009: 27 Genotypen, 1-5 Standorte, n = 66). r = Korrelationskoeffizient, m = Steigung der
Regressionsfunktionen, p = Signifikanzniveau, grau = Winkelhalbierende
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beobachtete BGA (I, kg oTM)
Schatzmodell BIAS RMSEP RMSEP(c) Spannweite
Baserga 82 96 49 6
WeiBbach -21 53 49 51
Rath -78 92 50 247
Kaiser -121 130 49 21
Keymer & Schilcher -127 136 49 11
BIAS: Systematische Abweichung, RMSEP: Mittlerer Vorhersagefehler, RMSEP(c): Mittlerer Vorhersagefehler korri-
giert um die systematische Abweichung

2009 war gekennzeichnet durch hohe
Trockensubstanzgehalte in der Gesamt-
pflanze als Folge geringer Niederschld-
ge kombiniert mit hoher Globalstrah-
lung in der Einlagerungs- und Abreife-
phase. Bedingt hierdurch war der Da-
tensatz zur Validierung nicht orthogonal
iiber Standorte, Sorten und Erntetermine
strukturiert. Die Bewertung der Modell-
giite erfolgte aus diesem Grund auf Basis
einer Einzelwertbetrachtung (Genotyp
x Standort = EW) und demzufolge kon-
trar zum Vorgehen bei der Erstellung der
MLR, welche auf Genotyp-Mittelwerte
iiber Standorte (MW) beruht. In die Vali-
dierung wurden zudem vier schon publi-
zierte Modelle zur Abschitzung der Bio-
gasbildung herangezogen. Als zentrales
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Ergebnis kann festgehalten werden, dass
alle fiinf gepriiften Modelle eine positi-
ve Korrelation (r = 0,15 bis r = 0,48) zwi-
schen gemessener und geschitzter BGA
aufweisen, dass jedoch kein Modell voll-
standig tiberzeugte (Abb. 3). Der Batch-
test ergab eine mittlere BGA von 712
1, kg' oTM mit einer Standardabwei-
chung (SD) von 50 1 kg oTM. Die vor-
handene Spannweite der Maisproben
im Batchtest von 214 1 kg" oTM wurde
durch das eigene Modell leicht vergro-
Bert (+ 15 Prozent), wahrend diese von
den anderen Modellen auf 51 bis 6 1 kg’
' oTM, mit einer Steigung (m) nahe null,
reduziert wurde. Neben der Korrelati-
on, der Steigung und der Abbildung der
Spannweite ist die Frage der systemati-

schen Verzerrung (Uber- bzw. Unter-
schiatzung; BIAS) und der Prizision (zu-
talliger Fehler; RMSEP) zu beachten. So
zeigt das Modell nach Baserga eine mitt-
lere systematische Uberschitzung von 82
1, kg' oTM mit einem zufilligen Fehler
von 96 1 kg' oTM und einer massiven
Einengung der Spannweite auf 6 1 kg™
oTM. Dagegen weist das Modell nach
Weiflbach eine leicht verbesserte Wi-
dergabe der Spannweite auf. Die Ansit-
ze von Keymer & Schilcher sowie Kaiser
zeigen hingegen einen hohen BIAS und
einen hohen Fehler in der Prizision bei
gleichzeitig deutlich eingeschriankter
Wiedergabe der genetischen Spannweite.
Eine Abbildung der sortenspezifischen
Unterschiede in der BGA ist mit den bis-
herigen Schdtzmodellen aus der Litera-
tur folglich nicht moglich. Diese Aussage
konnte durch weitere Validierungen am
Kalibrationsdatensatz 2008 und einer
Versuchsserie im Jahr 2013 (15 Maissor-
ten, 10 Standorte, 1 ET) bestitigt werden.
Nur das MLR-Modell war in der Lage,
Unterschiede in der Qualitdt quantitativ
weitgehend korrekt einzuordnen.

Fehlereinschdtzung Robustheit

Das MLR-Modell zur Schitzung der
BGA zeigte in der Validation am Daten-
satz 2009 eine mittlere Korrelation (r =
0,48) zum Batchtest mit einer mittleren
Steigung (m = 0,47) und einem Signifi-
kanzniveau von p < 0,01. Der mittlere Vor-
hersagefehler, korrigiert um die systema-
tische Abweichung (RMSEP(c)), lag mit 50
1, kg oTM auf dem Niveau der Standard-
abweichung im Batchtest. Die Validierung
im Jahr 2009 zeigte ebenso wie in den Jah-
ren 2013 und 2014 eine geringe systema-
tische Abweichung (BIAS: 2009 (EW) =
10,8 Prozent; 2013 (MW) = 0,4 Prozent;
2014 (MW) = 2,0 Prozent) und niedrigen
zufilligen Fehler (RMSEP(c): 2009 (EW)
= 7,0 Prozent; 2013 (MW) = 4,4 Prozent,
2014 (MW) = 4,3 Prozent). Die Hohe des
Schitzfehlers ist mit den Fehlern in Ver-
fahren der Futterqualitdtsanalytik ver-
gleichbar. Dieses ist besonders hervorzu-
heben, da das MLR-Modell die Ausbeu-
te an Biogas fiir das Maissubstrat schatzt,
ohne dass sich die Aktivitit der Bakteri-
en im Labor weitestgehend standardisie-
ren lasst. Im Gegensatz dazu erfolgt die
gegenwirtige Bewertung der Futterqua-
litat von Silomais u.a. anhand einer ge-
schitzten Verdaulichkeit basierend auf ei-
ner enzymatischen In-vitro-Methode, die
im Labor wesentlich einfacher zu standar-
disieren ist.



. FORSCHUNG

Tab. 3: Standardfehler des Mittelwertes (S.E) in Prozent (%) und absolut (abs)
fiir ausgewdhlte Abreife-, Ertrags-, Inhaltsstoffe- und Bewertungsparameter

fiir den Wiederkauer bzw. Biogasanlage 2007, 2008 und 2013 der gepriiften
Maisgenotypen (Basis Genotyp x Standort; n = 407). (Rath, 2015)

Parameter S.E% S.E abs
Trockenmasseertrag dt ha' (GTM) 2.01 4.31
Trockensubstanzgehalt % (TS) 1.49 0.52
Starkegehalt % der TM (XS) 2.49 0.86
Starkeertrag dt ha™' (XSHA) 3.25 2.4
Umsetzbare Energie MJ kg™ TM (ME) 0.62 0.07
Energieertrag GJ ha" (NELGJ) 2.22 3.02
Biogasausbeute | kg™ oTM (BGA,; Batchtest) 3.14 221
Biogasausbeute | kg™ oTM (pBGA; MLR-Modell) 2.02 121

Der Standardfehler des Mittelwertes
(S.E) fiir die vorhergesagte BGA (pBGA)
betrdgt 2 Prozent und liegt erwartungs-
gemif tiber dem Niveau des S.E der Um-
setzbaren Energie (ME), aber unter dem
des Stirkegehaltes (XS) (Tab. 3). Fiir die
Schitzung der ME fiir Silomais kann ei-
ne geringere Differenzierung der Geno-
typen und damit geringerer S.E unter-
stellt werden, da in der Entwicklung des
Modells - im Gegensatz zur Biogasfor-
mel - reine Restpflanzen, Ganzpflanzen
und reine Kérner eingeflossen sind. Die
ME-Formel ist zur ,,Schitzung des Ener-
giegehaltes von Maisernteprodukten in
der Rinder- und Schweinefiitterung“ ent-
wickelt worden und nicht spezifiziert fiir
den ,engeren“ Bereich der gehackselten
Ganzpflanze. Es liegt also beim Anwen-
der, wie er diese Schitzformel einsetzt
und die Ergebnisse interpretiert. Grund-
satzlich gilt, dass die Anwendung von
Formeln, die auf Basis empirischer Daten
entwickelt wurden, naturgemafl auf den
Wertebereich des Ursprungsdatensatzes
eingeschriankt sind. Eine Extrapolation
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kann zu einem deutlich hoheren Schitz-
fehler fithren.

Es konnte aus dem Gesamtdatensatz
erganzend abgeleitet werden, dass es ei-
nen hohen Beitrag der Umwelt (Standort,
Witterung etc.) auf die Inhaltstoffmatrix
von Mais gibt. Dies gilt jedoch unabhén-
gig von der Biogasbewertung auch fiir
die anderen bereits genutzten Parame-
ter z.B. der geschitzten Verdaulichkeit
(ELOS) in der Beratung fiir den Wieder-
kauer. Eine Steigerung der Prazision und
Minimierung der systematischen Unter-
bzw. Uberschitzung von allen Inhalts-
stoffparametern und abgeleiteten Ziel-
groflen wie der ME bzw. BGA lésst sich
nur durch eine moglichst hohe Anzahl
von Standorten (Umwelten) in der Mit-

telwertbildung erreichen.

Die Ergebnisse wurden im Detail in wissenschaft-
lichen Zeitschriften publiziert und konnen bei den
Autoren angefordert werden. <<

B Fazit

Die Einfiihrung eines getrennten nati-
onalen Zulassungs- und Prifsystems
flr Biogasmais gegentber Futtermais
ware sowohl aus Sicht der Ziichtung
als auch aus der des Landwirtes und
des Betreibers von Biogasanlagen fol-
gerichtig. Nur durch die Berlicksich-
tigung der spezifischen pflanzenphy-
siologischen Wirkung auf Ertragsbil-
dung und Qualitédt kann zukinftig ei-
ne breitere genetische Sortenvielfalt
mit hoherem nutzungsspezifischem
Leistungspotenzial, verbunden mit
positiven Effekten auf die Nachhaltig-
keit bzw. Okoeffizienz, zur Verfiigung
stehen. Der Landwirt kdnnte je nach
Betriebstyp (Biogas, Milchvieh, Mast,
Kombination) und Leistungsfahigkeit
seines Standortes die entsprechende
Sortenwahl vornehmen. Ungeachtet
hiervon ist in weiteren Validationsex-
perimenten und zur Weiterentwick-
lung der MLR das entstehende neue
genetische Material fr die Nutzungs-
richtung Biogas zu integrieren, um
stetig bei Anwendung innerhalb der
Grenzen des Modells zu bleiben.
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